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Abstraktni

Abychom ziskali nové poznatky o otcovskych liniich tuniskych
populaci, byla diverzita chromozomu Y hodnocena ve dvou
populacich patricich do arabské genealogicke linie, Kairouan a
Wesletia, a také ve Ctyrech tuniskych andaluskych populacich,
Testour, Slouguia, Qalaat-ElI-Andalous a El Alia. Arabové z
Kairouanu odhalili 73,47 % E-M81 a blizkou pfibuznost s
berberskymi skupinami, coz naznacuje, Ze jsou pravdépodobné
arabskymi Berbery, ktefi se jasné odliSuji od Arabu z Wesletie, ktefi
méli nejvyssi frekvenci (71,8 %) blizkovychodni slozky, jaka kdy byla
pozorovana v Severni Afrika. U tuniskych Andalusant do zna¢né
miry pfevazovala severoafricka slozka, nasledovana
blizkovychodnim pfispévkem. Globalni srovnavaci analyza
zdaraznila heterogenitu tuniskych populaci, mezi nimiz jako celek
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dominovaly v sadé linii, které byly pfipisovany autochtonnimu
berberskému pavodu (71,67 %), vedle slozky v podstaté
blizkovychodni tézby (18,35 %) a signatur subsaharské (5,2 %),
evropske (3,45 %) a asijské (1,33 %) pfispévku. Pozoruhodna
frekvence T-M70 ve Wesletii (17,4 %) vedla k upfesnéni jeho
fylogeografické analyzy, coz umoznilo potvrdit jeho blizkovychodni
puvod, ackoliv byly také detekovany znamky mistniho vyvoje v
severni Africe. Dukazy byly jasné o starovékém zavedeni linii T do
regionu, pravdépodobné od neolitu spojenych s rozSifenim
zemédelstvi. Pozoruhodna frekvence T-M70 ve Wesletii (17,4 %)
vedla k upfesnéni jeho fylogeografické analyzy, coZz umoznilo
potvrdit jeho blizkovychodni puvod, ackoliv byly také detekovany
znamky mistniho vyvoje v severni Africe. Dikazy byly jasné o
starovékém zavedeni linii T do regionu, pravdépodobné od neolitu
spojenych s rozSifenim zemédélstvi. Pozoruhodna frekvence T-M70
ve Wesletii (17,4 %) vedla k upresnéni jeho fylogeografické analyzy,
coz umoznilo potvrdit jeho blizkovychodni pavod, ackoliv byly také
detekovany znamky mistniho vyvoje v severni Africe. Dlkazy byly
jasné o starovékém zavedeni linii T do regionu, pravdépodobné od
neolitu spojenych s rozSifenim zemeédélstvi.

Oborové pojmy: Genetika, Populaéni genetika

Jit do:

Uvod

Severni Afrika zazila od starovéku bohatou a slozitou populacni
historii, coz je pochopitelné vzhledem k jeji strategické poloze pres
jizni Cast Stfedozemniho mofe. Tunisko, nejsevernéjsSi zemé Afriky,
ma vysadni geografickou polohu predstavujici kfizovatku mezi
Afrikou, Evropou a Blizkym vychodem. Podle archeologickych a
historickych udaju dochazelo v Tunisku k osidleni lidskych populaci
pfichazejicich z vychodu v ruznych prehistorickych a historickych
migraénich vinach. V obdobi neolitu, kultura Capsian * ktar4 yzkvétala v
Maghrebu pred 10 000 az 5 000 lety, zanechala v dneSnim jiznim
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Tunisku pozoruhodna mista, jak dokladaji archeologickeé stopy v
Gafse . Vznik zem&d8lstvi a domestikace zvitat skvéle zachytily
jeskynni malby a skalni rytiny v horach Jebel Ousselat 2.2y
historickych dobach bylo Tunisko primarné osidleno autochtonnimi
berberskymi populacemi, které Celily prichodu postupnych vin
utocniku, z nichz vétsina pochazela z Blizkého vychodu: i) Féni¢ané,
puvodem z Libanonu, ktefi zaloZili Kartago ve dvanactém stoleti
pfed nasim letopocCtem; pozdéji ii) arabsti muslimové, ktefi dobyli
region v sedmém stoleti, coz vedlo k zaloZeni Kairouanu, prvniho
islamského mésta v severozapadni Africe; a pozdéji iii) beduini v
dUsledku invaze kmenU Banu Hilal pfichazejicich z Arabského
poloostrova v jedenactém stoleti. Tato posledni udalost by podnitila
arabizaci a islamizaci mnoha berberskych populaci. Nedavno, v
Sestnactém stoleti, kdy bylo Tunisko za¢lenéno do Osmanské fiSe,
doslo k vyznamné migraci tureckych lidi prichazejicich z jinych
vychodnich osmanskych uzemi. PoCatkem sedmnactého stoleti
doslo k novému vlivu na tunisky populacni scénar se vstupem
,<Andalusanui®, coz je jméno dané muslimim prchajicim ze
Spanélska po Upadku muslimské nadvlady na Pyrenejském
poloostrové, zahajeném dobyti al-Andalus v roce 711 a trvajici az do
padu Granady v roce 1492° . Nasledujici desetileti byly pro
muslimské komunity ve Spanélsku bouflivé &asy, jejichz
pronasledovani vyvrcholilo v letech 1609 az 1614 koneCnym
vyhnanim Moriscos (oznaceni udéleno muslimim konvertovanym ke
kfestanstvi) z celého naroda, coz byla masivni udalost, béhem niz

tisice lidi bylo vyhnano ze svych domovu, vétSina do severni Afriky_7 :

Jiz bylo provedeno nékolik studii s cilem porozumet genetickeé
struktufe severoafrickych lidskych populaci a rozpoznat ptvod a
naCasovani migraci, které modelovaly souCasné populace. V této
praci jsme se snazili jemné rozebrat variabilitu otcovského
genetického fondu v Tunisku, abychom odvodili minulé populacni
interakce, zejména s ohledem na otcovské vstupy z Blizkého
vychodu.
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Predchozi prace s markery chromozomu Y i ukazaly, Ze v severni
Africe jsou nejrozSifengjsSi a nejbéznéjsi linie Y E-M81, které
dosahuji primérné frekvence 45 % v regionu 0.28.58, predpoklada
se, ze maji velmi nedavny puvod pravdépodobné v severozapadni
Africe , a J-M267, pfedstavuijici priblizné 30 % Severoafritanu a
predpoklada se, Ze se rozsifily z Arabského poloostrova do severni
Afriky, jak dokazuje napfriklad jeji ubytek z vychodu na zapad
prevalence . Existuje Siroka shoda o zdrojich J-M267 v severni
Africe, coZz znamena mnohonasobné a docasné odliSné expanze
stfedovychodnich a arabskych populaci pres Stfedomofi. Ve

skutecCnosti, i kdyz je tato haploskupina povazovana za jeden z
15 24 _ 30

podpisu Sifeni islamu z Arabského poloostrova = - , uchovava si

v Vv s

dfive zminéného kulturniho komplexu Capsian. ktery byl zaveden v
9 12 15 29 31

severni Africe spolu se zemédélstvim ="

DalSi haploskupina dusledné spojena s balikem linii odpovédnych za
rychlou expanzi neolitickych farmart z Blizkého vychodu je J-M172
=, , 0 jehoz nedavném rozSifeni ve Stfedomofi se predpoklada,
Ze bylo usnadnéno kulturou namorniho obchodu FéniCané ©  Kromé
toho byly v nékterych severoafrickych populacich pfilezZitostné
detekovany haploskupiny G-M201 a T-M184, o kterych se také
predpoklada, Zze maiji puvod na Blizkém vychodg, a jejich distribuce
také naznacuje jejich zapojeni do neolitizace severni Afriky =,

V této souvislosti jsme se snazili upresnit poznatky o rozsahu
otcovského blizkovychodniho pfispévku v Tunisku. Protoze
predchozi studie o tuniské populaci zahrnovaly pfedevSim
kosmopolitni obCany, Berbery nebo ,andaluské” skupiny, stanovili
jsme si za cil obohatit katalog tuniskych populaci studiem Tunisanu,
o nichz se tvrdilo, Ze maji silnéjSi blizkovychodni pfinos. Za timto
ucelem jsme hodnotili diverzitu Y-STR a Y-SNP ve vzorcich z
Kairouanu a Wesletie, o kterych je znamo, Ze patfi k arabskym
genealogickym liniim. Kairouan, zalozeny v 7. n. |., byl skuteCné
prvnim islamskym arabskym méstem v severni Africe, které se stalo
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hlavnim méstem Ifrigiya (zhruba ekvivalentem moderniho Tuniska)
na pét stoleti (7. az 11. nl). Nachazi se zde Velka mesita,” =
Naopak Wesletia je venkovské mésto obklopené na vychodé horami
Jebel Ousselat, které uchovavaji nejbohatsi skalni uméni v Tunisku
od neolitu™ = . V pfedchozich pracich jsme jiz charakterizovali obé
populace pro 15 autozomalnich STR lokust™ a mtDNA HVS-l a
HVS-I regiony& , coz odhalilo shlukovani populaci ze severni Afriky
a Stfedniho vychoduﬂa dale ukazal, ze na Blizkém vychodé
prevladal matersky geneticky fond tuniskych populaci starodavny

substrat, coz naznacuje, ze migracni viny v obdobi paleolitu a neolitu

ViewviEiv s

v os o

11.CE®.

V této praci jsme se zaméfili na rozpoznani otcovskych
blizkovychodnich linii v souCasnych populacich nedavneého
arabského plvodu z Kairouanu a Wesletie a porovnali poznatky s
témi, které byly ziskany u Ctyr dfive studovanych tuniskych
andaluskych populaci (Testour, Slouguia, Qalaat-El-Andalous a El
) 2% Kromé toho byla provedena komplexni fylogeneticka analyza
haploskupiny T chromozomu Y na Stfednim vychodé po naboru
dostupnych dat z literatury, aby se dale objasnil rozsah toku genu z

Blizkého vychodu do severoafrickych populaci.

Alia

Jit do:

Vysledek

Distribuce chromozomalnich haploskupin Y v tuniskych populacich

V této praci jsme analyzovali 23 Y-STR a 29 Y-SNP u tuniskych
Arabu z Kairouanu a Wesletie (haplotypy a haploskupiny v podpurné
informacni tabulce $1 ). Abychom prozkoumali pfinos muzskych linii
Stfedniho vychodu v Tunisku, zaméfili jsme pozornost na distribuci
chromozomalnich haploskupin Y ve dvou studovanych arabskych
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populacich, ve Ctyfech tuniskych andaluskych populacich (obr. 1a) a

dalSi tuniské populace (obr. 1b) dfive charakterizované (tabulka
S2 )

podpurnych informaci

m Asian Y-haplogroups

m European Y-haplogroups

m Middle Eastern Y-haplogroups
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Postava. 1

Distribuce haploskupin Y-chromozomu v arabskych a andaluskych
populacich ( a) a ve 21 tuniskych populacich ( b ) (podrobnosti o
frekvencich haploskupin Y-chromozomu v podpurné informacni
tabulce $2).

NeocCekavané byla nalezena silna diferenciace mezi vzorky z
Kairouanu a Wesletie. U Arabu z Kairouanu jasné pfeviladalo
genetické muzské pozadi berberského plvodu, o ¢emz svédcCi velmi
vysoka frekvence severoafrickych podkladu (83,68 %), na rozdil od
mnohem nizsiho podilu blizkovychodnich (14,28 %) nebo zbytkové

hodnoty Subsaharské linie (2,04 %). Naopak u Arabu z Wesletie byly

haploskupiny, které se typicky vyskytuji v populacich na Stfednim
vychodé, velmi dobfe zastoupeny, coz prfedstavuje kombinovanou
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frekvenci 71,8 %, zatimco severoafricky substrat byl detekovan se
stfedni frekvenci 23,9 % a Evropan dosahl této frekvence pouze 4,3
% (obr. 1A).

Mezi tuniskymi andaluskymi populacemi vynika Qalaat-El-Andalous
vysokou frekvenci severoafrickych linii (89,5 %) a El Alia tim, ze
vykazuje nejvyssi podil blizkovychodnich linii (41,87 %). V Testour a
Slouguia jsou nejCastéjSimi haploskupinami severoafrické (68,8 % a
59,1 %), blizkovychodni pfedpoklada stfedni hodnoty (24,9 % a 18,2
%), zatimco evropske, subsaharské a asijské jsou pfitomny v obé
populace s nizkou frekvenci (obr. 1a).Celkové otcovské skupiné v
Tunisku jasné dominuji E-M35 a J-M267, dve linie, které zachycuiji
stopu severoafrického, respektive blizkovychodniho puvodu

(obr. 1b).

Distribuce podkladi E-M35 (zahrnujici pfedevs§im E-M81, busta také
E-M183, E-M78, E-M123, E-V13, E-V22, E-V65, E-M215) se
vyznacuje vysoka prumeérna frekvence (kolem 72 %), i kdyz vykazuje
znacné rozdily mezi populacemi (obr. 1b; Tabulka podpurnych

informaci $2).

Pokud jde o pfispévek na Blizkém vychodé, haploskupina J-M267 je
pritomna v priumérné frekvenci 15 % v tuniské populaci, ale také
vykazuje velkou mezipopulacni variabilitu, ktera se pohybuje od 52,2
% u Arabu z Wesletia, 43,75 % u tuniskych Andalust od Zaghouanu
po 0 % v subsaharskych populacich z Jerby a Berbert (Chenini-
Douiret, Jradou, Takrouna, Berbefi z Jerby, Bou-Omrane a Kesra). J-
M172 je zase pomérné mene Casty, pohybuje se od 16,6 % u
Andalusanu z Testouru, 8,2 % u kosmopolitll ze Sousse az po 0 % u
13 z 21 tuniskych populaci. Ostatni blizkovychodni subklady jako G-
M201, T-M184 a T-M70 byly zbytkové pozorovany, kromé T-M70 u
Arabu z Wesletia detekované s pozoruhodnou frekvenci 17,4 %.

Pokud jde o subsaharsky vliv (odvozovany prostifednictvim
haploskupin jako A-M13, A-M91, B-M218, DE-YAP, E-M96, E-M132,
E-V38 a R-V88), je velmi silny v subsaharskych oblastech z Jerby,
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mezi nimiz E-V38 a R-V88 predstavuji 33,3 % a 35,7 % muzskych
linii.

Proxy zde identifikované evropské slozky byly podklady R-M207, R-
M198, R-P25, I-M253 a I-M438, pficemz kazdy z nich byl obCas
zjistén v nékterych populacich; jejich spole¢na priimérna frekvence
nepresahla priblizné 3 %. Byly takeé zjistény sporadickeé vyskyty
nékolika asijskych haploskupin jako C-M217, L-M20, F-M89 a Q-
M346 s prumérnou frekvenci ~ 1 %.

Strucné reCeno, tuniské otcovské skupiné dominuje predevsim
severoafricka slozka (71,67 %), nasledovana pfispévkem ze
Stfredniho vychodu (18,35 %) a v mnohem mensi mife
subsaharskymi liniemi (5,2 %), evropskymi ( 3,45 %) a asijského
(1,33 %) puvodu.

Geneticka diverzita Y-STR v Tunisku

S ohledem na 23 Y-STR analyzované ve dvou vzorcich z Tuniska
jsme nasli 45 (91,83 %) a 39 (84,78 %) ruznych haplotypl v
Kairouan a Wesletia, v daném pofradi. Obé populace vykazuji
vysokou diverzitu haplotyput (0,996 + 0,004 v Kairouan a 0,992 +
0,006 ve Wesletia) a primérny pocet parovych rozdili ve Wesletia je
vySSi (12,639) nez v Kairouan (9,929). Snizeni rozliSeni na 17 Y-
STR (tabulka(Stul 1),1), poCet riznych haplotypu byl zjevné vice
snizen (85,71 % v Kairouan a 69,46 % ve Wesletia).

stul 1

Parametry genetickeé diverzity chromozomu Y v tuniskych
populacich.

17 Y-STR 12 Y-STR

Etnicka H *
skupina Populace N K HD MNPD K SD MNPD

Arabové Kairouan 49 42 0,993 6,850 31 0,953 4,455
+ + + +

0,005 3,280 0,018 2,234
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17 Y-STR 12 Y-STR

Etnicka H *
skupina Populace N K HD MNPD K SD MNPD
Wesletia 46 32 0973 8,713 25 0,950 5,989
+ + + +
0,012 4,096 0,016 2,908
Zriba 31 - - — 5 0,569 1,165
+ +
0,079 0,771
Andalusané Zaghouan 32 29 0,994 7,590 24 0,977 5,340
+ + + +
0,009 3,636 0,013 2,645
Qalaat-EI- 19 - — — 5 0,386 1,982
Andalous + *
0,138 1,170
El Alia 43 - - - 32 0,979 6,913
+ +
0,011 3,315
Testour 48 - — — 37 0,984 6,453
+ +
0,009 3,108
Slouguia 22 - - — 17 0,969 6,372
+ +
0,024 3,139
Berberi Sejenane 47 36 0,969 8574 29 0,942 5,709
+ + + +
0,017 4,034 0,021 2,784
Takrouna 19 12 0,900 4,105 9 0,777 2,426
+ + + +
0,058 2,139 0,095 1,376
Chenini- 27 23 0,988 5,931 17 0,960 4,415
Douiret + + + +
0,013 2,921 0,020 2,248
Jradou 32 14 0,840 2,362 5 0,671 1,41
+ + + +
0,055 1,322 0,061 0,886
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17 Y-STR 12 Y-STR

Etnicka H *
skupina Populace N K HD MNPD K SD MNPD
Sened 35 25 0,976 6,744 18 0,890 4,142
+ + + +
0,013 3,256 0,043 2,111
Bou- 40 11 0,809 3,179 7 0,715 1,993
Omrane + + + +
0,051 1,679 0,048 1,148
Bou-Saad 40 18 0,946 3,960 8 0,639 1,930
+ + + +
0,015 2,024 0,075 1,120
Kesra 23 - - - 14 0,905 3,173
e s +
0,051 1,703
Kosmopolité Tunis 33 30 0,992 9,034 27 0,981 6,060
+ + + +
0,010 4,267 0,014 2,960
Sousse 218 156 0,991 9,254 125 0,975 6,346
+ + + +
0,002 4,269 0,004 3,020

Otevrit v samostatném okné

N: velikost vzorku, K: pocet riznych haplotypu, HD: diverzita
haplotypd, MNPD: priimérny pocet parovych rozdild.

Parametry diverzity v jinych dfive studovanych tuniskych populacich
(Arabové, Berbefi, tunisti Andalusané a kosmopolité) jsou také

uvedeny v tabulceStul 1.1. Indexy genetické diverzity odvozené z 12
Y-STR (sdilené vSemi porovnavanymi populacemi) ukazuiji, ze
obecné neberberské tuniské populace maji vysokou uroven diverzity
haplotypl s hodnotami v rozmezi od 0,984 + 0,009 do 0,950 + 0,016,
bud v Cosmopolitans, Tunisan Andalusané (kromé Qalaat-El-

Andalous, 0,386 *+ 0,138) nebo arabské populace (kromé Zriby,
0,569 = 0,079). Berberské populace typicky vykazuji nizsi diverzitu
haplotypu, pohybuijici se od 0,960 + 0,020 v Chenini-Douiret do
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0,639 + 0,075 v Bou-Saad. Hodnoty MNPD jsou obvykle vysoké s
vyjimkou ArabU ze Zriby, Andalusant z Qalaat-El-Andalous a
Berberl z Jradou, Bou-Omrane a Bou-Saad.

Paternalni geneticka struktura v tuniskych populacich

Genetické vzdalenosti

Parové genetické vzdalenosti R st (ha zakladé 12 Y-STR) a
odpovidajici P -hodnoty mezi 18 tuniskymi populacemi jsou uvedeny
v podptirné informaéni tabulce S2 . Po aplikaci Bonferroniho korekce
( P=0,00277) se arabské populace (Wesletia, Kairouan a Zriba)
vyznamne liSily jedna od druhé, stejné jako od vétSiny zbyvajicich
tuniskych populaci. Nevyznamné rozdily se objevily mezi i) Wesletii
a tuniskymi Andalusany ze Zaghouanu, ii) Wesletii a Cosmopolitany
z Tunisu na jedné strané a Kairouany a Cosmopolitany ze Sousse
na strané druhé, nebo iii) Kairouany a Berbery z Takrouny a také
Zriby a Berbery z Takrouna. Je pozoruhodné, ze vétSina genetickych
vzdalenosti mezi kosmopolitnimi a tuniskymi andaluskymi
populacemi byla statisticky nevyznamna.

Genetické vzdalenosti R g1 byly pouzity ke generovani
multidimenzionalniho Skalovani (MDS) grafu nastinujiciho vztahy
mezi tuniskymi populacemi (Podptrny informaéni obrazek S1,
ktery odhaluje nejasnou etnickou strukturu v tom smyslu, Ze vétSina
berberskych populaci (kromé Sejnane ) jsou seskupeny na negativni
strané jedné osy, zatimco kosmopolité a tunisti Andalusané jsou
umisténi na pozitivni strané. Za zminku stoji také relativni rozptyl
Berber(, ¢imz se potvrzuje jejich dfive popsana ostra geneticka
heterogenita™ "~ 7 . Takzvané arabské populace unikaji z
vySe uvedené struktury, jakmile jsou Zriba a Kairouan blize
Berberlm, zatimco Wesletia (s nejvétsi blizkovychodni slozkou) je
blizko tuniskych Andalusanda.

AMOVA a SAMOVA
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Pro dalSi posouzeni genetické struktury tuniskych populaci jsme
implementovali hierarchické AMOVA sdruzujici populace podle
Siroké etnické klasifikace do Ctyr skupin: Berberové, Arabove, tunisti
Andalusané a kosmopolité. Vysledky neodhalily zadné statisticky
vyznamneé rozdily mezi skupinami (tab(Tabulka 2),2), s tvrzenim, ze
takoveé bézné vnimani etnicity je pro muzskou genetickou strukturu
mezi tuniskou populaci irelevantni, jak jiz bylo prokazano dfive =
Presto byly rozdily mezi populacemi v ramci skupin velmi vyznamne,
coz odrazelo sloZitost dalSich faktoru, které odpovidaji za vzor

. T . . . , 37 43 44
genetickeé diferenciace mezi tuniskou populaci ™

Tabulka 2

AMOVA: Arabové versus Berberi versus Andalusané versus
kosmopolité.

Zdroj variace Variace (%) Hodnota P

Mezi skupinami 0,87 0,15445 £ 0,01092

Mezi populacemi ve skupinach 12,56 0,00000 + 0,00000 *

V ramci populaci 86,56 0,00000 + 0,00000 *

Otevrit v samostatném okné

Arabové: Kairouan, Wesletia, Zriba. Berbefi: Sejenane, Takrouna,
Chenini-Douiret, Jradou, Sened, Bou Omrane, Bou-Saad, Kesra.
Andalusané: Zaghouan, Qalaat-El-Andalous, El Alia, Testour,
Slouguia. Kosmopolité: Tunis, Sousse.

* Hodnota P < 0,05.

Poté, abychom posoudili vliv geografie, provedli jsme SAMOVA s
ohledem na geografickou polohu populaci. Z riznych béhu
provedenych od K = 2 do K = 7 skupin bez apriorni klasifikace byla
maximalni vyznamna hodnota variace mezi skupinami ziskana, kdyz
bylo uvazovano 5 skupin a tvofila pouze 15,43 % z celkové variace
(tabulka(Tabulka 3).3). Celkové vysledky SAMOVA naznacuiji, ze
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rozdéleni diverzity Y-STR mezi tuniské skupiny je sotva ovlivnéno
geografii, coz je faktor, ktery jinak hraje bledou roli bez jasného

vZoru orientace.

Tabulka 3

Vysledky SAMOVA pro rtizné rozdéleni populace.

Rozdily
mezi
skupinami

K (%)

Hodnota
P

Skupiny

2

10.5

0,0029*

(Zriba, Bou-Omrane, Bou-Saad); (Kairouan,
Wesletia, Sejnane, Takrouna, Chenini-Douiret,
Jradou, Sened, Kesra, Zaghouan, Testour, El
Alia, Slouguia, Qalaat-El-Andalous, Tunis,
Sousse)

11,39

0,0029*

(Zriba, Bou-Omrane, Bou-Saad); (Jradou);
(Kairouan, Wesletia, Sejnane, Takrouna,
Chenini-Douiret, Sened, Kesra, Zaghouan,
Testour, El Alia, Slouguia, Qalaat-El-Andalous,
Tunis, Sousse)

14.14

0,0166*

(Qalaat-El-Andalous); (Wesletia); (Slouguia);
(Kairouan, Sejnane, Takrouna, Chenini-Douiret,
Jradou, Sened, Zriba, Bou-Omrane, Bou-Saad,
Kesra, Zaghouan, Testour, El Alia, Tunis,
Sousse)

15,43

0,0000*

(Takrouna); (Jradou); (Qalaat-El-Andalous);

(Zriba, Bou-Omrane, Bou-Saad); (Kairouan,

Wesletia, Sejnane, Chenini-Douiret, Sened,

Kesra, Zaghouan, Testour, El Alia, Slouguia,
Tunis, Sousse)

15:32

0,0000*

(Chenini-Douiret); (Kesra); (Qalaat-EI-
Andalous); (Takrouna, Jradou); (Bou-Omrane,
Bou-Saad, Zriba); (Kairouan, Wesletia, Sejnane,
Sened, Zaghouan, Testour, El Alia, Slouguia,
Tunis, Sousse)
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Rozdily

mezi
skupinami Hodnota
K (%) P Skupiny

7 14,87 0,0000* (Wesletia); (Chenini-Douiret); (Qalaat-El-
Andalous); (Bou-Omrane, Bou-Saad); (Zriba,
Kesra); (Takrouna, Jradou); (Kairouan, Sejnane,
Sened, Zaghouan, Testour, El Alia, Slouguia,
Tunis, Sousse)

Otevrit v samostatném okné
K: PocCet skupin; TuCné: skupina s nejvyssi hodnotou gcr .

* Hodnota P < 0,05.

Genetické vztahy mezi tuniskou a celosvétovou populaci

Abychom prozkoumali, jak byly dvé studovane arabskeé populace
(Kairouan a Wesletia) integrovany v kontextu diverzity jinych
populaci nejen z Tuniska, ale také ze severni Afriky, Subsahary,
Evropy a Stfedniho vychodu, ziskali jsme dostupné udaje o populaci
(podpora Informaéni tabulka 54 ) s celkovym poétem 59 populaci (15
Tunisanu, 12 SeveroafriCanu, 18 Evropanu, 5 subsaharskych zemi a
7 ze Stfedniho vychodu). Poté jsme s pouzitim rozliSeni 12 Y-STR
lokusU, které byly typizovany ve vSech populacich, provedli MDS na
zakladé parovych R g1 genetickych vzdalenosti (obr. 2), ktery ukazal
ostré geografické seskupeni oddélujici subsaharské, evropske a
blizkovychodni populace v negativni ¢asti dimenze 1 od vétSiny
severoafrickych populaci, v€etné tuniskych, v pozitivni ¢asti této
dimenze. Blizkost subsaharskych populaci blize evropskym nez
severoafrickym je v souladu s pfedchozimi studiemi w280,
vnéjSi pozice Kenanu a Find jen odrazeji zvlastnosti téchto dvou
populaci, protoze Kenané zvazovani byli Masajove, u nichz byl
hlaSen znacny stupen endogamie a je znamo, ze Finové prosili
nedavnym Gzkym hrdlem * .
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Postava. 2

Vicerozmérny Skalovaci graf zalozeny na genetickych vzdalenostech
R st mezi pary 59 celosvétovych populaci (odkazy na populace v
podp(irné informaéni tabulce 4 ).

Neznehodnocujici nadmérné zastoupeni Tunisanu v této analyze, je
treba poznamenat rozmanitost tuniské populace: tunisti Berbefi jsou
velmi rozptyleni, coz dobfe poukazuje na jejich heterogenitu;
kosmopolité a tunisti Andalusané jsou v spiknuti vice ustfedni v
blizkosti netuniskych severnich Afric¢anu; a dvé studované arabské
populace jsou od sebe spiSe oddéleny, pficemz populace Kairouanu
pobliz Berber a Wesletia vykazuji vice pfibuznosti s témi ze
Stfedniho vychodu. V ramci severoafrickych populaci odhaluje
Egyptané nejblizSi podobnosti s témi ze Stfedniho vychodu.
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Fylogeograficka analyza haploskupiny T chromozomu Y v celosvétové
populaci

Haploskupina T-M184, o niz se pfedpoklada, ze méla plvod a
pocate€ni expanzi na Stfrednim vychodé e , je celosvétové
vzacna, ale geograficky rozSifena haploskupina. Objevuje se ve
vysokych/stfednich frekvencich u populaci ze Stfedniho vychodu a
vychodni Afriky - je pomérné vzacny . Az dosud se v severni
Africe linie T sporadicky nachazely u vétSiny populaci, vrchol vSak
dosahl ve vychodnich, jako je egyptska (6,7 %) a libyjska (2,28 %) =
. * V této souvislosti bylo pomérné neocekavaneé zjisténi, ze 17,4 %
tuniskych Arabl z Wesletia patfilo do sub-haploskupiny T-M70.

Aby bylo mozné do hloubky prozkoumat tuto haploskupinu v Sirokém
scenari zahrnujicim tuniskou a celosvétovou populaci, byla
provedena fylogeograficka analyza linii T, zkonstruovana tfi stfedni
spojovaci sité: jedna zaloZzena na sadé 17 Y-STR lokuslU
typizovanych do 114 vzorku ze severni Afriky a regiony Stfedniho
vychodu; jiné se stejnymi vzorky, ale redukujici soubor lokust na 13
Y-STR; a tfeti s 13 Y-STR pouzitymi ve druhé siti integrujici 453
vzorkul z celosvétové populace (obr. 3A-C, v tomto pofadi; Tabulka
podpuirnych informaci $2 ).
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Postava. 3

Medianové spojovaci sité haploskupiny T zalozené na 17 Y-STR ( A
)a 13 Y-STR ( B ) ve vzorcich ze severni Afriky a Stfedniho
vychodu; a v celosvétovych populacich ( C ) s pouzitim lokusu 13Y-
STR. Vzorky jsou barevné odliSeny podle populace, do které patfi
(viz podptirna informaéni tabulka S2 ) a velikost kruh( je Umérna
frekvenci daného haplotypu Y-STR, protoze nejmensi kruh je roven
jednomu vzorku. Délky spojovacich Car jsou umérné poctu
mutacénich krokl oddélujicich dva haplotypy.

VSechny sité ilustruji rozsahlou divergenci mezi haplotypy patficimi
do haploskupiny T, stejné jako nedostatek sdilenych haplotypu mezi
populacemi a slabou geografickou strukturu. Sité obsahujici pouze
jednotlivce ze severni Afriky a Stfedniho vychodu (obr. 3A, B)
ukazuji, ze kdyz se pocCet Y-STR rozsifi z 13 na 17 lokusU, objevi se
s posledné jmenovanym souborem urcité subshlukovani T linii, coz
naznacuje, ze rozliSeni SNP zde pouzité k definovani T linii nestacilo
k diskriminovat heterogenitu, ktera existuje v ramci této
haploskupiny, ktera je nyni dobfe zavedena ( https://isogg.org/tree/ ).
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Sit' s celosvétovymi jednotlivci (obr. 3C), zahrnuje 322 riznych
haplotypu, z nichz pouze 11 bylo sdilenych haplotypl (mezi
jednotlivci z riznych populaci). Navzdory tomu, Ze byl zkonstruovan
s malou sadou 13 Y-STR, odhaluje, ze uroven diferenciace mezi
haplotypy je zvlasté vysoka u haplotypl ze Stfedniho vychodu, coz
je zjisténi, které je v souladu s uvadénym puvodem T haploskupiny
na Stfednim vychodé = , po kterém proSel komplexnim rozsSifenim
do Evropy spolu s jeho rozSifenim ve vychodni a severni Africe. Ale
misto struktury podobné hvézdé (ktera by mohla osvétlit zdrojovou
populaci, kde doslo k prvotni minulé expanzi), sit zobrazovala radu
signall evoluénich udalosti vedoucich k mistni diverzifikaci linii.

Podskupina haplotypl ze Stfedniho vychodu pfedstavuje nékolik
vétvi s mnoha jednostupnovymi sousednimi haplotypy zejména z
Armeénie a severniho Iraku, coz se zda byt v souladu s
predpokladanou expanzi haploskupiny T z oblasti urodného
pulmésice ® K témto haplotypum je pfipojeno mnoho dalSich z
iranskych, jordanskych, libanonskych, saudskych a také z tureckych
a feckych kyperskych profilG. Haplotypy z Izraele, Palestiny a
Kuvajtu se rozptylily po siti.

Existuji také ruzné vétve integrujici haplotypy z Evropy, které se
mezi sebou znacné lisi, coZ naznacuje, ze k diverzifikaci linii T
zavedenych ze Stfedniho vychodu jiz doslo in loco v nékterych
evropskych populacich, konkrétné z Italie, Spanélska a Portugalska.
DalSi evropské haplotypy (z Nizozemska, Rakouska, Chorvatska,
Némecka a Slovenska) jsou rozptyleny v siti, stejné jako nékolik
haplotypld z americkych a asijskych populaci, které byly nahodné
spojeny s evropskymi a blizkovychodnimi zastupci.

Sit navic odhaluje pozoruhodné podpisy efektl zakladatell ve dvou
populacich z vychodni Afriky, ilustrované dvéma velkymi uzly, z nichz
jeden obsahuje pouze sdilené haplotypy z Dzibutska (17 Somalcu,
ktefi patfi do stejné klanové rodiny) 52 a druhy ***** sdileny
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haplotypy z Madagaskaru (9 jedinca). Ackoli tyto dva uzly zahrnuji
haplotypy zcela odliSné, oba pfedstavuji jadrové haplotypy znacné
rozvétvené.

Haplotypy ze studovanych arabskych tuniskych populaci (Kairouan a
Wesletia) jsou spojeny s madagaskarskou vétvi, se kterou jsou
pfibuzné i egyptské chromozomy, coz naznacuje, ze vSechny tyto
haplotypy maji spoleCny zdroj. Presto jsou dalSi haplotypy z Maroka,
Egypta, Libye a Tunisané ze Sousse vSudypfitomné distribuovany
napfi¢ riznymi vétvemi sité.

TMRCA haploskupiny T chromozomu Y byla 45,582 + 5,162, v
souladu s rozsahem hodnot odhadnutym Hallastem et al. - , zatimco
odhad TMRCA pro pobocCku zahrnujici arabské tuniské vzorky z
Wesletia a Kairouanu byl 9 237 + 6 450 YBP.

Interpolaéni analyza Y-chromozomu blizkovychodni haploskupiny T

Interpolacni mapa blizkovychodni haploskupiny T v celosvétovych
populacich (Podptirné informace Obrazek $2 | Tabulka $8) ukazuje,
Ze geografické rozlozeni haploskupiny T je v souladu s jejim
pfedpokladanym vychodnim plivodem, coz naznacuje jeji Siroce
geografickou oblast s nejvysSimi frekvencemi v populaci Sasun z
Armeénie (20,19 %). Pravdépodobné se linie T rozptylily nejprve v
populacich na Stfednim vychodé a poté expandovaly do vychodni
Afriky, kde se vyskytuji ve vysokych frekvencich v Dzibuti (55,56 %)
a na Madagaskaru (20,16 %). V severni Africe je jeho rozSireni
spiSe nepravidelné, ale velmi ¢asté je u Arabl Tunisanu z Wesletia
(17,4 %). V Evropé je haploskupina rozSifena hlavné v jiznich
regionech (Portugalsko 11,03 %, Sicilie 5,51 % a Korsika 4,05 %),
coz pravdépodobné odrazi trans-stfedomorskeé populacni kontakty. Z
omezenych dostupnych udaju se zda, ze ve stfedni a zapadni Africe
se vyskytuje velmi malo.

Jit do:

Diskuse
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V této studii jsme zkoumali otcovskou diverzitu v tuniskych
populacich, abychom pfidali nové poznatky o slozité demografické
historii, ktera formovala souCasné jedince z Tuniska a obecnégji ze
severni Afriky.

Vi ViV s

predpokladanymi Araby z Kairouanu a Wesletie, dvou velmi blizkych
mést v Tunisku (vzdalenych 50 km). Ve skute€nosti, zatimco u Arabu
z Kairouanu jasné prevladalo muzské genetické pozadi spojené s
berberskym plvodem (vysoka frekvence 73,47 % E-M81; pozice v
grafu MDS na obr. 2), u Arabu z Wesletia byla velmi vysoka sloZka
typicky nalezena v populacich na Stfednim vychodé (52,2 % J-12f2a
a 17,4 % T-M70), coz do znacné miry prekonalo podil spojeny se
severoafrickym substratem (21,7 % E-M81; pozice v MDS grafu na
Obr. 2). Tento vysledek posiluje diferenciaci mezi témito dvéma
populacemi, ktera byla dfive zdokumentovana prostrednictvim
analyzy materské diverzity, ktera odhalila, ze Wesletia vykazovala
mirgsbll'zkovychodnich linii mMtDNA (28,1 %) vétSi nez Kairouan (12
%) .

Na prvni pohled je to neintuitivni, protoze Kairouan je uznavan jako
dulezita arabsko-muslimska zakladna v severni Africe béhem péti
stoleti (7.—11.) a dokonce i dnes zustava jednim z nejposvatnéjSich
mést islamu = . Vyvstava tedy otazka, zda jednotlivci z Kairouanu
mohou ve skuteCnosti pfedstavovat arabské Berbery, ktefi si zménili
pavodni berberska pfijmeni na arabska pfijmeni. To neni tézké
pochopit, vezmeme-li v Uvahu socialné-kulturni omezeni, ktera od té
doby pfiméla Berbery zijici v Kairouanu k pfijeti pfijmeni spojenych s
vy$Sim statusem, a tim ke zmirnéni nearabského puvodu, kdyz se
meésto stalo politickym a vzdélanym. centrum pro rostouci arabsko-
muslimskou elitu v regionu, ktery zazil silnou socialni polarizaci =,
Navic v roce 1056 byla cela oblast, kde se Kairouan nachazi,
zni¢ena invazi beduinskych kmenu (Banu Hilal a Banu Soleim)

prichazejicich z Arabského poloostrova v pomsté za dynastii Ziridd,

20/36


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC8333252/figure/Fig2/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC8333252/figure/Fig2/

ktera se odtrhla od Fatimidského impéria 60 , coz by ~ udalost

povazovan za hlavni hnaci silu jazykové a kulturni arabizace
puvodnich berberskych populaci.

Na druhé strané, Wesletia a okolni vesnice byly prvnimi lokalitami v
oblasti, které byly obsazeny arabskymi muslimskymi jednotkami od
poCatku arabského dobyvani v roce 666. Tato venkovska mésta
dosahla vrcholu svého rozvoje az do 13. zelenina a dobra kvalita

61 ox oo . : . .
vody . JeSté dnes nekolik rodin z regionu tvrdi, ze maji
blizkovychodni puvod.

Nase vyberové kritérium se opiralo o informace o patronymu
poskytnuté dobrovolnymi uc€astniky studie, které nepochybné mohly
byt zavadéjici o rodinném plvodu v disledku akulturaéniho chovani,
které bylo silné zakorfenéno vSude v Tunisku. Protoze vSak bylo toto
kritérium aplikovano jak v Kairouanu, tak ve Wesletii, detekce velmi
odliSného mnozstvi stfedovychodniho a berberského plvodu v
populacich z téchto dvou regiont by skute¢né mohla odrazet vyssi
vliv lidi z Arabského poloostrova ve Wesletii nez v Kairouanu.

Rozdily zachycené mezi Wesletia a Kairouan zdUraznuji genetickou
heterogenitu tuniskych populaci, dokonce sdileji spoleCny jazyk a
nachazeji se v tésné geografické blizkosti. To je také pfipad dvou
tuniskych andaluskych populaci Qalaat-El-Andalous a El Alia, které
jsou vzdalené pouhych 15 km. V Qalaat-El-Andalous byly nalezeny
dvé jedinecné haploskupiny E1b1b (89,5 %) a J1 (10,5 %), zatimco
v El Alia bylo pozorovano 9 riznych haploskupin zahrnujicich témér
stejné Casté zastupce ze severni Afriky (44,19 % z E1b1b1) a ze
Stfedniho vychodu ( celkové 41,87 %; J1, J2, Ga T), coz vyrazné
prevySuje mnohem méné Casté evropské (6,97 %; 12 a R1b),
subsaharské (4,65 %; R1b1a2) a asijske linie (2,32 %; C2). Bez
ohledu na to existovaly také dve tuniské andaluskeé populace, kde
dominuje blizkovychodni slozka, jako v Zaghouanu (46,55 %) a v El
Alia (41,87 %). Tuniské ,Andalusané” je bézny popis téch tuniskych

populaci, které zahrnovaly muslimy zijici v Al-Andalus, ktefi byl
vypovézeni z Pyrenejskeho poloostrova a vstoupili na sever Tuniska
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na zaCatku sedmnactého stoleti. Tato vina migrantu byla v podstaté
tvofena potomky muslimd, ktefi vstoupili a usadili se v Hispanii po
dobyti uzemi Umajjovci (711-718 n. |.). Zda se tedy velmi
pravdépodobné, ze tito nové prichozi do Tuniska si zachovali silny
blizkovychodni podpis svého puvodu, ktery odolaval i po smiseni s
populacemi pfevazné ze severu Tuniska, kde byli asimilovani. je
bézny popis téch tuniskych populaci, které zahrnovaly muslimy zijici
v Al-Andalus, ktefri byli vypovézeni z Pyrenejského poloostrova a
vstoupili na sever Tuniska na zaCatku sedmnactého stoleti. Tato vina
migrantl byla v podstaté tvofena potomky muslimu, ktefi vstoupili a
usadili se v Hispanii po dobyti uzemi Umaijjovci (711-718 n. |.). Zda
se tedy velmi pravdépodobné, Ze tito nove pfichozi do Tuniska si
zachovali silny blizkovychodni podpis svého puvodu, ktery odolaval i
po smiseni s populacemi prevazne ze severu Tuniska, kde byli
asimilovani. je bézny popis téch tuniskych populaci, které zahrnovaly
muslimy zijici v Al-Andalus, ktefi byli vypovézeni z Pyrenejského
poloostrova a vstoupili na sever Tuniska na zaCatku sedmnactého
stoleti. Tato vina migrantd byla v podstaté tvofena potomky muslimd,
ktefi vstoupili a usadili se v Hispanii po dobyti uzemi Umajjovci (711—
718 n. I.). Zda se tedy velmi pravdépodobné, Ze tito nové pFichozi do
Tuniska si zachovali silny blizkovychodni podpis svého pavodu, ktery
odolaval i po smiseni s populacemi prevazné ze severu Tuniska, kde
byli asimilovani. Tato vina migrantu byla v podstaté tvofena potomky
muslima, ktefi vstoupili a usadili se v Hispanii po dobyti uzemi
Umajjovci (711-718 n. |.). Zda se tedy velmi pravdépodobné, Ze tito
nové prichozi do Tuniska si zachovali silny blizkovychodni podpis
svého plvodu, ktery odolaval i po smiseni s populacemi pfevazné ze
severu Tuniska, kde byli asimilovani. Tato vina migrantu byla v
podstaté tvofena potomky muslimu, ktefi vstoupili a usadili se v
Hispanii po dobyti uzemi Umajjovci (711-718 n. ). Zda se tedy
velmi pravdépodobné, Ze tito nové pfichozi do Tuniska si zachovali
silny blizkovychodni podpis svého puvodu, ktery odolaval i po
smiseni s populacemi pfevazné ze severu Tuniska, kde byl
asimilovani.
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Vezmeme-li v uvahu tuniskou populaci jako celek, vétSina jejich
otcovskych haploskupin je autochtonniho berberského puvodu
(71,67 %), ktery koexistuje s dalSimi pravdépodobné ze Stredniho
vychodu (18,35 %) a v mens&i mife ze subsaharské Afriky ( 5,2 %),
Evropa (3,45 %) a Asie (1,33 %).

VétSina zde analyzovanych tuniskych populaci vykazovala vysokou
uroven diverzity Y-STR, coz odrazi bohatstvi demografickych historii,
které jsou zakladem soucCasnych populaci. Toto zjisténi je v souladu
s predchozimi studiemi pouzivajicimi rizné typy markeru, které
uvadély nejvysSi genetickou rozmanitost v severoafrickych
populacich . V tuniské populacni krajiné jasné koliduji nizké hodnoty
diverzity u Arabu ze Zriby a u tuniskych Andalust z Qalaat-El-
Andalous. To Ize vysvétlit tim, ze obé jsou malé populace, které
podstoupily pozoruhodné driftové efekty =8 jak to plati i pro
berberské komunity z Jradou, Bou-Omrane a Bou-Saad, mezi nimiz

se musely vzajemné prolinat driftové efekty a endogamie
1

P - , ra . 12
podporovana kulturni izolaci, aby se snizila rozmanitost =~ .

Navzdory pozoruhodné diferenciaci mezi tuniskymi populacemi se
neobjevil zadny jasny faktor diferenciace, kdyz se predpoklada
konvencéni pfifazeni Arabu, Andalusu, Berbert a kosmopolitt nebo
kdyz se podita s jejich geografickou oblasti piivodu. To naznacuje,

Ze takovy druh kategorizace nebo geografie jsou irelevantni pro
vysvétleni substruktury mezi tuniskymi populacemi, které se tak musi
spoléhat na slozitost vzajemné se ovliviiujicich faktoru, které je
obtizné rozpoznat.

V této praci jsme dale zkoumali muzsky vychodni prispévek k
tuniské populaci, ktery zahrnoval primérny podil 18,35 %. Dulezité
je, Zze u Arabu z Wesletia dosahla tato slozka 71,8 %, coZ je nejvySsi
frekvence mezi dosud studovanymi populacemi severni Afriky.
Muzské linie, které lépe vypovidaji o vlivu Blizkého vychodu, patfi do
haploskupiny J-12f2a, kterou pfenaselo 52,2 % samcu z Wesletie.
Kromé toho ve Wesletii dalSi blizkovychodni haploskupina, T-M70,
dosahla frekvence 17,4 %, coz je pozoruhodna hodnota, kdy byla
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haploskupina dosud v severni Africe detekovana pouze pfilezitostné,
priCemz stavajici zpravy dokumentuji jeji vyskyt na pomérné nizkych
frekvencich. v Egypté a Libyi. To nas pfimélo provést podrobnou
fylogeografickou analyzu této haploskupiny. Podle Herrery a kol.>*
linie T vznikly na Blizkém vychodé béhem paleolitu a byly zavedeny
v Arménii migraci datujici se do ~12—-13 kya, coz nasledné poskytlo
Cas potiebny pro znaCnou diverzifikaci in situ. Analyzy provedené v
této studii poukazaly na starovéké zavedeni linii T do severni Afriky,
coz ilustruje vysokou uroven molekularni divergence mezi haplotypy.
V siti celosvétovych chromozomu je definovana vétev obsahujici T
haplotypy ze zde studované arabské tuniské populace, prokazujici
urCity rozsah lokalni diverzifikace (obr. 3C.). Kromé toho byla tato
vétev blizka liniim vychodoafrické populace Madagaskaru. Tedy, a za
pfedpokladu, Ze T haploskupina vznikla na Stfednim vychodé, velmi
pravdépodobné byla zavedena v Africe v pribéhu nékolika
migracnich vin, z nichz jedna mohla vést pres Africky roh, coz se
zdanlivé shoduje s pfitomnosti v DzZibuti. a Tanzanie souboru
haplotypld znacné odliSnych od ostatnich. V severni Africe mohla byt
jedna z cest zavedeni pres Suezskou Siji z Levanty, coz naznacuje
shluk T-linii vykazujicich tésné afinity v jejich pozadi STR, ktery
integruje linie z arabskych Tunisanul, Egyptanu, jednotlivcu ze
stfednich oblasti. Vychod a lidé z Madagaskaru.

Pritomnost téchto linii na Madagaskaru ospravedInuje strucnou
revizi demografické historie ostrova, ktera zaznamenala rychlé
osidleni v minulém tisicileti. Zatimco nékolik linii dukazi naznacuje,
Ze obyvatelstvo Madagaskaru mélo silné indonéské a
vychodoafrické vlivy, nelze opomijet arabsko-islamsky dopad =
Mnoho musliml dosahlo a usadilo se na Madagaskaru az do
patnactého stoleti, ackoli o jejich pivodu se stale diskutuje, néktefi
obhajuji pfichod z vychodni Afriky a jini pfimo ze Stfedniho
vychodu/Arabského poloostrova. Ve shodé s Cappredon et al. £ Zde
provedené analyzy upfednostriuji druhy scénar, vzhledem k tomu, ze
linie T z Madagaskaru sdileji spolec¢ny plvod s mnoha ze severni
Afriky a Stfedniho vychodu.
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Shluk, ktery koncentruje arabské tuniské Y-chromozomy, byl
odhadovan na pfiblizné 9000 let stary. Tento staroveky vek lze
vysvétlit za pfedpokladu dvou scénarl. Za prvé, je to smifeno s
prilivem genu ze Stfedniho vychodu od pravéku, pravdépodobné
sahajicim do Capsian civilizace, ktera vzkvétala v severni Africe
kolem 8000 let, coz byla kultura spojena s rozSifenim zemeédélstvi
do regionu. Vlivy Stfedniho vychodu v regionu Wesletia zanechaly
stopy v pozustatcich prehistorické lidské okupace regionu,
pfinejmensim od neolitu, v mnoha utocCistich Jebel Ousselat, jako
jsou Ain Khanfous, Chendoube, Knefissa, Oued Grabech a Oued
Bourrime , kde se to hemzi skalnimi malbami domacich zvirat a
loveckymi vyjevy *.2 Také studie Fadhlaoui-Zida et al. ** udrzel tento
scenar a odhaduje stari koalescence J-M267 v Cosmopolitans ze
Sousse na 7,6 = 5,2 kya; stejné jako nedavna fylogeneticka analyza
linii MtDNA na Stfednim vychodé .8 argumentuje ve prospéch
vychodniho toku genu do severni Afriky béhem obdobi neolitu jako
soucasti vyvoje civilizace Capsian. Zejmeéna pro haplotypy mtDNA
ROa a T1a nalezené v tuniském vzorku z Wesletia zkoumanem v
této studii byly TMRCA odhadnuty na pfiblizné 9000 az 5000 ya =

Nelze vSak zavrhnout druhy scénar, ve kterém by starovéky vek linii
T nutné neznamenal jejich starovékou diverzifikaci v severni Africe,
ale misto toho se odvozuje od novejsSiho zavedeni linii jiz dobfe
diferencovanych. To je slucitelné s invazi hilalianskych mluvicich
kmenul pochazejicich z Arabského poloostrova béhem jedenactého
stoleti, mezi nimiz mohly byt linie T pfitomny jiz od prehistorickych
dob, coz mélo za nasledek podstatnou evoluéni diverzifikaci. Masivni
pfichod téchto lidi do severni Afriky mohl byt doprovazen tokem
genu natolik, aby to, nahodou, k obohaceni linii T, které vlastnili od
prehistorickych dob.

Tyto dva scénare se vzajemné nevylucCuji a pravdépodobné oba
prispély ke vzoru diverzity haploskupiny T nalezené v Tunisku, ktera
ukazovala na neolit jako obdobi, béhem kterého zacCala hromadit
heterogenitu.
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Zavérem lze fici, ze panorama ziskané analyzou polymorfisma Y-
chromozom potvrzuje mozaikovou strukturu tuniské populace o
Avsak na rozdil od tuniského materského genetického fondu, ktery
byl udajné ovlivnén predevsim evropskym odecCtem (45,47 %) ve
srovnani s mnohem hladSimi prispévky mtDNA na Stfednim vychodé
a v severni Africe (21,38 % a 6,65 %) =, 6_7, previladajici slozkou v
otcovské skupiné v Tunisku byla severni Afrika (71,67 %), po niz
nasledoval v podstaté blizkovychodni pfispévek (18,35 %). To
naznacuje, ze pohlavné zaujaty vzorec toku gent modeloval
soucCasné tuniské populace, Cimz pridal dalSi uroven slozitosti jejich
minulosti, kterou je tfreba dale prozkoumat. Fylogeneticka analyza
haploskupiny T odhalila, Ze v severni Africe zaCala byt zavadéna ve
velmi vzdalenych dobach, pravdépodobné prostrednictvim
neolitického vychodniho genetického toku spojeného s Sifenim
zemédelstvi, které bylo pozdeji posileno prilivy dalsich obyvatel do
regionu.

Jit do:

Materialy a metody

Odbér vzorku a extrakce DNA

Vzorky krve byly odebrany od 95 nepfibuznych zdravych muzu
pochazejicich ze dvou oblasti stfedniho Tuniska: 49 z Kairouanu a
46 z Wesletia (Al-Waslatiyah). Vzorky byli vybrani pouze jednotlivci
poskytujici dukazy o pfisluSnosti k arabské populaci. VSichni
dobrovolnici byli dobrovolnici, ktefi dali informovany souhlas s ucasti
v této studii, ktera byla provedena s etickym souhlasem mistnich
zdravotnickych uradu (regionalni nemocnice Kairouan a mistni
nemocnice Wesletia) a souhlasem etické komise pro vyzkum v
oblasti Zivota a zdravi. véd (CER-SVS/04/2020) VysSiho
biotechnologického ustavu v Monastiru. Postup extrakce DNA byl
zalozen na protokolu vysolovani e VSechny metody studie byly
provedeny v souladu se schvalenymi smeérnicemi a predpisy.
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Y-STR a Y-SNP genotypizace

Vzorky byly typizovany pro 23 Y-STR lokusy (DYS19, DYS389I,
DYS389ll, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS385ab,
DYS437, DYS438, DYS4459, DYS4453, DYS4453 DYS6DYS8
GATAH4, DYS481, DYS533, DYS549, DYS570, DYS576 a DYS643)
pomoci sady PowerPlex Y23 System (PPY23, Promega Corporation,
Madison, WI). Amplifikované produkty byly separovany v ABI 3130
Genetic Analyzer (Applied Biosystems) a analyzovany pomoci
softwaru GeneMapper v4.0 (Applied Biosystems) s pouzitim
dodanych alelickych Zebfiku a vnitfniho standardu velikosti. Aby bylo
mozné priradit haploskupiny Y-chromozomu, byly vzorky
genotypizovany sadou tfi riznych multiplext, které zahrnovaly
celkem 29 Y-SNP: 10 Y-SNP v multiplexu 1 + M13, 6 Y-SNP v
multiplexu 2a 13 Y — multiplex =22 pouzil jsme nomenklaturu
haploskupin navrzenou http://www.phylotree.org/Y/ .

Celkem 132 tuniskych andaluskych vzorkd pochazejicich z Testour
(48), Slouguia (22), Qalaat-El-Andalous (19) a El Alia (43) bylo dfive
typovano pro 12 Y SIERA Predpovédéli jsme jejich Y-haploskupiny
(které nebyly dfive popsany) pomoci Whit Atheys' Haplogroup
Predictor.

Statistické analyzy

Parametry diverzity (poCet riznych haplotypu, diverzita haplotypu a
prumérny pocet parovych rozdila) byly vypoc¢teny pomoci softwaru
Arlequin verze e Populacni geneticka struktura 18 tuniskych
populaci byla hodnocena pomoci nékolika pfistupu: parové
genetické vzdalenosti Slatkinovych ( R g1 ) a analyza molekularni
variance (AMOVA) sdruzujici populace podle etnickych kritérii, s
pouzitim softwaru Arlequin verze 3.5.1.2 = , S prostorovou analyzou
molekularni variance (SAMOVA) provedenou s SAMOVA S
vyuzitim dalSich geografickych informaci SAMOVA maximalizuje

podil genetické variability v disledku rozdili mezi populacemi ( F c1)
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pro dany pocet genetickych shlukt (hodnota K). Byly testovany
rizné podty skupin (K =2 az K =7) a poté jsme povazovali za
nejlepsSi seskupeni, které poskytlo nejvyssi hodnotu F 7.

Genetické vztahy mezi tuniskymi populacemi a mezi tuniskymi a
dalSimi celosvétovymi populacemi (severoafricka, subsaharska,
evropska a blizkovychodni) byly posouzeny generovanim
multidimenzionalniho skalovani (MDS) na zakladé R ST parovych
genetickych vzdalenosti pro 12 Y- STR (DYS19 , DYS389I,
DYS389Il, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS385ab,
DYS437, DYS438 a DYS439), pomoci softwaru IBM SPSS Statistics
verze 19.0.

Fylogenetické vztahy

Stfedni spojovaci sit' Y-chromozomu haploskupiny T byla
zkonstruovana pomoci sitového softwaru verze 10.2 (
http://www.fluxus-engineering.com/ ) RS pouzitim v prvnim kroku
sady 17 Y-STR lokust (DYS19, DYS389I, DYS389ll, DYS390,
DYS391, DYS392, DYS393, DYS385ab, DYS437, DYS438,
DYS4439,6559, DYS4459,68 5 a GATAH4) spoleéné pro 114 vzorku
z oblasti severni Afriky a Stfedniho vychodu, jejichz klasifikace
haploroup do haploskupiny T byla zalozena na datech Y-SNP. Poté,
s ohledem na stejné vzorkovani, jsme vygenerovali sit pouzivajici 13
lokust Y-STR vynechanim 4 lokust Y-STR (dva lokusy s vice
kopiemi DYS385ab, DYS389I1l a DYS448). Ve druhém kroku jsme
vygenerovali sit' zalozenou na 13 Y-STR lokusech nahodné
typizovanych u 453 jedincl patficich do haploskupiny T z 36
celosvétovych populaci (4 severoafricke, 6 vychodoafrickych, 9
blizkovychodnich, 9 evropskych, 3 asijskych a 5 americkych ),
sebrané z literatury. U nékterych populaci klasifikace haploskupin,
pokud nebyla plvodné hlasena,

Pokud jde o odvozeni TMRCA haploskupiny T-M70, pouzili jsme
prumérnou ¢etnost mutaci v rodokmenu (6718) pro 13 Y-STR v
pripadé modalniho haplotypu jako korene, a jak navrhli Hallast et al.
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Ziskané frekvence haploskupin T-M70 byly pouzity jako vstupni data
pro vrstevnicovou mapu zalozenou na mrizce ke studiu jejiho
geografického rozlozeni. Pro mapovani frekvenéniho prostorového
rozlozeni byl pouzit Surfer 8.0, mapovaci software od Golden
Software, LLC, USA. Pro interpolaci geografickych dat byla pfijata
metoda kriging gridding
https://www.goldensoftware.com/products/surfer . Pfedpokladana
geograficka poloha odpovidala stfedu distribucni oblasti, odkud byly
odebirany jednotlivé vzorky.

Jit do:

Podékovani

Tato prace byla Castecné financovana regionalnimi fondy FEDER-
Fundo Europeu de Desenvolvimento prostfednictvim OPERACNIHO
programu pro konkurenceschopnost a internacionalizaci COMPETE
2020 (POCI), Portugalsko 2020, a portugalskymi fondy
prostfednictvim FCT-Fundacgao para a Ciéncia ea
Tecnologia/Ministéario, da Ciéario. Tecnologia e Inovagao v ramci
projektu ,Institut pro vyzkum a inovace ve zdravotnickych védach
(iI3S)"“ (POCI-01-0145-FEDERO07274). IPATIMUP integruje
vyzkumnou jednotku i3S. VG je podporovana FCT na zakladé
smlouvy o programu uvedené v zakoné €. 57/2016 ze dne 29. srpna.

Jit do:

Autorské prispévky

Na koncepci a designu studie se podileli vSichni autofi. LC odebrala
vzorky. Pripravu materialu, sbér dat a analyzu provedly SK, SM, LA
a VG. Prvni navrh rukopisu napsal SK. MJP, ABE a LC dohlizeli na
praci a prispéli k sepsani a upravé rukopisu. SM, LA, VG, SB, SMC
a HKK komentovaly pfedchozi verze rukopisu a vSichni autofi
schvalili konecCny rukopis.
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Jit do:

Dostupnost dat

VS8echna data generovana nebo analyzovana béhem této studie jsou
zahrnuta v tomto publikovaném ¢lanku a jeho doplfikovych
informacnich souborech.

Jit do:

Konkurenéni zajmy
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