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Analyza starobylé DNA

Starobylou DNA (ancient DNA, paleoDNA, aDNA) nelze jednoznacné definovat,
zv]ast problematicka je tato otazka v pripadé aDNA clovéka. Podle volné defi-
nice jde o deoxyribonukleovou kyselinu z historicky zajimavych pozustatki
rostliny, zvirete nebo clovéka, ve které se predpokladaji rozkladné zmeény vli-
vem casu. Pochazi z biologickych vzorku vyskytujicich se v archeologickych
vykopavkach, mumiich, muzejnich exponatech, trvale zmrzlé piidé — perma-
frostu — nebo vécném ledu. Pokud byly tyto vzorky v minulosti archivovany,
tak nikoli za icelem genetické analyzy, protoze v té dobé nebyl vyznam DNA
jako nositelky dédic¢nosti docenovan. MoZnost analyzovat aDNA otevira jiz po
25 let archeologii nové pristupy, jako je molekularni archeologie a molekularni

antropologie.

Abychom si ozfejmili sou¢asné moznosti
analyzy aDNA, pfipomenime si nejprve
stru¢né chemickou strukturu DNA, ktera
kéduje a burikdm zad4vé jejich Zivotni pro-
gram a tim pfedurcuje vyvoj a vlastnosti
organismu. Chemicky je to makromoleku-
la tvofena dvéma fetézci, kde se v riznych
kombinacich vyskytuji ¢ty¥i nukleotidy:
purinovy adenin (A) a guanin (G) a pyrimi-
dinovy thymin (T) a cytozin (C). Ve speci-
fickém pofadi nukleotid je zakédovana
dédi¢né informace. Stabilita DNA je vys$si
neZ v pfipadé proteinti nebo tuki a diky
tomu analyza aDNA z historickych nale-
zist jiZ umoznila:

e ovéfit hypotézy o makroevoluci a mikro-
evoluci rostlin (Burger 2000), hub (Hibbett
1997), zivocicht (napf. Cai 2009) i ¢lovéka
(napt. Behar 2008) na genetické tirovni;

e fesdit otdzky puvodu domaécich zvitat
(Bollongino 2008);

e sledovat prehistorické migrace obyvatel
zpusobené klimatickymi i kulturné-histo-
rickymi faktory (napt. Keinan 2008);

e nahlédnout do organizace lidské spolec-
nosti v ddvné minulosti (napf. Ayala 1995);
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e zhodnotit sloZeni lidské stravy v ddvné
minulosti pomoci analyzy paleostolice (Poi-
nar a kol. 2001);

e sledovat systém pohibivan{ v ddvné mi-
nulosti uréenim pohlavi, identifikaci jedno-
tlivych osob, popfipadé uréenim piibuzen-
skych vztaht (napf. Albrecht 2004);

e zjistit choroby u vymfelych populaci
(napf. Bianucci 2008).

Vycet analyz aDNA je dlouhy, proto pfi-
pojujeme jen nékteré ukazky dokonce-
nych zkoumani, které mohou p¥inést obraz
o §ifi hypotéz testovanych pomoci aDNA
(viz tab. 1 na str. 4).

Co se na aDNA vySetiuje?
Variabilita v pofadi nukleotidd v DNA
(polymorfismy) mezi rostlinnymi a Zivo-
¢iSnymi druhy a jedinci uvnitf jednotli-
vych druht umoziiuje urcit druh, zafadit
ho do fylogenetického stromu a jedno-
znac¢né identifikovat kazdé individuum.
Podivejme se, kde se v DNA nachézeji
polymorfni oblasti.

Genom ¢lovéka je tvofen veskerym ge-
netickym materidlem chromozomu ulo-

zenych v jadfe buriky. Jadernd DNA se vy-
skytuje v kazdé nepohlavni butice ve dvou
sadach chromozomt (jedna sada je zdéde-
na po matce, druhé po otci). Kazdy gen tak
muiiZe mit u jednoho ¢lovéka dvakrat stej-
nou formu — alelu (osoba je homozygotni
pro dany lokus) anebo dvé rozdilné alely
(osoba je heterozygotni pro dany lokus).
Vlastni genom maji ale také mitochondrie,
jeZ se nachazeji mimo jadro v cytoplazmé
buriky. Mitochondrialni (mt)DNA je v kaz-
dé mitochondrii v mnoha kopiich, ale
dédi se pouze po matef'ské linii. Navic ma
mechanismy k opravé DNA.

Polymorfismy mutZeme rozdélit na se-
kvenéni a délkové. Sekvencéni polymor-
fismus pfedstavuje zdména jednotlivych
nukleotidti (SNP — Single Nucleotide Poly-
morphism, bodovy polymorfismus). Délko-
vy polymorfismus vznika p¥i inzerci nebo
deleci jednoho nebo vice nukleotidti nebo
jde o rozdil v po¢tu tandemovych opako-
vani nukleotidové sekvence — jednotky
repetice — za sebou (VNTR — Variable Num-
ber of Tandem Repeats). Jedinym v soucas-
né dobé pouzivanym délkovym polymor-
fismem jsou mikrosatelity (STR — Short
Tandem Repeats, kratké tandemové repeti-
ce o jednotce dvou aZ 6 bazi), které maji
vysokou informativni hodnotu a technika
je dostate¢né validovana diky pouZiti ve
forenznich laboratofich. Volbu vy3etfova-
ného polymorfismu ale ovliviiuji také dal-
81 faktory, napf. kolik polymorfismt mu-
zeme vySetfit soucasné, jak dlouhy tsek
DNA musi byt neporuseny, abychom byli
schopni analyzu provést apod.

Jak se aDNA vySetfuje?

Proces analyzy historické aDNA je podob-
ny jako u novodobé DNA. Nejprve se vzo-
rek zbavi povrchové kontaminujici novo-
dobé DNA, aDNA se ze vzorku uvolni
a oddéli od bilkovin, cukri, tuki, metabo-
lit a nedistot, potom se analyzuji poly-
morfismy. Zakladem vét$iny genotypi-
zatnich metod je molekularni , kopirka“
zvand polymerdzovd Fetézovd reakce
(PCR, Polymerase Chain Reaction). PCR
umoziiuje namnozeni ur¢itého tseku DNA
in vitro cyklickym opakovanim tif kroki:
denaturace (rozru$eni vodikovych vazeb
spojujicich oba nukleotidové fetézce a vy-
tvoreni jednovlaknové DNA), nasedani
primert (startérd amplifikace) na specific-
ka mista DNA a prodluzovani primert
enzymem polymerazou (princip reakce na-
jdete napt. na http://www.maxanim.com
/genetics/PCR/PCR.htm; viz také Ziva 2007,
4:184-185).

Délkové polymorfismy se nejcastéji roz-
lisuji pomoci rizné pohyblivosti fragmen-
ti DNA o rozdilné délce v elektrickém poli
pii kapilarn{ elektroforéze (vysledkem je
zjistény pocet variantniho opakovéni repe-

1 Uspésnost genetické analyzy je do
zna¢né miry podminéna i stavem zacho-
valosti lidskych kosternich pozustatka.
Ne vzdy se kostra nachazi na prave-
kém/historickém pohtebisti v tak dobrém
stavu, jako vidite na obrazku. Vzorky pro
genetickou analyzu se nejcastéji odebiraji
z hrudniho kose, stehennf kosti, zubi,
popiipadé z vlastnich kosti ruky nebo
nohy. Obr. z archivu redakce
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Tab. 1: Piiklady vysledkt dosavadnich analyz starobylé DNA (aDNA). Mitochondridlni DNA (mtDNA), nerekombinujici ¢ast
chromozomu Y (Y-DNA — dédi se vyhradné po paternalni linii, tedy z otce na syna), autozomalni DNA (jadernda DNA mimo
pohlavni chromozomy)

P¥ipad

Testovdno

Vysledek

Mikrobi

Cely genom

Zjisténo zastoupeni mikrobidlnich populaci ve 1 300 let starych lidskych paleofekalnich vzor-
cich z Mexika; v permafrostu byly objeveny spory s neporusenou DNA, naznacdujici moZnost
oziveni paleomikrob.

Rostliny

mtDNA

Nejstarsi dochovana eukaryotni DNA patfi rostlindm (a hmyzu) z Grénska, starym 400 tisic let;
byla Gspésné vypéstovana palma datlovnik pravy (Phoenix dactylifera) z Mrtvého mofe stara
tisice let.

Zvitata

mtDNA

Pocatek vyzkumu aDNA: potvrzena pfitomnost aDNA ve 150 let starém vysu$eném svalu
kvagy (Equus quagga) — vyhynulého druhu zebry; analyzovatelnd DNA byla nalezena ve stie-
dovékém vzorku exoskeletu pilouse erného (Sitophilus granarius); z populacné genetické-
ho hlediska mél tukotuko Ctenomys sociabilis jiz vyhynout, protoZe diverzita v jeho populaci
je nepatrnd. Tito hlodavci v3ak ve zdravi prezivaji po tisice let diky slozité struktufe socidlniho
chovani; podatilo se pfecist 30 miliont bazi, tj. 1 % mamutiho genomu; analyza aDNA pomohla
rozlustit populaéni dynamiku bizond (Bison bison) v Severni Americe za poslednich 130
tisic let, zahrnujici historii jejich migrace, kolonizaci a zanik (bizoni migrovali do Severni Ame-
riky z Asie pfes Beringovu tiZinu pfed asi 136 tisici lety).

Neandertalci

mtDNA

U kromanionct z italskych jeskyni byla nalezena shoda s profilem mtDNA modernich lid{
bez stopy neandertalské DNA, takZe se nejspis neandertalci s pfedky modernich lidi nek¥iZzili.
U péti neandertalct byla zjisténa sekvence kompletni mtDNA.

Lidska p¥ijmeni

Y-DNA

Potvrzena Gstni tradice, Ze vétsina Kohnti/Cohenti/Kogant/Rapaporti jsou Cohenimové pocha-
zejici z jediného praotce, mo#na Moj%iSova bratra Arona. Bryan Sykes (2000) vylougil ve
svém rodu 1,3 % pravoplatnych otcti z biologického otcovstvi, coz koriguje smérem dolti nékteré
nadsazené odhady nonpaternit v laické literatufe.

Lidské kmeny
a izolované
populace

Y-DNA,
autozomalni
DNA,
mtDNA

Uspdgna haplotypizace viidce vyhynulého kmene Beothukt Nonosabasuta (mé&l haploskupinu Q);
zjisténa spolecenska struktura danské vesnice Tirup; nové (aDNA) dikazy pro seldzuckou
hypotézu ptivodu Gagauzii — turecky mluvicich Bulhart; potvrzeno, Ze Baskové nebyli v his-
torii tak izolovanou populaci, za jakou se jejich extrémni nacionalisté povaZzuji; potvrzeno,
ze africky cernossky kmen Lemba mé arabské kofeny; kofeny melungti prokdzany v Evropé
a subsaharské oblasti Afriky; kiizaci po sobé& zanechali genetické dédictvi v Libanonu, jak se
dalo otekévat z dobyvatelského chovéni; byly vystopovany genetické znaky Fénicanti ve St¥edo-
zemi; Etruskové pochazeji nejspise z vychodni ¢ésti Sttedozemi; Zeny na Islandu maji nejspise
galsky ptvod, zatimco muzi skandinavsky.

Znamé osobnosti

Y-DNA,
autozomalni
DNA,
mtDNA

Ziskény z DNA dtikazy ve prospéch hypotézy otcovstvi tfetitho amerického prezidenta Thoma-
se Jeffersona u posledniho ditéte otrokyné Sally Hamings; vyvraceno, Ze by pozustatky nale-
zené ve sloupu u oltafe patfily Estrid, idajné matce posledniho vikingského kréle Svena II.
Estridsena; potvrzena dislednost komunistt p¥i brutdlnim vyvrazdéni dynastie Romanovct
v r. 1918; identifikovany poztstatky Marie Antoinetty a Ludvika XVI.; identifikovany pozistatky
némeckého nacistického 1ékate — andéla smrti Josefa Mengeleho; identifikovény ostatky bas-
nika Francesca Petrarcy (DNA z Zebra poranéného od kopnuti oslem); uréen syrsky, mozna fec-
ky pivod kosti pfipisovanych svatému Luké4Sovi; nalezen vikingsky mtDNA haplotyp I u Dant
z doby Zelezné; haplotyp muze v Cheddaru (9 000 let staré poztstatky) se shodoval s haplo-
pE n. L. byla zjisténa haploskupina K; profilovanim sibifské Ledové panny se zjistilo, Zze kocov-
nici kmene Pazyryk (5. stol. pt. n. 1.) jsou pfedkové dnesnich obyvatel Altaje; v soucasné
dobé nosf asi 16 miliond muZi chromozom Y po Cingischanovi; potvrzeno bratrstvi mezi
dvéma ze 6 osob v hrobu z bavorského Ergoldingu pozdnfho merowigského obdobi; nepotvr-
zena autenticita lebky svaté Birgitty a jeji dcery Katariny ve §védské Vadstené.

tic). Data o polymorfismech se zasazuji do
fylogenetického ramce pomoci néstroju
bioinformatiky.

Jsou néjaka prirozena omezeni?
Nepftitelem analyzy starobylé DNA je de-
gradace DNA, kontaminace cizorodou
DNA a pfitomnost inhibitord molekular-
né-genetickych metod.

e Degradace DNA

Zdrojem aDNA miuzZe byt jakykoli biolo-
gicky vzorek (kost, zub, vlas, chlup, nehet,
stolice, snad i zadfena ktiZe na historickych
pfedmétech). Je viak souhrou $tastnych
okolnosti, pokud se aDNA nachazi v analy-
zovatelném stavu.

Kromé spontanni degradace je DNA sub-
strdtem enzymu bakterif a plisni a podléha
i fyzikdlnimu poskozeni. Enzymatickou
degradaci DNA zpusobuji nukleazy, které
§tépi nukleové kyseliny bud od konce (exo-

ziva.aver.cz

nukledzy, nebo také DNazy) nebo uvnit#
sekvence (endonukledzy, napt. restriktazy).
DNA se rozklada také p¥i vyssi teploté, kdy
dochazi k denaturaci, zdniku vodikovych
miustka (nejd¥iv se rozpoji dvojna vazba
A-T, pak trojna C-G) a k narusen{ sendvi-
¢ového uspofddani bazi. Molekula tak
postupné ztraci svij pfirozeny tvar. Ultra-
fialové zareni poskozuje DNA tvorbou kys-
likovych radikala (oxidativni poskozeni)
a fotoadi¢nich produkti. Fotoadice nastava
predevsim u sousedicich pyrimidinti (ze-
jména thymint) a vzniklé dimery maji za
nésledek zlomy nebo bodové mutace DNA.

Mnozstvi DNA ocekavané z 1 g staroby-
lého kostntho materidlu dosahuje jen 1 ng,
coz je o nékolik fadd méné nez v piipadé
Cerstvych vzorki. Jak se degradace projevi
v prubéhu analyzy? Podle toho, jakou meto-
du pouzijeme. P¥i méfen{ mnozZstvi DNA
pomoci nékolika kvantitativnich PCR o riz-

4

né délce mnoZené sekvence lze pozoro-
vat zdanlivé vice DNA, pokud se mé#i na
kratsich sekvencich. P¥i analyze k¥ivky tani
se nekontrolovatelné posune teplota tani
a zmeéni tvar k¥ivky. Pfi analyze mikrosa-
telitd se na elektroforetickém chromato-
gramu (elektroforeogramu, elektroferogra-
mu) objevi typicky pokles vysky signalu
se vzrustajici délkou amplikonu. Vysuse-
ni poztstatkd (mumifikaci, popf. suchym
proudicim vzduchem), konstantni{ nizka
teplota (permafrost, ledovce), mirné zésa-
dité pH, sniZzena aktivita mikroorganismu
a vhodna ochrana vzorkd pfed pisobenim
nepfiznivych fyzikalnich a chemickych
vlivli v obdobi mezi vykopénim archeo-
logického vzorku a spusténim genetické
analyzy zvySuje pravdépodobnost ispés-
né analyzy starobylé DNA. Pfi odhadu,
zda je kostni materidl vhodny k analyze
aDNA, sledujeme celkovy stav télesnych
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Degradace DNA

poztstatkt (neporuseny povrch), stupen
mikrobialni a plistiové degradace (odha-
dujeme podle velikosti péra v kostech,
nadéjné jsou péry do primeéru 50 pm),
hloubku uloZeni v zemi, druh, pH a vlh-
kost okolni zeminy a v neposledni fadé
také teplotu zeminy a jeji zmény v delsim
¢asovém intervalu. VSechna tato pozoro-
vani ndm vsak poskytnou pouze orientaéni
udaje, rozhodujici je kvalitativni a kvan-
titativni zhodnoceni aDNA ziskané ze
vzorku.

PrestoZe se paleogenetici snaZili nalézt
pomocny fyzikalni nebo molekularni mar-
ker, ktery by ocenil kvalitu aDNA pied
samotnym vySetfenim (méfeni racemiza-
ce aminokyselin, degradace tuki apod.),
ukazuje se, Ze variabilita jednotlivych
archeologickych nalezist je pro nalezeni
obecné zakonitosti ptili§ velka. Vétsinou
méa smysl poustét se do analyzy zubt
a kosti se zachovalou hutnou zevni ¢as-
ti — kompaktou, ale nékdy mtize p¥inést
zajimavé vysledky i analyza zmrzlych vla-
st (Rasmussen 2010) a jiné zdanlivé bez-
nadéjné vzorky. Pokud se vzorek jevi jako
vhodny k analyze, provede se izolace DNA
a jeji kvantifikace.

e Kontaminace — znehodnoceni vzorku
Kontaminaci se rozumi jakykoli nechtény
prenos DNA do vzorku — u starobylé DNA
jde pfedevsim o pfenos modern{ DNA do
vzorku s aDNA. Mnohé pocéte¢ni publi-
kace o tispésné analyze aDNA (napt. Cano
1993, DeSalle 1992) musely byt pozdéji
opraveny, protoze §lo o fale$ny nalez.
Mezi zdroje kontaminace pati{ napt.:
—kontaminace novodobou DNA na povrchu
vzorku (napf. kosti, zubu) zptisobena ne-
vhodnou prvotni manipulaci s vykopavkou
— pfenos DNA mezi vzorky béhem prace
v laboratofi

— kontaminované reagencie a nastroje po-
uzité béhem extrakce DNA a nésledné
amplifikace

— kontaminace namnoZenym tsekem DNA
(amplikonem) z pt¥edchozi reakce PCR.

e Pritomnost inhibitord PCR

Inhibitory PCR jsou chemické latky, které
sniZuji i¢innost reakce nebo ji Gplné zne-
mozni. Vyskytuji se ve vzorku samotném
(vapenaté ionty, kolagen, fosfat v kosti)
nebo do néj pronikaji z okolniho prostiedi
(huminové kyseliny, polysacharidy, tézké
kovy, fenolické latky). Nékteré inhibitory
PCR lze odstranit extrak¢né-purifikaénimi
technikami (nap¥. agar6za s nizkou teplo-
tou tan{, promyvani v hydroxidu sodném),
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jiné analyzu ukondi. Mezi inhibitory PCR
patii i Maillardovy produkty (slouceniny
vzniklé reakci aminokyselin s cukry, zpt-
sobujici hnédnutf cukru podobné karame-
lizaci), které piisobi i jako mezimolekular-
ni zabrany amplifikace DNA.

Jak 1ze tato omezeni prekonat?

Analyza aDNA je naro¢na forma moleku-
larné genetické analyzy. Je vhodné se do ni
poustét az tehdy, pokud mé laboratoft za-
vedeny zdkladni molekularné-genetic-
ké techniky (izolace DNA z kosti a zubd,
PCR, elektroforéza) a zaroven ma dosta-
te¢né prostory, umoziiujici oddéleni jedno-
tlivych krokt analyzy a prostorové ohra-
nic¢enf od mist, kde se pracuje s novodobou
DNA. Vyplati se pfijmout a pfesné dodr-
zovat pfisna pravidla, pfevzata a mirné
upravend z forenznich (kriminalistickych)
laborato¥i. Dtilezité je si uvédomit, Ze uz
v prvnich tkonech na archeologickém na-
lezisti mohou byt zptisobeny neodstra-
nitelné chyby. Pfes dodrZeni veskerych
pravidel pofad hrozi nebezpedi, Ze se ve
vzorku nenalezne zddna aDNA nebo dojde
ke kontaminaci novodobou DNA. Proto je
potieba autentic¢nost vysledku potvrdit.
Zjednodusené se da fict, ze musi byt spl-
nény nejméné dvé z néasledujicich pod-
minek — fylogeneticky nebo pfibuzensky
smysl, stav DNA odpovidajici stafi vzorku
(pfevaha kratkych fragmentt), reproduko-
vatelnost vysledk v ramci laboratoie
amezi laboratofemi, vyskyt odpovidajicich
zvifecich kosti na nalezisti, potvrzeni vy-
sledku sekvenovanim po klonovéni. Po-

5
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2 Spontanni degradace DNA fetézce.
DNA podléha degrada¢nim procestm,
jako je hydrolyza, oxidace, neenzymaticka
metylace, tvorba mezimolekularnich
k¥iZzovych vazeb (Maillardovy produkty),
ptsobeni volnych kyslikovych radikéla,
vy$si teploty a UV zafeni. Mista modifi-
kované oxidativnimi (Cervené Sipky),
hydrolytickymi (modré $ipky) a metylac-
nimi (Cerné Sipky) procesy, které mohou
vést k jednofetézcovym zlomtm,
dvoufetézcovym zlomtim, odstranéni
bazi z fetézce (depurinace a depyrimidi-
nace), deaminaci (odstranéni aminosku-
piny) nebo metyla¢ni (GC-AT) zméné
genetické informace nebo blokovéani
posunu polymerazy po fetézci DNA
béhem polymerazové fetézové

reakce (PCR).

3 Veskeré kroky pii analyze starobylé
DNA je tfeba provadét za pfisnych
protikontaminacénich podminek.
Mistnost pro izolaci DNA z kosterniho
materialu musi byt oddélena od ostatnich
laboratornich prostor, kde se pracuje

s novodobou DNA. Obr. z archivu
redakce

4 Jedno ze schémat prace s aDNA.
Znazornény jsou vstupni a vystupni
body (ovaly), procesy (obdélniky)

a rozhodovaci body (¢ervené obdélniky).
Cerné $ipky znamenaji postup pfi splnéni
podminky, ¢ervené alternativni postup.
Orig. autofi ¢lanku
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kud se potvrzuje vysledek celogenomové
analyzy, je moZné pouzit i dalsi néstroje
bioinformatiky, jako je napt. identifikace
ortolognich sekvenci (které jsou vysledkem
speciace na rozdil od paralognich, které
vznikaji duplikaci ancestralniho genu).

Soucasné vysledky prace nasich
laboratofi a jaky muze byt dalsi vyvoj
Jak jiz bylo vy$e naznaceno, vyzkum staro-
bylé DNA nepatii mezi levné a jednoduché
techniky se zaru¢enym vysledkem. Vyza-
duje odbornou erudici, potfebné vybaveni,
zkusenosti a ¢asové moznosti. Pro analyzu
piibuznosti prvniho stupné (rodi¢ — dits,
sourozenci), druhého (napf. stryc — netef)
a tfetiho (napf. bratranci 1. stupné) jsou
dnes jiz komer&né dostupné soupravy pro
PCR urc¢ené k profilovani autozomélnich
mikrosatelitd s maximalné zkracenou dél-
kou amplifikovaného tseku (Drdbek 2004),
stejné jako upravené postupy pro extrak-
ci DNA.

Z Ceské republiky zde miZeme uvést
zajimavé vysledky kolegi z Ustavu Zivo-
¢isné fyziologie a genetiky AV CR, v. v. i.,
v Libéchové, ktefi spolecné s kolegy z Pol-
ska a Velké Britanie vySetfenim DNA izo-
lované z muzejnich preparati a z Gerstvych
vzorkl rekonstruovali historii postglacial-
niho $ifeni nornika rudého (Myodes gla-
reolus, Wéjcik a kol. 2010). Na katedie
parazitologie P¥irodovédecké fakulty UK
v Praze zase uspéli s izolaci DNA mikro-
sporidif na archivovanych sklickach bar-
venych Giemsou (Hyli§ 2005) a v archeo-
genetické laboratofi spole¢nosti Forenzni
DNA servis analyzou historické DNA z kos-
ti z hrobu ze 7. stol. v bavorském Ergol-
dingu ziskali ze 6 vzorka tfi Gplné a tii ¢as-
tecné profily DNA bojovnikt a ur¢ili jejich
piibuzensky vztah (Vangk 2009).

Autortim tohoto ¢lanku se bohuZzel ne-
podatilo z nezistné poskytnutych vzorka

http://www.ancientdna.com/
http://en.wikipedia.org/wiki/Ancient DNA

http://www.ddbj.nig.ac.jp/aDNA/index.htm]
http://www.adelaide.edu.au/acad/

http://www.isogg.org/ancientdna.htm

kosti a révovych pecicek z dile uvedenych
pracovist ziskat analyzovatelné mnozstvi
aDNA (podékovani patif Muzeu a galerii
Orlickych hor, Laboratofi archeobotaniky
a paleoekologie Jihoteské univerzity v Ces-
kych Budéjovicich, katedfe archeologie
Zapadoceské univerzity v Plzni, Zédpado-
Ceskému institutu pro ochranu a dokumen-
taci pamatek, o.p.s., Plzeni a Archeologické-
mu centru Olomouc).

Metody sekvenéni analyzy DNA (nova
generace sekvendtort) prochazeji boufli-
vym vyvojem a neni daleko doba, kdy bude
mozno analyzovat lidsky genom nukleotid
po nukleotidu za cenu nizsi nez primérny
plat. Jiz nyni bylo celogenomové sekveno-
vani pouZito pro DNA ¢lovéka neander-
talského (Homo neaderthalensis) a mamuta
(Mammuthus primigenius), kdy se poda-
Filo softwarové oddélit testovanou DNA
od DNA bakterii (Blow 2008, Mackelprang
2008). Masivné paralelni sekvenovani ce-
lych genomt poskytuje (vétsinou ve formé
krétkych prectenych sekvenci) fadove vétsi
mnozstvi dat nez pfedchozi metody a kla-
de velké néroky na pocitacové zpracovani.

Napft. laboratof jednoho z prikopnikid
prace s aDNA Svante Pdabo v Max Planc-
kové Ustavu evoluéni antropologie v Lip-
sku analyzovala vzorek kosti ¢lovéka ne-
andertalského, ktery Zil pied 49 000 lety
ve §panélské jeskyni Sidrén (Burbano 2010).
Podafilo se jim ziskat sekvenci 14 000 gent

Préaveé vychézi v Nakladatelstvi Academia

Michael White: Antikrist Galileo

Michael White je zndm mimo jiné jako
autor fady biografickych praci zabyvaji-
cich se velkymi postavami svétové védy,
jakymi jsou napf. Isaac Newton, Charles
Darwin, Albert Einstein nebo Stephen
Hawking. Touto produkci se tedy fadi
k dnes popularni kategorii tzv. science-
-writers, autord popularizujicich déjiny
védy. V Ceské literatute byl doposud k dis-
pozici pouze jediny stru¢ny ptivodni Zivo-
topis Galilea Galileiho z pera Josefa Smol-
ky (Galileo Galilei — Legenda moderni
védy, Praha, Prometheus 2000). Whiteova
kniha je tedy vitanym doplitkem ¢esky
psané literatury o tomto velikdnovi rané
novovéké védy.

Pfinosem tohoto vydani jsou poprvé do
¢estiny preloZené rozsahlé paséaze z inkvi-
zi¢nich protokoli, které se zachovaly ve
vatikdnskych archivech jako svédectvi

ziva.aver.cz

o procesu vedeném Svatym oficiem proti
Galileimu. Jejich jazykem je ital$tina a lati-
na. Ce$ti prekladatelé Helena a Lubomir
Synkovi se nespokojili s druhotnym pie-
kladem dokumentd z angli¢tiny, které
White zaclenil do své knihy, ale vyhleda-
li odborniky na danou tematiku. Ctena¥r
tak dostdva tyto prameny pfeloZené ne-
zprostfedkované, pfimo z origindlnich
jazykt. Mezi danymi dokumenty je pozo-
ruhodné predevsim tzv. Inchoferova zpra-
va, kterou r. 1999 objevil ve Vatikdnu pro-
fesor filozofie védy z Navarrské univerzity
v Pamploné Mariano Artigas a ve svété
opravnéné vzbudila novou vlnu zajmu
o galileovskou problematiku.

Pfed ¢eskymi ¢tenafi je nyni oteviena
kniha o Galileiho Zivoté v jejich rodném
jazyce. Najdou v ni nejen zajimavy pohled
na pfibéh tohoto vyzna¢ného prikopnika
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Laboratot archeogenetiky v Archeologic-
kém tstavu AV CR, v. v. i., v Praze

Laboratot biologické a molekularni
antropologie na Pfirodovédecké fakults
Masarykovy univerzity v Brné

Forenzni DNA servis

z genomu neandertalce (z celkového poctu
asi 23 000 gend v lidském genomu), pfes-
toze ve vzorku bylo 99,8 % mikrobialni
DNA. Kdyz si pfedstavime tfi miliardy
nukleotida v lidském genomu, ani povést-
na jehla v kupce sena neni dostateénym
pfirovnanim k takovému tdspéchu techno-
logie. Aby tento vysledek neztstal jen
technickou kuriozitou, provedla skupina
S. Pddbo analyzu vzorku 50 soutasnych
lidi stejnym zpisobem. Ze srovnéani ge-
nomu ¢lovéka, $impanze a neandertalce
vyplynulo, Ze na 88 pozicich doslo k za-
méné aminokyseliny a tyto zmény byly
u lidi fixovany od doby, kdy se Homo sa-
piensv evoluci od ¢lovéka neandertalské-
ho oddélil (tedy pfed 360 000 lety + 80 000
let). Dvé z téchto 88 substituci se na-
chézely v genu FOXP2, jenZ se podili na
schopnosti pouzivat k dorozumivani fec.
Tento vysledek naznacuje, Ze nas na poli
aDNA mohou ¢ekat dal3i objevy, které
zméni nés soucasny pohled na minulost.

Prdce na projektu byly zdédsti hrazeny
z grantit MSMT ME863 a BIOMEDREG
CZ.1.05/2.1.00/01.0030.
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Antilkrist Galileo

modern{ védy, ale i povzbuzeni k dalsi-
mu studiu jeho myslenek.
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