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Uvodnik

Grafnanaslovnicije programska predstavitev potomcev
skupnega prednika. Andrej Suhadolc je bil rojen okrog leta
1690. Evidentiranih je prek 1500 potomcev v enajstih ge-
neracijah. Na grafu so predstavljeni samo tisti s priimkom
Suhadolc. Zakaj?

Zato, ker je ta Stevilka Casopisa namenjena genetikiin ker
je genetika za rodoslovce najbolj preprosto uporabljiva, ¢e
z genetskim izvidom primerjamo dva moska nosilca istega
priimka. Od vseh potomcev smo za ta namen uposStevali
samo potomce po moskih linijah. Teh je vtejizbrani rodbini
manj kot 500 in od teh 285 moskih. Od teh je v zadnjih
dveh ali treh generacijah Zivecih vsaj 100 moSskih s priim-
kom Suhadolc. Vsi Suhadolci, mrtvi in Ziveci, bi morali
imeti, ¢e je rodovna evidenca pravilna, enak Y-DNK izvid.
Ce nekdo med njimi nima enakega izvida, je to dokaz, da
njegov bioloski prednik ni bil Suhadolc. In ¢e ima nekdo
z druga¢nim priimkom enak Y-DNK izvid, pomeni, da je
njegov moski biolos§ki prednik Suhadolc.
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To je najpreprostejSa genetska primerjava, katero bi
znal uporabiti vsak laik. MozZne so Se druge, ki zahtevajo
veC znanja.

Od na grafu prikazanih oseb sta svoj izvid primerjala
dva deset kolen oddaljena bratranca. Spodaj je izrez iz
naslovnice ki je preglednejsi. Ta dva sta oznacena vsak s
svojo rdeco tocko spodaj desno in levo.

Kaj Se pokaze ta graf? Najprej vidimo, da je imel sku-
pni prednik 12 otrok (rdece tocke). Desni in levi sin sta
jih imela po trinajst (bele tocke). V naslednji generaciji
sta jih imela vsak po Sest (roza). V naslednji (modri) levi
vodi s Stirinajst proti deset. Obe primerjani osebi sta iz
druZine s Sestimi otroki. Skoraj simetri¢en vzorec je sicer
povsem nakljucen. Lahko ga gledamo kot okrasno vinjeto
za ta uvodnik.

R i m,

Pajek
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Genetska struktura slovenske
populacije, kot jo razkrivajo
polimorfizmi kromosoma Y
in mitohondrijske DNA

Andrej Zupan, Damjan Glavacé

Oddelek za molekularno genetiko, Institut za patologijo
Medicinska fakulteta, Univerza v Ljubljani

Uvod

Raziskovanje genetske raznovrstnostiin genskega preto-
ka med posameznimi geografskimi obmo¢ji pri sodobnih
populacijah lahko omogoca vpogled v prazgodovinske in
zgodovinske demografske dogodke. Kljub dejstvu, da je
treba ekstrapolacijsko mo¢ posameznega lokusa pri na-
povedovanju zgodovinskih dogodkov razliénih populacij
dojemati z doloCeno mero previdnosti (razvoj in spreminja-
nje ¢loveSkega genoma sta neomajno povezana s prilagaja-
njem na okoljske spremembe), razvoj robustnih in dobro
definiranih filogenij nerekombinantne regije kromosoma
Y (NRY) in mitohondrijske DNA (mtDNA)! dovoljuje
uporabo teh za raziskovanje preteklih populacijskih dogod-
kov (Cavalli-Sfortza, 1994, 2001; Underhill et al., 2007).
Genetski oznacevalci NRY omogocajo analizo genetske
strukture posamezne populacije pri vecji locljivosti (kar
je posledica vecjega Stevila oznacevalcev NRY) v primer-
javi z mtDNA, vseeno pa je dolo¢anje genetske strukture
populacije na osnovi mtDNA prav tako pomemben del
znanstvenih Studij, saj analiza obeh vrst oznacevalcev
dopus¢a moznost vpogleda v demografske razlike moskih
in zZenskih linij, na katere so v preteklosti vplivali razli¢ni
dejavniki, kot sta patrilokalnost in poligamija (Underhill
in Kivisild, 2007). Kljub izjemnemu napredku pri dolo-
¢anju genetske strukture ¢lovesSkih populacij v zadnjih
petnajstih letih palahko posamezne demografske dogodke
smiselno in pravilno povezemo v celoto Sele, ko jih lahko
postavimo v §iri interdisciplinarni znanstveni kontekst,
ki zajema arheoloSka, lingvisti¢na, paleobioloSka in druga
znanstvena dognanja.

V studiji smo z analizo variacije polimorfizmov NRY in
mtDNA pri petih slovenskih populacijah dolo¢ili genetsko
strukturo slovenske populacije kot celote ter definirali
razlike med posameznimi slovenskimi pokrajinami in
sosednjimi evropskimi populacijami. S statisticnimi ana-
lizami smo definirali obmocja genetske diskontinuitete
in jih skuSali umestiti v zgodovinski kontekst. Prispevek
razkriva, z namenom vecje preglednosti in razumljivosti,
samo manjsi del rezultatov in statisticnih analiz.

1 DNA - Deoxyribonucleic acid, slov. DNK - deoksiribonukleinska
kislina; mtDNA - mitohondrijska DNK
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Struktura in funkcija
kromosoma Y in mtDNA

Kromosom Y obsega okoli 60 milijonov baznih parov
in ga v osnovi lahko razdelimo na dve regiji:

- psevdoavtosomska regija; predstavlja pet odstotkov ce-
lotnega kromosoma Y in je na obeh koncih kromosoma
Y ter se med mosko mejozo rekombinira s homolognimi
regijami kromosoma X

- nerekombinantna regija kromosoma Y (NRY); predsta-
vlja preostali del kromosoma Y (95 %). Za nerekombinan-
tno regijo je znacilna popolna odsotnost rekombinacije
X-Y med mosSko mejozo (Freije et al., 1992; Jobling in
Tyler-Smith, 2003; Simmler et al., 1985). Regijo NRY
kromosoma Y razdelimo Se na dva dela, heterokroma-
tinskega in evkromatinskega.

Heterokromatinska zaporedja so sestavljena iz satelitnih
tandemskih ponovitev, medtem ko evkromatinska zapored-
ja razdelimo v tri razrede (Skaletsky et al., 2003):

- X-transpozirana,
- X-degenerirana in
- amplikonska zaporedja.

X-transpozirana zaporedja predstavljajo 99-odstotno
identi¢nost z zaporedji DNA na kromosomu X (g21) in
so rezultat procesa transpozicije X-Y, ki se je zgodila pred
3-4 milijoni let. X-degenerirana zaporedja pa so ostanki
starodavnih avtosomoyv, iz katerih sta se razvila dana$nji
kromosom X in Y. V regiji X-degeneriranih zaporedij
najdemo gene in psevdogene, ki kazejo visoko stopnjo
identi¢nosti (med 60 in 96 %) s homologi na kromosomu
X. Amplikonska zaporedja pa so v veliki meri sestavljena iz
zaporedij, za katera je znacCilna skoraj 99,9-odstotna enakost
z drugimi zaporedji NRY (Skaletsky et al., 2003) in vsebu-
jejo najvecjo gostoto genov med vsemi tremi omenjenimi
razredi evkromatina. NajznacilnejSa strukturna lastnost
amplikonske regije je osem velikih palindromov, pri c¢emer
jih vsaj Sest vsebuje gene, izraZene v testisih (ibid.).

Natancna fizi¢na karta ¢loveSkega kromosoma Y je bila
pridobljenaleta 2001 (Tilford etal., 2001). Dve leti pozne-
je je bilo pridobljeno tudi celotno nukleotidno zaporedje
regije NRY (Skaletsky et al., 2003), ki je razkrilo vsaj 156
transkripcijskih enot znotraj evkromatinskih zaporedij.
Polovico transkripcijskih enot kodira 27 proteinov ali pro-
teinskih druZin, pri Cemer jih je 12 izraZenih v vecini tkiv,
11 proteinov pa se izraZa izklju¢no v testisih. Omenjene
najdbe potrjujejo model, ki predlaga obstoj dveh funkcijsko
razli¢nih razredov NRY genov (Lahn in Page, 1997).

Med vsemi ¢loveskimi kromosomi je edino za kromo-
som Y znacilna unikatna lastnost neposrednega prenosa
genetskega zapisa po moski liniji z oCeta na sina, brez
vmesne stopnje rekombinacije. Taka lastnost kromosoma Y
omogoca temporalno in geografsko sledenje posameznim
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haplotipom (rezultat kombinacije posameznih genetskih
oznacevalcev) vzdolZ moSke linije do samega izvora -
prvega skupnega moskega prednika. Dodatna lastnost
kromosoma Y je tudi efektivna velikost populacije, saj pod
predpostavko razmerja spolov 1 : 1 predstavlja kromosom
Y v odnosu do avtosomskih kromosomov eno ¢etrtino,
v odnosu do kromosoma X eno tretjino in enakovredno
velikost v odnosu do mitohondrijske DNA (mtDNA).
Zaradi manjSe efektivne velikosti populacije je kromosom
Y pod veéjim vplivom genetskega zdrsa, evolucijske sile,
ki vpliva, Se posebej v manjSih populacijah, na frekvenco
razli¢nih haplotipov. Kljub temu pa struktura haplosku-
pin kromosoma Y kaZe dobro kvalitativno povezavo s
kontinentalnimi mejami, pri ¢emer se lahko specifi¢nost
posameznih oznacevalcev razloZi s filogenetskim razvojem
posameznih linij, in ne s samim efektom genetskega zdrsa
(Karafet et al., 2008; Underhill in Kivisild, 2007).
DNA-oznacevalce kromosoma Y lahko razdelimo na:

- bialelne oznacevalce (SNP in manjse insercije/delecije)
- mikrosatelitne in minisatelitne oznacevalce (tandemske
ponovitve).

Bialelni oznacevalci kromosoma Y so najpogostejsi
tip polimorfizmov, saj predstavljajo ve¢ kot 90 odstotkov
vseh polimorfizmov DNA. Po zadnjih podatkih konzorcija
kromosom Y (http://www.isogg.org/tree/) je kromosom
Y filogenetsko drevo, konstruirano iz ve¢ kot 2500 bialel-
nih oznacevalcev. V filogenetskih §tudijah se uporabljajo
bialelni oznacevalci, za katere je znacilna unikatna (oz.
skoraj unikatna) pojavnost in katerih frekvenca omogoca
zaznavo pri populacijskih Studijah. Za bialelne oznacevalce
je znacilna nizka frekvenca mutacij: 5 x 107 na pozicijo in
nageneracijo (Hammer, 1995). Uporaba bialelnih oznace-
valcevkromosoma Y pri konstrukciji haploskupin in njihovi
povezavi v skupno filogenetsko drevo po kriteriju najvecje
varénosti (angl. maximum parsimony) omogoca vpogled v
razvoj in medsebojne odnose posameznih haploskupin.

Mikrosatelitni oznacevalci (angl. short tandem repe-
ats - STRs) in minisatelitni oznacevalci so veCinoma v
nekodirajoCih regijah kromosoma Y, njihova dolZina pa
znaSa od 10 do 100 bp (baznih parov) za minisatelite in
od 2 do 6 bp za mikrosatelite. Mikrosateliti so v primer-
javi z minisateliti pogosteje uporabljeni oznacevalci v
populacijskih Studijah. Preprostost genotipizacije mikro-
satelitnih oznacevalcev je razSirila krog njihove uporabe
na razli¢na podroc¢ja, od forenzi¢nih preiskav (Butler et
al., 2003) do populacijskih Studij (de Knijff, 2000). Med
pomembnejSimi lastnostmi za razlikovanje bialelnih in
mikrosatelitnih oznacevalcev je mutacijska hitrost (angl.
mutation rate). Za mikrosatelitne oznacevalce je znacilna
pomembno vi§ja mutacijska hitrost, ki v povprecju znasa
2,8 x 1073 (na lokus, na generacijo). Mutacijska hitrost
je bila ugotovljena pri raziskovanju kromosomskih parov
oce/sin (Kayser et al., 2000), medtem ko je bila efektivna
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mutacijska hitrost 6,9 x 10-* (na generacijo) dolo¢ena na
podlagi mikrosatelitne variacije znotraj haploskupin, de-
finiranih z bialelnimi oznacevalci pri populacijah z dobro
dokumentirano novej$o zgodovino (kot npr. izvor romske
populacije v Bolgariji) (Zhivotovsky et al., 2004).

Skupna uporaba bialelnih in mikrosatelitnih oznaceval-
cevvpopulacijskih studijah omogoca dolo¢anje raznolikosti
posameznih haploskupin, dolo¢enih z bialelnimi oznaceval-
ci. Uporaba obeh vrst oznacevalcev kromosoma Y omogoca
doloCanjeizvorain razprsitve posameznih haploskupin, saj
izvor posamezne haploskupine na doloCenem geografskem
obmo¢ju ni dolo¢en s frekvenco haploskupine, pac pa z
njeno raznolikostjo (Bosch et al., 1999; de Knijff, 2000;
Mountain et al., 2002).

Slika 1 - Geografska porazdelitev vecjih haploskupin biallelnih
oznacevalcev Y kromosoma pri prouc¢evanih populacijah.

Poleg nerekombinantnega dela kromosoma Y se za
namene populacijskih Studij pogosto uporablja tudi mito-
hondrijski DNA (mtDNA). mtDNA je kroZna molekula
dolzine 16.569 bp, ki je znotraj mitohondrija, celicnega
organela, odgovornega za proizvajanje energije. Cloveski
mtDNA lahko razdelimo na dve regiji:

- kodirajo€o regijo dolZine 15.000 bp, ki vsebuje 37 raz-
liénih genov, in

- nekodirajoco regijo (D-zanka) oz. kontrolno regijo, ki
uravnava delitev mtDNA in gensko izraZanje.

Kontrolno regijo razdelimo v tri hipervariabilne regije
(Malyarchuk et al., 2002):

- HVS (16.024-16.365 np12)
- HVS-II (73-340 np)
- HVS-III (438-574 np)

Mutacije v kodirajociregiji mtDNA so povezane zrazli¢-
nimi dednimi oblikami bolezni, npr. Leberjevo hereditarno
opti¢no nevropatijo (Man et al., 2002).

2 np - nukleotidna pozicija
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V primerjavi z jedrnim delom humanega genoma je za
mtDNA znacilna od pet- do desetkrat vi§ja mutacijska
hitrost (Brown et al., 1982), pri ¢emer je za kontrolno
regijo znacilna desetkrat vi§ja stopnja mutacij v primerja-
vi s kodirajoco regijo mtDNA (Francalacci et al., 1996).
Znotraj kontrolne regije mtDNA sta dve regiji z najviSjo
stopnjo polimorfnih mest - HVS-1 in HVS-II (Lutz et al.,
1998).

Poleg polimorfne narave mtDNA in visoke mutacijske
hitrosti v primerjavi z jedrnim genomom je za mtDNA
znacilno tudi dedovanje po zenski liniji. Mitohondrijski
genom se prenasa z matere na potomce obeh spolov, pri
¢emer samo Zenski potomci prenaSajo mitohondrijski
genom naprej na naslednje generacije (Giles et al., 1980).
Za mtDNA sta podobno kot za NRY znacilni odsotnost
rekombinacije in nizka efektivna velikost populacije, za-
radi Cesar je mtDNA (tako kot kromosom Y) Se posebej
izpostavljen genetskemu zdrsu.

Prve populacijske analize mtDNA, ki so temeljile na
analizi RFLP (analizi na podlagi posebnih encimov - re-
strikcijskih endonukleaz, ki prepoznajo to¢no doloceno
nukleotidno zaporedje) (Denaro et al., 1981; Johnson et
al., 1983), so omogocale vpogled v globalno filogenijo mi-
tohondrijske genoma. Leta 1987 je Studija Cannove et al.
(1987) pokazala, da se mitohondrijsko filogenetsko drevo
cepina dve glavni veji, katerih divergenca se je zacela pred
okoli 200.000 leti. Ena izmed vej filogenetskega drevesa je
vezana izkljuéno na populacije podsaharske Afrike, med-
tem ko druga veja filogenetskega drevesa povezuje druge
neafriSke populacije. Tako obliko filogenetskega drevesa
so razlozili raziskovalci s hipotezo, da anatomsko sodobni
ljudje izhajajo iz skupnega prednika, ki je pred 200.000
leti Zivel v Afriki. Skupnega prednika so poimenovali
mitohondrijska Eva (ibid.).

Populacijska zgodovina evropskega
prostora v kontekstu genetske
raznovrstnosti

Zgodovina anatomsko sodobnega c¢loveka v Evropi
se zacne pred okoli 40.000 leti, v mlajSem paleolitiku.
Arheoloske najdbe iz tistega ¢asa v jami Pestera cu Oase
v Romuniji namre¢ pri¢ajo o prihodu anatomsko sodob-
nega Cloveka v Evropo (Trinkaus et al., 2003). Omenjeno
obdobje arheoloSko zaznamuje prihod aurignacienske
kulture, za katero so znacilne figurativna umetnost Kip-
cev paleolitske Venere in jamske poslikave. V danaSnjem
slovenskem prostoru je najpomembnejSe arheoloSko naj-
diS¢e tega Casa Potocka zijalka v vzhodnih Karavankah
na skoraj 1700 m nadmorske viSine, kjer sta bili poleg
kamnitih in koSCenih artefaktov najdeni tudi koSCena
ivanka in piscal (olsevska kultura) (Stih et al., 2008). Z
obdobjem mlajSega paleolitika in s prihodom anatomsko

sodobnega ¢loveka v Evropo je povezana tudi haploskupina
I kromosoma Y. Omenjena haploskupina naj bi glede na
prostorsko in ¢asovno komponento nastala v evropskem
prostoru v obdobju paleolitske kolonizacije anatomsko
sodobnih ljudi. V genetski strukturi danasnjih evropskih
populacij predstavlja omenjena haploskupina okoli 20
odstotkov celotnega evropskega genskega nabora (Rootsi
et al., 2004; Semino et al., 2000; Underhill et al., 2007).
Najstarejse linije mtDNA v evropski populaciji pripadajo
haploskupini U5 (Malyarchuk et al., 2010; Richards et
al., 2000a; Richards et al., 1998). Starost haploskupine
U5 v Evropi je ocenjena na okoli 36.000 let, pri cemur
je Casovni obseg prvih migracij omenjene haploskupine
v Evropo ocenjen v relativno Sirokem ¢asovnem okviru
(55.000-30.0001et) (Malyarchuketal.,2010; Soares etal.,
2009). Pomemben dokaz o vlogi omenjene haploskupine
med lovsko-nabiralni§kimi druzbami poznega paleolitika
podaja Studija iz leta 2009, po kateri je kar 82 odstotkov
vseh starodavnih DN A lovsko-nabiralniSkih druzb Srednje
in Severne Evrope pripadalo linijam haploskupine U,
pri cemer je najveC linij pripadalo podhaploskupini U5
(Bramanti et al., 2009). Za danasnje populacije Srednje
Evrope so znacilne frekvence haploskupine U5, ki segajo
od 5 do 7 odstotkov, s frekvenénim maksimumom 40 od-
stotkov pri skandinavski populaciji Laponcev (Bramanti
et al., 2009). Prvo naselitev anatomsko sodobnih ljudi je
prekinila zadnja vec¢ja ohladitev (zadnji vrh ledene dobe),
ki je v Evropi pred okoli 20.000 leti paleolitsko ¢lovesko
populacijo prisilila v umik v t. i. zato¢i$¢a, ki so bila ob
sredozemski obali, na Iberskem polotoku, Balkanu, v
Levanti in na ravnicah Vzhodne Evrope (Gamble et al.,
2004; Gamble et al., 2005). Zadnji poledenitveni sunek je
bil unicujoc¢ tudi za cvetoco olSevsko kulturo v slovenskem
prostoru (Stih et al., 2008).

Pred okoli 15.000 leti je priSlo do ponovne otoplitve
v evropskem prostoru in do umika ledenih ploskev, ki so
prekrivale velik del Evrope. Ugodnejsi podnebni pogoji
poznega paleolitika so omogocili drugi paleolitski naseli-
tveni sunek oz. t. i. paleolitsko rekolonizacijo evropskega
prostora, ki je potekala iz paleolitskih zato¢iS¢ (Gamble
et al., 2004; Gamble et al., 2005). StarejSe Studije so po-
jasnjevale velik del genetske strukture sodobnih populacij
s paleolitsko rekolonizacijo. Tako je bila tudi porazdelitev
linij mtDNA haploskupin H1, H3, HS5, V in U5bl ter
haploskupine R1b kromosoma Y razloZena s paleolitsko
rekolonizacijo iz franko-kantabrijskega in iberskega pale-
olitskega zato¢iS¢a, medtem ko naj bi haploskupina Rla
predstavljala paleolitsko rekolonizacijo iz zatocCiS¢a na
obmoc¢ju danasnje Ukrajine (Achilli et al., 2004; Pereira
et al., 2005; Rosser et al., 2000; Semino et al., 2000; Tor-
roni et al., 1998; Torroni et al., 2000). PoznejSe Studije so
pokazale genetsko diskontinuiteto med lokalnimilovsko-na-
biralniSkimi druzbami paleolitika in kmetijskimi druzbami
evropskega neolitika ter tako poudarile pomemben vpliv
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neolitika in poznejSih zgodovinskih obdobij na genetsko

strukturo danasnjih evropskih populacij (Balaresque et al.,

2010; Bramantietal., 2009; Brotherton et al., 2013; Garcia

et al., 2011; Pinhasi et al., 2012). Kljub temu pa je pale-

olitska rekolonizacija pustila genetsko sled pri danasnjih
evropskih populacijah. Tako naj bi se haploskupina I iz
franko-iberskega zatocis¢a (I1 (M253)in12a2 (P214)) ter
iz balkanskega zato€iS¢a (I2al (P37.2)) razsirila na SirSi

del Evrope (Rootsi et al., 2004; Underhill et al., 2007).

NajpogostejsSe linije Vzhodne Evrope, Se posebej U4, so

verjetno vsaj delno rezultat paleolitske rekolonizacije z

obmocja vzhodnih paleolitskih zatoCiS¢, najverjetneje

danasnje Ukrajine (Malyarchuk et al., 2008). Prej ome-
njene Studije na starodavnih DNA-vzorcih dokazujejo
pomembnost haploskupine U5, ki je bila najverjetneje
pogosta haploskupina mtDNA med populacijami poznega
paleolitika. Vendar pa ponovna S§iritev iz t. i. zato¢iS¢ na

§irSidel Evrope ni pomenila goste poselitve lovsko-nabiral-

niskih druzb mezolitika, kar se odraza tudi v maloStevilnih

tleh (Stih et al., 2008).

Pred okoli 12.000-13.000 leti se je na obmocju rodo-
vitnega polmeseca (v Levanti) pojavila kultura gojenja
kulturnih rastlin in domacih zivali ter se pocasi §irila proti
Juzni Evropi, ki je v obdobju pred okoli 10.000 leti preSla
v neolitik, medtem ko je severozahodne predele Evrope
dosegla Sele 4000 let pozneje (Cavalli-Sfortza, 1994). Na
evropski celini je za neolitske kulture srednjega dela Bal-
kanskega polotoka in Panonske niZine tipi¢na poslikana
keramika, za Srednjo Evropo pa keramika, okraSena s traka-
stimi motiviiz vrezanih ali Zlebljenih ¢rt (linearnotrakasta
kultura) (Dolinar et al., 2011). Za obalna obmocja Juzne
Evrope zgodnjega neolitika je znacilna kultura impresso, ki
se pojavi pred okoli 8000 leti in tako pomeni prvo neolitsko
Sirjenje proti Evropi, vzdolZ obalne poti vzhodnega Sre-
dozemlja. Za slovenski prostor je znacilen razcvet kulture
impresso na obmo¢ju Krasa, kjer so bili najdeni najstarejsi
neolitski ostanki v slovenskem prostoru in ki nakazujejo
na povezanost neolitskih kultur Krasa s sredozemskimi
kulturami Kvarnerja in Dalmacije. V nasprotju s kraskim
svetom pa je za osrednjo in vzhodno Slovenijo znacilna
kultura mlajSega neolitika, ki kaze povezavo prebivalcev
mlajSega neolitika po dolinah Save in Drave s kulturami
srednjega dela Balkanskega polotoka in Panonske nizZine
(ibid.; Stih et al., 2008).

VpraSanje Sirjenja kmetijske kulture v Evropo je bilo v
preteklosti polarizirano na dva osnovna koncepta:

- model demskega Sirjenja, ki je zagovarjal tezo Sirjenja
kmetijske kulture s Sirjenjem neolitskih kmetov z Bliznje-
gavzhoda. Omenjenateza je bila podprta z arheolo§kimi,
lingvistiénimi ter genetskimi dokazi, saj je zagovarjala
porazdelitev alelov pri sodobnih populacijah s Sirjenjem
kmetijskih populacij v Evropo (Cavalli-Sfortza, 1996;
Pinhasi et al., 2012; Renfrew, 1992);
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- model kulturnega Sirjenja, ki je pripisoval tranzicijo
kmetijske kulture na podlagi t. i. kulturne difuzije, saj
naj bi avtohtoni prebivalci sprejeli kmetijski na¢in Zi-
vljenja ob stikih z naprednejSimi neolitskimi kulturami,
pri ¢emer pa naj ne bi priS§lo do veéjih demografskih
migracij z BliZznjega vzhoda (Pinhasi et al., 2012).

Obema modeloma Sirjenja kmetijstva so sledile tudi
genetske Studije, katerih rezultati so bili velikokrat naspro-
tujoc€i, saj so skuSale zagovarjati enega izmed navedenih
modelov. Ocene genetskega prispevka bliZnjevzhodnih
kmetov v genetsko strukturo sodobnih evropskih populacij
so bile nasprotujoce, saj so znaSale od 20 do 70 odstotkov
(Belle et al., 2006; Bosch et al., 2001; Chikhi et al., 2002;
Dupanloup et al., 2004; Pinhasi et al., 2012; Richards et
al., 1996; Richards et al., 2000b; Richards et al., 2002;
Rosser et al., 2000; Semino et al., 2004; Torroni et al.,
1998; Torroni et al., 2000).

Z razvojem in s Sirjenjem agrikulture je povezanih ve¢
linij kromosoma Y in mtDNA. Zgodnje Studije na osnovi bi-
alelnih oznacevalcev kromosoma Y so pokazale frekvencni
gradient haploskupinJ2(M172),Elblbl (M35),F (M89)
in G (M201), z maksimumom na Bliznjem vzhodu, kar so
pojasnili zdemsko difuzijo neolitskih kmetov v Evropo, ki
naj bi skupno znasal 22 odstotkov danasnjega evropskega
genetskega nabora (Cruciani et al., 2004; Giacomo et al.,
2004; Seminoetal., 2000; Semino etal., 2004). Podobno kot
analiza linij kromosoma Y je tudi analiza prvih naseljencev
(angl. founder analysis) na osnovi mtDNA pokazala na
nizek prispevek bliZznjevzhodnih neolitskih linij v genetski
strukturi evropskih populacij (Richards etal., 2000b), kar je
bilo dodatno potrjeno tudi na starodavnem DNA neolitskih
arheoloskih najdiS¢ (Haak et al., 2005). PoznejSe Studije
(Battaglia et al., 2009; Cruciani et al., 2007) so pomen
neolitskih migracij Se dodatno zmanjSevale in omejile na
posamezne linije specificnih haploskupin (J2b2 (M241)),
medtem ko so na podlagi nizke frekvence in raznovrstno-
sti haploskupine Elblblalb (V13) predlagale evropski
mezolitski izvor omenjene haploskupine ter posledi¢no
kulturno Sirjenje kmetijstva na Balkan in SirSe.

Na vprasljivost paleolitske genetske kontinuitete
evropskih populacij je nakazala Studija iz leta 2009, v
kateri je analiza na starodavnem DNA iz arheoloskih
najdis¢ lovsko-nabiralni§kih in neolitskih druzb pokazala
na genetsko diskontinuiteto (Bramanti et al., 2009). Na
velik vpliv neolitika na genetsko strukturo evropske po-
pulacije je pokazala tudi Studija iz leta 2010 (Balaresque
et al., 2010), ki je zajemala 2574 evropskih vzorcev in je
pokazala na Sirjenje haploskupine R1blb (M269) z Bli-
Znjega vzhoda ¢ez Anatolijo v obdobju neolitika ter tako
umestila izvor velikega dela Evropejcev v ¢as neolitskega
tranzicije. Omenjena Studija je tako zanikala hipoteze
starejSih raziskav o paleolitskem izvoru haploskupine R1b
v Evropi. Omenjene zakljuCke je potrdila tudi novejSa
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Studija na starodavnem DNA iz neolitskih arheoloskih
najdis¢, ki je potrdila afiniteto neolitskih kmetov Srednje
Evrope (arheoloSka najdiS¢a linearnotrakaste keramike)
z Bliznjim vzhodom (Haak et al., 2010). Kljub temu pa
nekatere Studije (Bramanti et al., 2009; Lacan et al., 2011;
Malmstrom et al., 2009) nakazujejo tudi diskontinuiteto
med neolitskimi in sodobnimi populacijami v dolo¢enih
regijah, kar nakazuje kompleksne in regijsko specificne
demografske procese v Evropi.

Z evropsko neolitsko tranzicijo je povezan tudi prihod
indoevropskega jezika v Evropo, o ¢emer govori »anatolska
hipoteza« Renfrewa (1987), ki postavlja prvotno domovino
indoevropejcev v neolitsko Anatolijo, od koder naj bi se
indoevropski jezik S§iril skupaj z neolitsko kmetijsko kul-
turo pred okoli 10.000 leti. O veliko poznejSem prihodu
indoevropejcev pric¢a kurganska hipoteza Gimbutasove, ki
prvotno domovino indoevropejcev postavlja na obmocje
pontsko-kaspijske stepe pred okoli 5000 leti, kjer je bilo
med arheoloSkim izkopavanjem odkritih veliko kurganskih
grobov, ki pri¢ajo o skeletnih pokopih v obliki gomil. Na
obmocju kurganskih grobov so bili med drugim najdeni
tudi bronasto oroZje, okostja konjev in bojni vozovi, kar
naj bi dalo takratnim indoevropejcem pri Sirjenju proti
zahodu (in vzhodu) vojasko in gospodarsko premo¢ nad
tedanjo evropsko populacijo (Gimbutas, 1956). Kurganska
hipoteza je dobila genetsko osnovo leta 2001 (Wells et
al., 2001), ko je bila Siritev kurganske kulture povezana s
Siritvijo specificne haploskupine Rlala (M17), vendar je
bilo pozneje izracunano, da starost haploskupine Rlala
presega starost ocenjene indoevropske jezikovne skupine,
pravtako omenjene haploskupine skorajda ne zaznamo pri
nekaterih danasnjih indoevropskih jezikih (npr. keltskem
in semitskem) (Underhill et al., 2010). Obe, na prvi pogled
izkljucujoci se, teoriji je povezal Cavalli-Sfortza (2001). Po
njegovi teoriji je bil prvotni kraj indoevrops$¢ine danasnja
Turcija pred 10.000 leti, od koder naj bi se del neolitskih
kmetov preselil v pontsko-kaspijske stepe, kjer se je zatem
razvila kurganska kultura. Sirjenje indoevropskega jezika v
Evropo naj bi tako po njegovi hipotezi potekalo iz severne
in juZne smeri v bronasti dobi (ibid.). Bronasta doba pred
okoli 5000 leti je znovimiizumi mo¢no spremenila kultur-
no podobo takratne Evrope, kako je vplivala na genetsko
strukturo takratnih populacij, pa za zdaj ni povsem jasno.
Bronasta doba (predvsem pozna bronasta doba (13.-9.
st. pr. n. §t.)) je tudi v slovenskem prostoru povezana z
velikimi spremembami v materialnem in duhovnem smislu
takratnih prebivalcev. Za mlajSo bronasto dobo je znacilna
kultura Zarnih grobiS¢, kar je glede na starejSa obdobja
(skeletne grobne gomile) velika sprememba v socialnem,
duhovnem in kulturnem Zivljenju takratnih ljudi (Stih et
al., 2008).

Genetska struktura slovenske populacije
na osnovi genetskih oznacevalcev
kromosoma Y

Prvi del Studije je potekal na osnovi genetskih oznace-
valcev nerekombinantnega dela kromosoma Y (NRY). V
studijo je bilo vkljucenih 399 vzorcev iz petih slovenskih
pokrajin (Primorske, Gorenjske, Dolenjske, Stajerske
in Prekmurja). Skupno je bilo analiziranih 42 bialelnih
oznacevalcev kromosoma Y, pri ¢emer so bili upoStevani
genealoSka hierarhijain priporocila organizacije Konzorcij
kromosoma Y. Bialelni oznacéevalci so bili analizirani z
metodo analize talilne krivulje pri visoki lo¢ljivosti (HRM).
Rezultati so bili validirani s sekvenciranjem po metodi
Sanger. Poleg bialelnih oznacevalcev je bilo analiziranih
tudi 17 mikrosatelitnih tandemskih ponovitev (oznacevalci
STR), ki so zaradi vi§je frekvence mutacij v primerjavi z
bialelnimi oznacevalci e posebej primerne za raziskovanje
in primerjavo sorodnejSih populacij. Za primerjalne stati-
sticne analize so bili poleg slovenskih vzorcev uporabljeni
podatkiiz tujih znanstvenih publikacij, s skupnim Stevilom
5982 vzorcev. Znamenom primerjave slovenske populacije
kot celote z nekaterimi drugimi evropskimi populacijami
so bile med drugim izvedene analiza genetskih pregrad in
analiza primarnih komponent na podlagi bialelnih ozna-
Cevalcev ter analiza vecdimenzionalnega lestvicenja na
podlagi mikrosatelitnih oznacevalcev.

Frekvence posameznih haploskupin
pri slovenskih populacijah

NajpogostejSa haploskupina pri slovenski populaciji
je haploskupina Rlala (M198), s skupno frekvenco 36,2
odstotka. Haploskupina doseze frekvenéni maksimum na
Dolenjskem (40 %) ter minimum v Prekmurju (30,5 %),
vendar primerjava geografskih pokrajin ne pokaze geograf-
skega strukturiranja (X* = 1,29, ps = 4, P > 0,05). Skupna
frekvenca haploskupine Rlala sovpada s frekvencami
drugih vzhodnoevropskih drZav, §e posebej s populacijami
Ukrajine in Slovaske, medtem ko je v primerjavi s popu-
lacijami Belorusije, Rusije in Poljske frekvenca haplosku-
pine Rlala ob¢utno manjSa. V primerjavi z balkanskimi
populacijami je frekvenca omenjene haploskupine obcutno
vi§ja (Bosch et al., 2006; Marjanovic et al., 2005; Pericic
et al., 2005; Semino et al., 2000; Underhill et al., 2010).
Podhaploskupina Rlalalblal (M458), ki jo zasledimo pri
vi§jih frekvencah med zahodno- in vzhodnoslovanskimi
populacijami (Underhill et al., 2010), je v slovenski popu-
laciji pri relativno nizkih frekvencah (skupna frekvenca
4,2 %), z izjemo Stajerske, kjer je frekvenca nekoliko
vi§ja (6,7 %), medtem ko omenjene podhaploskupine na
Gorenjskem ne zaznamo.

NajpogostejSa zahodnoevropska haploskupina R1b
(M343) je z 20,3 odstotka druga najpogostejSa haplosku-
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pina pri slovenski populaciji. Najvi§jo frekvenco doseze
na Primorskem (27,1 %) ter najniZjo na Gorenjskem (16,3
%), pri Cemer statisti¢na primerjava geografskih pokrajin
ne pokaze neenakomerne porazdelitve (X* = 3,32, ps = 4,
P > 0,05). Najvecji delez haploskupine R1b predstavljata
podhaploskupini R1bla2alal (U106) in R1bla2ala2b
(U152) (skupaj 13,2 %), s frekvenénim maksimumom (20,8
%) na Primorskem. Obe haploskupini kazeta v primerjavi
s sosednjimi vzhodnoevropskimi populacijami rahlo vi§jo
frekvenco in v primerjavis sosednjimi zahodnoevropskimi
populacijami rahlo nizZjo frekvenco (Myres et al., 2010)
ter tako odrazata geografsko umescenost Slovenije v sre-
dnjeevropski prostor. Pri balkanskih populacijah lahko
frekvencami okoli enega odstotka (ibid.).

Haploskupina I2al (P37.2) je skupaj s svojo podhaplo-
skupino I2alb (M423) tretja najpogostejSa haploskupina
v slovenski populaciji, s skupno frekvenco 12,9 odstotka.
Primerjava haploskupin med razli¢nimi slovenskimi pokra-
jinami pokaze frekvenéni maksimum na Gorenjskem (16,4
%) in frekvenéni minimum na Primorskem, kjer omenjena
haploskupina doseze 10,4 odstotka. Frekvenca haplosku-
pine 12al v slovenski populaciji to umesc¢a na spodnji rob
balkanskih populacij, s frekvenénim maksimumom 60 od-
stotkov pri populaciji Bosne in Hercegovine (Marjanovic
et al., 2005; Pericic et al., 2005; Rootsi et al., 2004).

Haploskupinall (M253)se z 11,9 odstotka uvr§éa med
pogostejSe haploskupine pri slovenski populaciji. Frekvenc-
ni maksimum doseze v Prekmurju (15,8 %), medtem ko
je na Dolenjskem prisotna samo pri 4,5 odstotka popula-
cije. Skupna frekvenca omenjene haploskupine postavlja
slovensko populacijo ob bok drugim srednjeevropskim
populacijam (Rootsi et al., 2004).

Zadnja haploskupina s skupno frekvenco, vi§jo od petih
odstotkov, je haploskupina J2 (M172), ki doseze v slo-
venski populaciji frekvenco 5,3 odstotka, kar jo postavlja
na raven drugih srednjeevropskih populacij (Giacomo et
al., 2004; Semino et al., 2004). Haploskupina dosezZe fre-
kvenéni maksimum na Gorenjskem (9,1 %) in frekvencni
minimum na Dolenjskem (1,8 %), primerjava haploskupin
med razli¢nimi slovenskimi pokrajinami pa ne pokaze ne-
enakomerne porazdelitve (X> = 4,55, ps = 4, P > 0,05).

Druge haploskupine izkazujejo niZjo skupno frekvenco
od petih odstotkov, z dvema izjemama, ki kaZeta pokrajin-
sko poviSano frekvenco. Haploskupini Elblblal (M78)
in G2a (P15) dosezeta frekvenéni maksimum 7,3 in 5,5
odstotka na Dolenjskem.

GeostrateSka lokacija danasnjega slovenskega ozemlja
je omogocala dotok genov razli¢nih ljudstev v razli¢énih
zgodovinskih obdobjih, ki so oblikovali in spreminjali
genetsko strukturo ljudi, Zive¢ih v danasnjem slovenskem
prostoru. Razc¢lenitev slovenske populacije na posamezne
pokrajine sicer ni pokazala statisticno pomembnih razlik
med posameznimi slovenskimi pokrajinami na ravni ha-
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Slika 2 - Analiza genetskih pregrad na podlagi Fst matrike frekvenc
haploskupin bialelnih oznaéevalcev Y kromosoma.

ploskupin kromosoma Y, kljub temu pa analiza na ravni
haplotipov posameznih haploskupin razkriva dolocene
genetske posebnosti na mikrogeografski ravni.
Gorenjska je bila v preteklosti s svojo znacilno alpsko
krajino geografsko najnedostopnejSe obmoc¢je Slovenije,
ki je promoviralo genetsko izolacijo, kar potrjuje tudi ana-
liza haplotipov, ki je razkrila najvisje Stevilo posameznih
edinstvenih haplotipov pri gorenjski populaciji. Pritej smo
zaznali tudi najvi§jo frekvenco haploskupine 12al-P37.2,
ki je v sosednji Avstriji skorajda ne zaznamo in ki v veliki
meri vpliva na moéno izrazeno genetsko mejo med Av-
strijo in Slovenijo (analiza genetskih pregrad). Omenjena
haploskupina je najverjetneje imela pomembno vlogo pri
prazgodovinskem oblikovanju genetske strukture prvih
naseljencev na danasnjem slovenskem ozemlju, kar je bila
posledica bliZine t. i. balkanskega zato¢iS¢a med zadnjim
vrhom ledene dobe poznega paleolitika. Ekspanzija ha-
ploskupine 12a1-P37.2 naj bi potekala nekje med koncem
zadnjega vrha ledene dobe in zgodnjim neolitikom, ko so
milejSi podnebni pogoji omogocali rekolonizacijo evrop-
skega prostora (Pericicetal., 2005; Underhill et al., 2007).
Skupna frekvenca omenjene haploskupine pri slovenski
populaciji znaSa 13 odstotkov, pri ¢emer jo izracun starosti
napodlagivariacije STR (8,9 £2,27 ky) postavlja v ¢asovno
obdobje konca paleolitika in zaCetka mezolitika, kar potrjuje
navedbe prej omenjene studije. Sirjenje haploskupine I2al
z obmoc¢ja Dinarskega gorstva smo potrdili tudi z analizo
mikrosatelitne variabilnosti med razliénimi preiskovanimi
populacijami Evrope, saj je najvi§ja stopnja variabilnosti
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zaznanaravno pri populaciji Bosne in Hercegovine. Vendar
pa prisotnosti haploskupine I2al na obmod¢ju danasnje
Slovenije ne moremo pripisati zgolj naselitvi paleolitskih
lovsko-nabiralniskih druzb. Del linij haploskupine I12al
lahko pripiSemo tudi t. i. neolitski tranziciji oz. Siritvi
neolitskih kmetov z obmocja rodovitnega polmeseca, ki
je pojasnjena z modelom vala napredovanja (Cavalli-Sfor-
tza, 1994). Po tej teoriji sta neolitski val bliZnjevzhodnih
kmetov na Balkan in njihovo napredovanje proti severu
spodbudila premik tako neolitskih kot tudi paleolitskih linij
proti severu in tako tudi na danasnje slovensko ozemlje.
Kljub vsemu pa haploskupine I2al ne moremo povezovati
izkljuéno s paleolitskim balkanskim zatociS¢em in poznejSo
neolitsko tranzicijo. Studija iz leta 2009 (Battaglia et al.,
2009) je pokazala najvi§jo stopnjo mikrosatelitne variacije
haploskupine 12al na obmoc¢ju danasSnje Ukrajine (kjer
je bilo, podobno kot na Balkanu, paleolitsko zatocisce).
Navedena mikrosatelitna variacija postavlja, vsaj delno,
najstarejSe linije haploskupine 12al na obmoc¢je danasnje
Ukrajine, iz Cesar lahko postavimo del linij haploskupine
12al v prvotno slovansko domovino ter jih umestimo v
kontekst slovanskih migracij, ki so omenjene linije prinesle
tudi na danasnje slovensko ozemlje.

Primorska je bila v preteklosti meja med slovanskim in
romanskim etniénim prostorom, ki je bila zaCrtana Ze v
osmem stoletju nasega Stetja, ko so Slovani naselili ozemlje
vse do roba furlanske niZine (Stih et al., 2008). Etni¢éna
meja se je ohranila vse do danasnjih dni, kar se odraza tudi
v mocni genetski razmejitvi, kot jo definira analiza genetskih
pregrad. Kljub temu je za primorsko populacijo znacilna
visoka frekvenca haploskupine R1b-M343 (27,1 %), kar
nakazuje vplivzahodnoevropskega genetskega nabora, kjer
omenjena haploskupina dosega visoke frekvence (Myres
et al., 2010; Semino et al., 2000). Dodatna razclenitev
haploskupine R1b je razkrila dve pogostejsi haploskupini
- R1bla2alal-U106 in R1bla2ala2b-U152 -, pri Cemer
obe kazeta frekven¢ni maksimum pri primorski populaciji.
Studiji iz let 2010 in 2011 (Cruciani et al., 2011; Myres et
al., 2010) pri evropskih populacijah sta razkrili frekvencni
maksimum haploskupine R1bla2alal-U106 na obmoc¢ju
vzhodno od re€nega bazena reke Ren, medtem ko je fre-
kvenéni maksimum R1bla2ala2b-U152 mogoce opaziti
v Svici, severni Italiji, Franciji in na zahodnem Poljskem.
Kljub temu da je razlog v frekvenénih maksimumih pri
nastetih populacijah obrazloZzen z efektom ustanoviteljain
s poznejSo demografsko ekspanzijo (Myres et al., 2010),
je ugotovitev, da haploskupina R1bla2ala2b-U152 geo-
grafsko sovpada s pojavom halStatske in latenske kulture,
Se posebej zanimiva. Starost haploskupine R1bla2ala2b-
U152 (9,06 £1,97 ky) pri slovenski populaciji sicer mo¢no
presega obe omenjeni zgodovinski obdobji in jo postavlja
ob bok neolitski tranziciji, kljub temu pa njenega pretoka v
poznejSih zgodovinskih obdobjih (npr. po trgovskih poteh
zeleznodobne halStatske kulture) ne moremo izkljuditi.
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Stajerskain Prekmurje izkazujeta minimalno medsebojno
genetsko diferenciacijo, kar je posledica geografske blizine
in razmeroma lahko prehodnega terena, ki je omogocal
precej$nji pretok genovmed obema populacijama, kar smo
zaznali z veéjim Stevilom haplotipov, ki so skupni obema
populacijama. Mrezna analiza haplotipov pri haploskupi-
ni Rl1ala-M198 je razkrila morebiten predniski haplotip
v slovenskem prostoru, ki je skupen vsem slovenskim
populacijam, vendar je najviSja frekvenca pri Stajerski in
prekmurski populaciji, kar bi lahko vsaj delno nakazovalo
izvorin smer §irjenja omenjene haploskupine. Haploskupi-
naRlala-M 198, kije najpogostejsa vslovenskem prostoru,
kaze v svetovnem merilu transkontinentalne znacilnosti,
saj dosega frekvencne maksimume v Vzhodni Evropi,
Rusiji in Indiji, kljub temu pa je mogoce opaziti najvisjo
stopnjo raznovrstnosti med indoarijsko in dravidiansko
populacijo (Underhill et al., 2010), kar bi lahko nakazo-
valo izvor omenjene haploskupine na obmocju indijske
podceline. Haploskupina R1alanajbi prvotno v eneolitiku
prodrla v Evropo in s tem v danasnji slovenski prostor z
migracijo ljudi, ki so arheolo§ko oznaceni kot kurganska
kultura, pozneje pa je bila haploskupina povezana tudi s
slovanskimi migracijami (Pericic etal., 2005; Rosser et al.,
2000; Semino et al., 2000; Wells et al., 2001). Razélenitev
omenjene skupine pri slovenski populaciji je pokazala pri-
sotnost haploskupine Rlalalblal-M458, ki je znaCilna za
zahodnoslovanske populacije, s frekvencnim maksimumom
pri Stajerski populaciji. Omenjena haploskupina bi lahko
predstavljala zgodovinsko demsko ekspanzijo z obmocja
danasnje Poljske, kjer frekvenca omenjene haploskupine
doseze vec kot 30 odstotkov (Underhill et al., 2010). Poleg
haploskupine Rlalalblal je bil pri prekmurski populaciji
opaZen tudi frekvenéni maksimum haploskupine [1-M253,
ki je znacilen za Severno Evropo, in bi lahko bil povezan s
prazgodovinskimi migracijamiiz Severne Evrope (Rootsi et
al., 2004), lahko pa je odraz genskega priliva germanskih
ljudstev v poznejSih zgodovinskih obdobjih, Se posebej, ce
upostevamo starost omenjene haploskupine pri slovenski
populaciji (8,47 £1,91 ky).

Analiza bialelnih oznacevalcev kromosoma 'Y pri dolenj-
ski populaciji je razkrila frekvenéni maksimum haplosku-
pine Rlala-M198, ki pa v slovenskem prostoru ne kaze
statisticno pomembnega mikrogeografskega strukturiranja.
Kljub temu pa lahko pri dolenjski in tudi pri Stajerski
populaciji opazimo poviSano frekvenco haploskupine
Elblblal-M78, ki jo pri drugih slovenskih populacijah
komajda zaznamo, oz. analiza njene prisotnosti ni pokazala.
Haploskupina EIblblal spada med pogostejse haplosku-
pine v Evropi, za katero je znacilen neenakomeren vzorec
porazdelitve, pri cemer doseze visoko frekvenco (17-27
%) pri balkanskih populacijah (Pericic et al., 2005), njen
izvor pa lahko glede na mikrosatelitno variacijo postavi-
mo v Severovzhodno Afriko (Cruciani et al., 2007). Cas
prihoda haploskupine Elblblal na Balkan je nejasen,
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saj so ga razli¢ne Studije postavljale v mezolitik in tudi v
bakreno dobo (Battaglia etal., 2009; Cinnioglu etal., 2004;
Cruciani et al., 2007), njeno ekspanzijo proti kontinen-
talni Evropi pa povezale z re¢nim sistemom Vardar-Mo-
rava- Donava (Pericic et al., 2005). Vendar pa moramo
izrazitejSo pojavnost haploskupine E1blblal na obmocju
vzhodne Slovenije in Se posebej Bele krajine povezati tudi
s poznejSimi zgodovinskimi dogodki, pri ¢emer velja iz-
postaviti uskoske naselitve med 15. in 17. stoletjem, ki so
takrat redko poseljeno Belo krajino najbolj zaznamovale.
Nadaljnje genetske raziskave uskoskih skupnosti (Bojanci,
Marindol, Mili¢i in Paunovi¢i) bi omogocile natan¢nejsi
vpogled v genetsko strukturo omenjenih skupnosti in na
njihov vpliv na slovensko jugovzhodno pokrajino.
Analiza filogenetskih odnosov na osnovi oznacevalcev
kromosoma Y med slovensko populacijo kot celoto in

Slika 3 - Analiza primarnih komponent (PCA) na podlagi frekvenc
haploskupin bialelnih oznacevalcev Y kromosoma in analiza
vecrazseznega lestvicenja (MDS analiza) na osnovi
mikrosatelitnih oznacevalcev.
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drugimi preuc¢evanimi populacijami je razkrila pomembne
in statistiéno znacilne povezave med slovenskim genet-
skim naborom in genetskim naborom zahodnoslovanskih
populacij. Se posebej moéne povezave je mogoce opaziti
med slovensko in slovaSko populacijo, med katerima
smo zaznali tudi najve¢ skupnih haplotipov, kar nakazuje
skupen izvor obeh populacij in (ali) intenziven pretok
genov med obema populacijama v zgodovinskih obdobjih.
Rezultat analize genetskih povezav, ki nakazuje genetsko
blizino med slovensko, slovasko in do nekatere mere tudi
¢esko populacijo, lahko povezemo z zanimivo zgodovin-
sko vzporednico Samove plemenske zveze, ki naj bi glede
na zgodovinske vire zdruZevala prva slovanska plemena
in naj bi obsegala §iroko obmocje od danasnje Ceske in
Slovaske ter vse do prostora poznejSe Karantanije v vzho-
dnih Alpah (Stih et al., 2008). Vendar pa je treba obseg
Samove plemenske zveze dojemati s precejSnjo mero pre-
vidnosti, saj arheoloSkih dokazov o tako velikem obstoju
take politi¢ne zveze v tedanjem ¢asu ni (Barford, 2001),
povezava z genetskimi vzorci sodobnih populacij pa je
precej Spekulativna. Kljub temu pa homogeni genetski
sklad zahodnoslovanskih populacij in slovenske populacije
kot celote potrjuje obstoj skupnega genetskega jedra, iz
katerega so se razvile sodobne slovanske nacije Srednje
Evrope. Razvoj slovenske populacije iz skupne zahodno-
slovanske veje sovpada tudi z Bezlajevo (1967) teorijo o
zahodnoslovanskem jezikovnem jedru slovenskega jezika,
ki se je pozneje razvijal pod juzZnoslovanskim vplivom.
Omenjene jezikovno-genetske povezave smo potrdili tudi z
analizo AMOVA, ki razkriva najvis§jo stopnjo variacije med
razli¢nimi skupinamiv primeru, ko je slovenska populacija
zdruZena z zahodnoslovansko jezikovno skupino.

Genetska struktura slovenske populacije
na osnovi genetskih oznacevalcev
mitohondrijske DNA

Drugi del populacijske Studije je potekal na osnovi
genetskih oznacevalcev hipervariabilnih regij I in II ter
posameznih oznacevalcev, ki so v kodirajocem delu
mtDNA. V Studijo sta bila vklju¢ena 402 vzorca iz petih
razli¢nih slovenskih pokrajin. Oznacevalci hipervariabilnih
regij mtDNA so bili doloCeni s sekvenciranjem po metodi
Sanger, medtem ko so bili oznacevalci, ki so v kodirajoci
regiji, doloCeni s kombinacijo sekvenciranja in restrikcijske
analize. Za primerjalne statisticne analize so bili poleg
slovenskih vzorcev uporabljeni podatkiiz tujih znanstvenih
publikacij, s skupnim Stevilom 6585 vzorcev. Z namenom
primerjave slovenske populacije kot celote z nekaterimi
drugimi evropskimi populacijami sta bili izvedeni analiza
primarnih komponent na podlagi frekvence haploskupinin
analiza veCdimenzionalnega lestvicenja na podlagi metode
parnih razlik posameznih haplotipov.
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Analiza je razkrila skupno 292 razli¢nih haplotipov, ki
so bili klasificiraniv 47 razli¢nih haploskupin in podhaplo-
skupin. Slovenski mitohondrijski genetski nabor pripada
najpogostejSim zahodnoevrazijskim haploskupinam, ki so
skupne ve¢jemu delu evropskih populacij (H, J, K, N1, T,
U4, U5, V, X in W) (Macaulay et al., 1999; Richards et
al., 1998; Torroni et al., 1998).

Vec kot tretjina slovenskega genetskega nabora pripada
haploskupini H, ki kaze Siroko geografsko razprSenost in
izjemno visoko frekvenco pri vec€ini evropskih populacij,
pogosta pa je tudi v Severni Afriki in na Bliznjem vzhodu,
pricemer ohranja zmerne frekvence (5-10 %) tudi v Severni
Indiji in Srednji Aziji (Achilli et al., 2004; Richards et al.,
2000b; Richards et al., 2002). Prvotne Studije so postavile
prihod haploskupine H v obdobje paleolitika pred zadnjo
vecjo ohladitvijo (zadnjim vrhom ledene dobe) in njeno
raz§irjenost Cez celoten evropski kontinent povezale s
paleolitsko rekolonizacijo podhaploskupin H1 in H3 iz
iberskega zatocCiSca (Achilli et al., 2004; Pereira et al.,
2005). Omenjeno tezo so poznejSe Studije zavrnile ter pove-
zale haploskupino H s poznejSimi neolitskimi migracijami
(Bramanti et al., 2009; Brotherton et al., 2013; Garcia et
al., 2011), ki so zaznamovale tudi prostor danasnje Slove-
nije. Primerjava posameznih haplotipov haploskupine H
in njenih podhaploskupin nakazuje izjemno heterogeno
haplotipno strukturo najpogostejSe slovenske haploskupi-
ne, kar najverjetneje nakazuje kompleksne demografske
dogodke v zgodovinskih obdobjih danasnjega slovenskega
prostora. Podoben vzorec kot haploskupina H nakazujeta
tudi haploskupini T in K, medtem ko pri haploskupini J1c
zasledimo presenetljivo in statistiéno pomembno neenako-
merno geografsko razporeditev pri slovenski populaciji.

Haploskupina J1c izkazuje pri slovenski populaciji fre-
kvenéni gradient, ki poteka od severozahodne pokrajine,
kjer so frekvence haploskupine J1c nizke, do zahodne in
jugovzhodne pokrajine, kjer frekvenca haploskupine J1c
doseze skoraj Cetrtino celotne populacije, kar je tudi v
primerjavi z evropskim prostorom izjemno. Primerjava
haplotipov znotraj haploskupine Jlc kaze precejSnjo
mero homogenosti pri primorski in dolenjski populaciji,
kar bi lahko nakazovalo na efekt prvih naseljencev (angl.
founder) ali na efekt ozkega grla (angl. bottleneck) pri
omenjenih populacijah, kljub temu pa bi lahko analiza
omenjene haploskupine na ravni celotnega mitohondrijske
genoma razkrila dodatno segmentacijo haploskupine J1c.
Studijaiz leta 1998 (Richards et al., 1998) pripisuje §iritev
haploskupine J neolitski tranziciji vzdolz sredozemske
obale, pri ¢emer lahko postavimo homogeno genetsko
jedro haploskupine J1c pri delu primorske in dolenjske
populacije v kontekst neolitskih migracij v danasnji slo-
venski prostor ter jih arheoloSko poveZemo z najstarejSimi
neolitskimi ostanki na obmocju danasSnje Slovenije, ki
pri¢ajo o razcvetu starejSega neolitika v jugozahodni Slo-
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veniji in §e posebej na Krasu, ki se arheoloSko manifestira
kot jadranska keramika impresso. Povezava med kulturo
impresso zgodnjega neolitika in genetsko strukturo sodob-
ne populacije bi lahko nakazovala genetsko kontinuiteto
mitohondrijskih linij na omenjenem obmo¢ju Slovenije od
5. tiso€letja pr. n. §t. naprej. Vendar pa bi lahko omenjeno
hipotezo dokonéno potrdili le z analizo prazgodovinskih
sledi DNA pri omenjeni kulturi, saj lahko genetski gradi-
enti nastanejo tudi zaradi stohasti¢nih procesov, kot je
genetski zdrs ali selekcijski pritisk, ki lahko precej vplivajo
na frekvenco posamezne haploskupine in s tem izkrivijo
pogled na pretekle demografske dogodke oz. privedejo
do napaénih zakljuc¢kov (Chikhi, 2009). Kljub temu pa bi
prihod neolitskih kmetov na danasnje slovensko ozemlje,
ki je bilo v zgodnjem neolitiku verjetno izjemno redko
poseljeno z lovsko-nabiralniSkimi druZbami, pomenil de-
mografsko rast in Siritev neolitskih linij, kar bi omogocalo
njihovo ohranitev med poznej§imi zgodovinskimi dogodki.
Novejse Studije, ki temeljijo na prazgodovinskem DNA,
pri¢ajo o heterogenem genetskem vzorcu starodavnih ne-
olitskih kultur v evropskem prostoru, kar kaZze na dotok
razliénih genetskih linij v razlicne predele Evrope med
neolitsko tranzicijo (Pinhasietal., 2012). Omenjene Studije
starodavnih vzorcev pri lovsko-nabiralni§kih druzbah so
dokazale diskontinuiteto oz. odsotnost danasnjih najpogo-
stejSih evropskih linij H, T, K in J v evropskem prostoru,
pri Cemer je vecina linij mtDNA prazgodovinskih DNA
pripadala haploskupini U.

Haploskupina U je s 25,9 odstotka druga najpogostejsa
haploskupina mtDNA pri slovenski populaciji, pri Cemer
statisticna analiza ne pokaZze pomembnih razlik med po-
sameznimi slovenskimi pokrajinami. Dodatna razc¢lenitev
haploskupine U razkrije najpogostejsi podhaploskupini USa
in U5b pri slovenski populaciji. Obe podhaploskupini naj
binastali med zadnjo ve¢jo ohladitvijo poznega paleolitika
pred okoli 29 tiso€ leti (Soares et al., 2009a), kar potrjuje
tudivisok delez haploskupine U5 med lovsko-nabiralni§kimi
druzbami (Bramanti et al., 2009). Tako bi lahko olSevsko
kulturo poznega paleolitika v vzhodnih Alpah povezali z
omenjeno haploskupino, pri Cemer pa je treba poudariti, da
je podobno kot pri haploskupini [2alb kromosoma Y tudi
prihaploskupini U5 pomemben vpliv paleolitskih zato¢isS¢,
ki so omogocala dotok linij haploskupine U5 z obmoc¢ja
Dinarskega gorstva ter tudi drugih paleolitskih zatocisS¢
med paleolitsko rekolonizacijo Evrope. Relativno visoka
haplotipna raznovrstnost haploskupine U5 pri slovenski
populaciji je verjetno posledica dotoka genov v poznej-
§ih zgodovinskih obdobjih, ki so zaznamovala slovenski
prostor, vendar je njihov prispevek k skupni frekvenci
haploskupine U5 brez analize prazgodovinskih ostankov
DNA genetsko teZje opredeliti. Vprasljivost kontinuitete
paleolitskih linij na obmocju Srednje Evrope in Slovenije
Se dodatno potrjuje Studija iz leta 2009 (Bramanti et al.,
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2009), ki razkriva, da so haplotipi, ki pripadajo prazgodo-
vinskima haploskupinama U5 in U4, izjemoma redki med
sodobnimi populacijami Srednje Evrope.

V nasprotju s kraSkim svetom pa je bilo obmocje seve-
rovzhodne Slovenije pod vplivom druge neolitske ekspanzij-
ske poti, znacilne za re¢ni sistem reke Donave. ArheoloSko
jopoznamov zgodnji obliki kot linearnotrakasto oz. pozneje
kot lengyelsko kulturo. Raziskava starodavnih vzorcev DNA
linearnotrakaste kulture (Haak et al., 2010) je razkrila, da
je 25 odstotkov neolitskih kmetov, pripadajo¢ih omenjeni
kulturi, nosilo haploskupino Nla, kar je bistveno visja
frekvenca kot pri sodobnih evropskih populacijah in kaze
na delno genetsko diskontinuiteto na tem obmocju. Pri
slovenski populaciji smo zaznali haploskupino N1a samo
pri Stajerski populaciji (4,9 %), medtem ko je pri drugih
slovenskih populacijah nismo.

Medpopulacijska analiza na osnovi mtDNA je, podob-
no kot pri kromosomu Y, razkrila najmoc¢nejSe genetske
povezave med slovensko, ¢eSko in slova§ko populacijo.
Dodatno genetsko povezanost med populacijo Slovenije
in Slovaske je razkrila statisti¢na analiza skupnih haplo-
tipov med posameznimi populacijami, saj je bilo ponov-
no ugotovljeno najvisje Stevilo skupnih haplotipov med
populacijo Slovenije in Slovaske, kar nakazuje skupno
predniSko populacijo in (ali) pomemben genetski pretok
med obema populacijama.

Zakljucek

Genetska struktura slovenske populacije, kot jo razkriva-
jo polimorfizmi kromosoma Y in mitohondrijske DNA, je
prva znanstvena Studija, ki slovensko populacijo postavlja
v sredi§Ce raziskovalnega problema ter jo razdeljuje na
posamezne regionalne populacije. Tak pristop je omogo¢il
odkrivanje posameznih haplotipovna mikrogeografskiravni
in razkril posebnosti posameznih slovenskih populacij.
Odkritje frekvencnega gradienta haploskupine Jlc pri
slovenski populaciji ter njena umescenost v zgodovinskiin
arheoloSki kontekst sta podlaga za nadaljnjo znanstveno
obravnavo prve neolitske migracije vzdolz sredozemske
obalne poti. Nadaljnja analiza celotnega mitohondrijske
genoma in Se pomembnejSa analiza starodavnega DNA na
morebitnih biolo§kih ostankih kulture impresso zgodnjega
neolitika bi omogocila nadaljnje potrjevanje hipoteticne
povezave genetskega rezultata z arheoloSkim horizontom
na slovenskih tleh. Genetski rezultati namre¢ dobijo pravo
veljavo samo takrat, kadar jih lahko z dokazi drugih znan-
stvenih disciplinumestimo v pravilen zgodovinski kontekst.
Ad-hoc povezovanje posameznih haploskupin z etni¢nimi
skupinami in s specificnimi zgodovinskimi migracijami
je lahko velikokrat napacno, ¢e ob podajanju hipotez ne
upoStevamo moznosti stohasti¢nih efektov, ki izkrivljajo
prazgodovinske in zgodovinske dogodke.
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Genetika v pravosodju in njena
uporaba pri preverjanju sorodnosti
in identifikacijah

Visja znanstvena sodelavka in doc.
dr. Irena Zupanic Pajnic¢

Uvod

Genetskiidentifikacijski testi s preiskavo DNA veljajov
svetu kot dokazno gradivo v civilnih in kazenskih postopkih
Ze veC kot dvajset let. Genetski dokazi so prisotni na sodi-
§¢ih v Sloveniji vse od leta 1996, reSujemo kriminalisti¢ne
primere, sporna oCetovstva, identifikacije neznanih oseb,
identifikacije Zrtev povojnih pobojevin seveda tudi preverja-
mo daljne sorodstvene povezave (polbrati, polsestre), ki so
predmet zlasti zapusCinskih razprav. Molekularno-genetsko
identifikacijo je moZno opravitiiz razliénih bioloskih vzor-
cev, iz katerih je potrebno za uspesno tipizacijo pridobiti
zadostno kolicino DNA. Za dokazovanje ocCetovstva na
primer uporabimo kri in slino. Za identifikacijo okostij
kot primerjalni vzorec uporabimo osebne predmete po-
greSanega, ¢e teh ni, povabimo na odvzem sline in krvi
sorodnika(e) pogreSanega. Pri kriminalistiénih primerih
pa so vzorci za genetske preiskave zelo razliéni: madezi
krvi, madezi sperme, zalepljene poStne znamke, cigaretni
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ogorki, zveCilna guma, obuvala, rokavice, kontaktne sledi
narazlicnih predmetih, lasje, nohti in Se marsikaj. Podatki
(genetski profili), ki jih pridobimo iz biolo§kih vzorcev so
nevtralni, kar pomeni, da ne nosijo nobene informacije
o fenotipskih lastnostih posameznika (ne o barvi o¢i,
ne o barvi las, ne o telesni viSini,...) zato ta informacija
sluzi izkljuéno za ugotavljanje identitete ali sorodnosti.
Forenzi¢na genetika namre¢ preiskuje popolnoma druga
podrocja dednine (nevtralna, nekodogena podrocja) kot
na primer genetika v prenatalni ali klini¢ni diagnostiki v
medicini, ki ugotavlja prisotnost spremenjenega gena v
dednini. Zato pri forenzi¢nih genetskih preiskavah ni bo-
jazni, da bi se genetski profil zlorabil v smislu razkrivanja
obolelosti za dednimi boleznimi. Avtorica prispevka sem
sodna izvedenka za podrocje forenziéno kriminalisticno
tehni¢nih preiskav, in sicer genetskih (DNK) preiskav in
preiskav sledi bioloSkega izvora in se s tem podroCjem
profesionalno ukvarjam vse od leta 1994.
Molekularno-genetske metode za identifikacijo biolo-
Skega materiala in preverjanje sorodstvenih povezav se od
zacetka 90. let uporabljajo v sodnomedicinskih, krimina-
listi¢nih, paleoantropoloskih in genealoSkih S§tudijah, pa
tudi Studijah muzejskih zivalskih in rastlinskih materialov.
Uspesnost genetskih identifikacijskih metod je odvisna od
koli¢ine in kvalitete izolirane DNA in torej od ohranjenosti
bioloSkega materiala, ki ga Zelimo preucevati. Pri svezih
tkivih in relativno dobro ohranjenih bioloSkih vzorcih
z metodo genetskega profiliranja analiziramo dolZinske
polimorfizme jedrne DNA (avtosomalne kromosome in
kromosom Y). Pri starih in problemati¢nih vzorcih pa se
lahko zgodi, da zaradi moc¢ne razgradnje jedrne DNA ni
moc¢ pridobiti v zadostnih koli¢inah. V takih primerih se
posluZzujemo preiskave mitohondrijske DNA. Mitohon-
drijska DNA se nahaja v citoplazmi v mitohondrijih. Gre
za kovalentno zaprte, kroZne molekule, ki so manj izpo-
stavljene razgradnji v naravnem okolju od jedrne DNA in
se v celici za razliko od jedrne DNA nahajajo v Stevilnih
kopijah. To je razlog, da lahko ob neuspe$nih preiskavah
jedrne DNA iz slabo ohranjenih vzorcev pridobimo pro-
file mitohondrijske DNA. Ce nam je na voljo le profil
mitohondrijske DNK, lahko identificiramo osebo samo po
materini liniji. V poStev za identifikacijo pridejo mama in
vsi njeni otroci, kot tudi babica ali prababica, saj imajo vsi
potomci po materini liniji identiéno mitohondrijsko DNA.
Problemati¢ne bioloSke vzorce predstavljajo stari skeletni
ostanki in zobje, slabo ohranjeni ali mo¢no poskodovani
Cloveski posmrtni ostanki (v letalskih, Zelezni§kih in pro-
metnih nesrecah, eksplozijah in pozarih zoglenelain moéno
posSkodovana trupla, Zrtve naravnih nesrec, teroristicnih
napadov alivojn), stari nohti, feces in urin ter mikrosledovi
v kriminalisti¢nih primerih (zlasti izpadli telogeni lasje,
ki jih kriminalisti pogosto najdejo na kraju kaznivega
dejanja). Ob metodi genetskega profiliranja jedrne DNA
nam tipizacija mitohondrijske DNA v rutinskih preiska-
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vah omogoca celosten pristop k molekularno-genetskim
identifikacijam bioloSkega materiala v sodni medicini in
kriminalistiki.

Na InStitutu za sodno medicino Medicinske fakultete
Univerze v Ljubljani opravljamo molekularno-genetske
identifikacije oseb in bioloSkih sledi ter preverjamo sorod-
stvene povezave. Prvotne preiskave smo usmerili vraziskave
sorodstvenih povezav, identifikacijo biolo§kih sledi, sledile
so jim identifikacije neprepoznavnih trupel in starih skele-
tnih ostankov. Tako danes na InStitutu za sodno medicino
opravljamo forenzi¢no-genetske preiskave tako za sodne
namene kot za privatne zahtevke, metodo genetske tipizacije
pa smo aplicirali tudi na klini¢ne preiskave in se tako ne
ukvarjamo samo s sodno-medicinskimi ter forenzi¢nimi
primeri, temvecC s preverjanjem uspesnosti transplantacije
kostnega mozga sodelujemo tudi pri kliniénih preiskavah.
Preiskave, ki jih opravljamo v Laboratoriju za molekularno
genetiko InStituta za sodno medicino so sledece:

1. preverjanje sorodstvenih odnosov (blizZnji sorodstveni
odnosi kot so sporna ocetovstva in daljne sorodstvene
povezave kot so polbratje, polsestre ali drugo),

2. identifikacija bioloskih sledi v kriminalisti¢nih primerih
(umori, posilstva, ropi, rekonstrukcija prometnih nesrec
in iskanje sledi voznika,...),

3. identifikacija skeletiziranih ¢loveskih posmrtnih ostan-
kov ter razpadlih in zoglenelih trupel (neznana trupla
in masovne katastrofe),

4. identifikacija tkivnih vzorcev ob sumu na njihovo za-
menjavo v klini¢nih preiskavah,

5. spremljanje uspesSnosti transplantacije kostnega mozga
v klini¢éne namene,

6. dolocanje zigotnosti pri dvojckih,

7. preverjanje identitete biolo§kih vzorcev, odvzetih za
alkoholimetri¢ne ali toksikoloSke preiskave ob sumu
na njihovo zamenjavo,

8. identifikacija Zrtev 2. svetovne vojne,

9. identifikacija skeletnih ostankov iz arheoloSkih naj-
disc¢.

Preverjanje sorodstvenih povezav

Najpogosteje uporabljamo teste ugotavljanja sorod-
stvenih povezav za preverjanje starSevstva oz. spornih
ocetovstev, saj obi¢ajno materinstva niso sporna (razen pri
detomorih). Uporabni so tudi na zapus§¢€inskih razpravah,
kjer morajo nezakonski otroci dokazati, da je pokojnik
dejansko njihov oce. Nadalje te teste uporabljamo za
preverjanje druzinskih sorodstvenih odnosov v grobis¢ih
(primer je identifikacija ruske vladarske druzine Romanov)
in pa zaidentifikacijo posmrtnih ostankov z reverznimi testi
starSevstva. Pri teh testih preverjamo, ali imajo posmrtni
ostanki domnevnega sina ali héerke genetski profil, ki
ustreza genetskemu profilu otroka §e zivecih analiziranih
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starSev. Uporabljamo jih pri masovnih katastrofah, kot so
letalske nesre€e in potresi ter pri identifikacijah posmr-
tnih ostankov v mnoZiénih grobiscih. Pri vseh masovnih
katastrofah, kjer za¢nejo z identificiranjem pogreSanih
oseb neposredno po nesreci (letalske nesrece, teroristic¢ni
napad na Svetovni trgovinski center,..), so za genetske
preiskave najprimernejsi referencni oziroma primerjalni
vzorci osebni predmeti (zobne §¢etke, glavniki, brivniki,..),
kijih najdemo v domovih pogreSanih oseb. Tovrstni vzorci
nam namre¢ omogocajo neposredno primerjavo genet-
skih profilov v smislu iskanja identi¢nosti, kar je, zaradi
majhnega Stevila referen¢nih vzorcev, iz ekonomskega
vidika najbolj racionalen pristop. Pri zastarelih masovnih
katastrofah (mnoZi¢na grobiS¢a iz ¢asa 2. svetovne vojne v
Sloveniji, mnoZi¢na grobi§¢a v BiH,..) pa osebnih predme-
tov pogreSanih po vrsti let ve¢ ni moZno zbrati, zato nam
sluzijo kot referen¢ni vzorci njihovi Se Zivec¢i sorodniki.
Najlazje dolo¢imo identiteto pogreSanega oziroma Zrtve,
¢e imamo na voljo primerjalne vzorce bliznjih sorodnikov.
Ce teh ni, moramo za uspesno genetsko identifikacijo (pri
kateri preiskujemo poleg avtosomalnih podrocij jedrne
DNA Se kromosom Y in mitohondrijsko DNA), zbrati ¢im
vecje Stevilo sorodnikov pogreSane osebe (za primerjavo
kromosoma Y sorodnike po oCetovi liniji, za primerjavo
mitohondrijske DNA pa sorodnike po materini liniji), kar
moéno poveéa stroske tovrstnih preiskav. Ce bliznjih §e
ZiveCih sorodnikov (otrok, bratov ali sester Zrtev) ni, torej
lahko v preiskave vklju¢imo tudi daljne sorodnike. S pomo-
¢jo sestricen, bratrancev, necakov in necakinj po materini
liniji na primer lahko preverimo ujemanje mitohondrijske
DNK, ki se prenaSa po materini liniji vnespremenjeni obliki
iz roda v rod. Ce poznamo daljne sorodnike po ocetovi
liniji, pregledamo kromosom Y, ki se v nespremenjeni
obliki prenaSa z o€eta na sina, zaradi ¢esar imajo vsi moSski
potomciidenti¢en kromosom Y. To je zelo pomembno, ko
stopimo v stik s svojci pogreSanih oseb ali Zrtev povojnih
pobojev in jim razlozimo, da lahko za identifikacijo poleg
bliZznjih uporabimo tudi daljne sorodnike. S preiskavo vec
Se Zivec€ih sorodnikov povecamo statisticno verjetnost, ki
je potrebna za pozitivno identifikacijo. Tudi v primerih
zoglenelih trupel, utopljencev ali obeSenceyv, ki jih najdejo
po daljSem casu in so s klasi¢nimi sodnomedicinskimi
metodamineprepoznavni, se za identifikacijo posluzujemo
genetskih preiskav. Ce najdba ni stara, poskusamo dobiti
primerjalni referencni vzorec iz pokojnikovih osebnih
predmetov. Ko smo opravljali identifikacijo trupel, zogle-
nelih v letalski nesreCi, smo primerjalne genetske profile
pridobili tudi iz neopranega spodnjega perila, ki so nam
ga posredovali svojci ponesrecenca. Ce osebnih predmetov
pokojnika ni, uporabimo kot referenéne vzorce njegove
sorodnike. Kadar ni ne osebnih predmetov, ne svojcev,
genetska identifikacija ni mozZna.

InsStitut za sodno medicino je edina pooblas¢ena inSti-
tucija za opravljanje genetskih preiskav za ugotavljanje
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ocetovstva za vso Slovenijo. Vsi preiskovanci ob zakljuceni
preiskavi dobijo izvedeniSko mnenje, ki je veljavno na
slovenskih sodi§¢ih, kar pomeni, da lahko preiskovanci
s takSnim mnenjem uveljavljajo vse pravice, ki jim gredo
po zakonu (npr. placevanje preZivnine, dedovanje po
biolo§kem ocetu,..). Pri otrocih, ki §e niso polnoletni,
se mora mati s preiskavo strinjati, sicer je ne opravimo.
Nekatere analize obravnavamo na podlagi sklepov sodiS¢,
nekateri se zanje dogovorijo sami. Postopek je enostaven
in ga lahko opravimo Ze pri majhnih dojenc¢kih, iz eti¢nih
razlogov pa ne pri noseCnicah za Se nerojenega otroka.
Povecini se ugotavlja oCetovstvo za oCete majhnih otrok,
so pa tudi primeri, ko polnoletne osebe, h¢i ali sin, iS¢ejo
oéeta, pa ne Zelijo, da je mama vkljuéena. Ce je oseba
(otrok) polnoletna, lahko preiskavo opravi brez vednosti
matere, sicer je potrebna privolitev matere. Nekateri bi
radi vzorec prinesli na skrivaj, brez vednosti preiskovanca,
ampak takih preiskav ne opravljamo, ker je to z zakonom
prepovedano. Vsak bioloski material se obvezno preiskuje
le z vednostjo preiskovanca. Odgovarjamo za identiteto
vzorca, zato se odvzem vedno opravlja v inStitutski ambu-
lanti. Vedno poskrbimo za pravno zascito preiskovanceyv,
zato jih na odvzem sline in krvi vabimo hkrati, da se tudi
med seboj prepoznajo in ne dvomijo o tem, komu je bil
odvzet bioloski material. Ce je otrok polnoleten, se mora
s preiskavo strinjati tudi on. Ce domnevni o¢e zanika bio-
loSko ocetovstvo in ne Zeli prostovoljno opraviti genetske
preiskave, materi ostane le sodna pot. Nekateri ocetje se
preiskavam izogibajo in po trikrat in ve¢ ne pridejo na
odvzem ter tako pogosto zavlacujejo postopek. Veliko
laboratorijev po svetu opravlja teste spornih oCetovstev na
osnovi brisov sline, poslanih po posti. Vendar ti testi ne
vsebujejo izvedeniSkega mnenja in ne jamd¢ijo za identiteto
vzorcev, zato na sodi$¢ih nimajo nikakrSne veljave. Poleg
tega je odvzem in preiskava brisa ustne sluznice mladole-
tnemu otroku brez vednosti matere protizakonita.
Genetski material lahko pridobimo iz najrazli¢nejSih
vzorcev. Pri preverjanju sorodstvenih povezav preisko-
vancem odvzamemo kapljico krvi in bris ustne sluznice v
ambulanti nasega instituta. Ce je npr. domnevni oée pokojni,
lahko pridobimo bioloSke vzorce na razlicnih Oddelkih
za patologijo v bolniSnicah po Sloveniji, v primeru, da je
bila na pokojniku opravljena obdukcija (tkiva, odvzeta
pri obdukciji). Pridobimo lahko tudi biopsijske vzorce na
Onkoloskem inStitutu, ¢e je imel pokojnik za Casa Zivljenja
opravljeno biopsijo (tkiva, vpeta v parafinske bloke, igelne
biopsije, citoloski in histoloski preparati). Ce ni shranjenih
biolos§kih vzorcev v bolni§nicah, je mozno (seveda ¢e od
smrtni ni minilo veliko ¢asa) poiskati osebne predmete
pokojnika (zobna §¢etka, brivski aparat, britvica, krtaca
za lase ali glavnik, neoprana oblacila ali spodnje perilo,...).
Ce je od smrti minil daljsi ¢as je v kazenskih zadevah (npr.
posilstvo) moZna ekshumacija in pridobitev skeletnega
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materiala za genetsko preiskavo. V primeru kremacije
je bioloski material za genetsko preiskavo izgubljen. Za
dokazovanje sorodstva po pokojniku pa lahko uporabimo
tudi bliznje in daljne sorodnike, ¢e jih je pokojnik imel.
Seveda se morajo pri privatnih zahtevkih vsi preiskovanci
strinjati z genetsko preiskavo sorodnosti. Ce gre za sodni
postopek, pa lahko sodiS¢e odredi odvzem bioloSkih
vzorcev vsem preiskovancem, ki so potrebni za izvedbo
natanénega genectskega testa.

V primerih, ko gre za prometne nesrece s smrtnim izidom
in je pokojni oCe Se nerojenega otroka v izven zakonski
skupnosti, se lahko po sklepu sodi§¢a shrani biolo§ki vzorec
ocCeta za kasnejSe dokazovanje oCetovstva. Zavarovanje
takSnega vzorca je lahko zelo pomembno. Imeli smo nekaj
takih primerov in mati §e nerojenega otroka je na sodiScu
zaprosila za zavarovanje bioloSkega vzorca pokojnika za
preverjanje starSevstva po rojstvu otroka. Naj navedem Se
primer zapusSc¢inske razprave, pri kateri svojci niso hoteli
sodelovati pri genetskem testiranju in je sodnica zato, da
je pospesila postopek, odredila uporabo osebnih predme-
tov pokojnega domnevnega oCeta za genetsko testiranje.
Pokojnik je namre¢ pred smrtjo zivel pri Zenski, s katero
jeimelizven zakonskega sina, za katerega je bilo potrebno
na zapuscinski razpravi dokazati, da je pokojnik njegov
bioloski o¢e. V tem primeru smo pridobili zobno §¢etko,
brivski aparat, zlato veriZico, ki jo je pokojnik nosil in
ocetovstvo je bilo potrjeno.

Identifikacijski testi v kriminalistiki

Najpogosteje jih opravljamo v kriminalistiénih prime-
rih kot so umori, posilstva, ropi, pretepi, rekonstrukcije
prometnih nesre¢ in iskanje sledi voznika in podobno.
Osumljencev genetski profil primerjamo z genetskimi profili
bioloskih sledi, najdenih na kraju kaznivega dejanja. Da
lahko potrdimo vpletenost osumljenca v kaznivo dejanje, se
mora njegov genetski profil popolnoma ujemati z genetskim
profilom bioloSke sledi. Enak princip velja za identifikacijo
delov trupel po mnoZi¢nih katastrofah. Deli trupla, ki imajo
enak genetski profil, pripadajo isti osebi. Na podoben na-
¢in opravimo tudi identifikacijo tkivnih vzorcev, odvzetih
pri raznih biopsijah, kadar obstoja moznost zamenjave
vzorcev (genetski profil biopsijskega vzorca primerjamo
z genetskih profilom pacienta). Preverjamo tudi, ali kri,
odvzeta za alkoholimetri¢ne preiskave, dejansko pripada
dolo¢enemu udeleZencu v prometu. Opravljamo lahko tudi
kontrolo urina, ¢e na primer oseba, ki je obdolZena dopinga
zanika, da bi bil vzorec njen. Tipizacijo DNA uporabimo
tudi za preverjanje identitete bioloskih vzorcev, odvzetih
za toksikoloSke preiskave v primerih, ko se preiskovanci z
rezultati preiskav ne strinjajo inizrazijo dvom o istovetnosti
preiskovanega bioloSkega vzorca. Na osnovi ponovnega
odvzema telesnih tekoCin (krvi, sline) preiskovancu in
pridobitvi DNA iz preiskovancevih bioloSkih vzorcev in
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arhiviranega vzorca, opravimo tipizacijo jedrne DNA in
pridobljene genetske profile med seboj primerjamo.

V kriminalisti¢nih primerih lahko pridobimo genetski
material iz najrazli¢nejSih bioloSkih vzorcev: kri in krvni
madezi, slina in sledovi sline (cigaretni ogorki, poStne
znamke, sledovi ugriza), sperma in vaginalni brisi, odvzeti
po posilstvu, lasje, prhljaj, epitelijske celice na prstnem
odtisu (kontaktne sledi),...

Dednina se na osebnih predmetih ohranirazlicno dolgo.
Ce si populimo lase z lasnimi koreninicami in jih spravimo
v kuverto, lahko pridobimo DNA po desetletju ali ve¢. V
nekem primeru smo obravnavali hudo prometno nesreco,
od katere je minilo desetletje. Vsi udelezenci so imeli
teZzke poSkodbe, sovoznik je umrl, voznik pa je, v Zelji
da bi se izognil odgovornosti, trdil, da je avtomobil vozil
umrli. Storilca smo ugotovili s preiskavo avtomobilskih
sedeznih prevlek, ki so jih kriminalisti¢ni tehniki takoj po
nesreci shranili. Pri rekonstrukciji prometnih nesrec so zelo
pomembne sledi na prevlekah in zra¢nih blazinah, saj se
tako lahko dolo¢i, kdo je voznik. V genetskem laboratoriju
raziskujejo tudi vzorce las, ki ostanejo na maskirni kapi,
ki jo je uporabljal storilec kaznivega dejanja. Ko gre za
obravnavo kriminalisticnih primerov, sodi§¢a od sodnih
izvedencev genetskega laboratorija Instituta za sodno me-
dicino navadno zahtevajo drugo mnenje, nemalokrat pa
opravimo tudi prvo mnenje. V laboratorij dobimo vzorce,
ki so jih ustrezno odvzeli in zavarovali kriminalisti¢ni
tehniki.

Genealoske preiskave

Avtosomalna podroc¢ja jedrne DNA so zaradi rekom-
binacije v molekularno-genetskih genealoSkih §tudijah pri
primerjavi z daljnimi sorodniki manjuporabna. Za preuce-
vanje rodovnikov z genetskimi metodami so uporabna po-
drocja, vezana na kromosom Y, ki nam omogocajo sledenje
ocetovi liniji, in preiskave mitohondrijske DNA, s katero
lahko sledimo materini liniji. Ker biolo§ko materinstvo za
razliko od bioloSkega oCetovstva najpogosteje ni sporno, so
vsekakor rezultati, ki jih dobimo s preiskavo mitohondrijske
DNA bolj zanesljivi od rezultatov preucevanja kromosoma
Y. Verjetnost, da je nekje v predniski ocetovi liniji prislo
do nebioloSkega ocetovstva, zaradi nezvestobe, posilstev
ali posvojitev, je v ZDA priblizno 5 %. Ni veliko, vendar
bi lahko po 10 generacijah verjetnost, da bi v krvni liniji
prislo do dogodka, ki ga genetiki imenujemo nebioloSko
ocetovstvo, presegla 50 %.

Kromosom Y

Vsodnomedicinskih in kriminalisti¢nih preiskavah se je
zacCela §Sir§a uporaba kromosoma Y leta 1996. Kromosom
Y je haploiden in se deduje po ocetu, kar nam omogoca
sledenje ocetovi liniji. To pomeni, da lahko v preiskave
vkljuc¢imo le moske, saj Zenske kromosoma Y nimamo.
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Kromosom Y nima kromosomskega partnerja, s katerim
bi se preurejal, zato se prenasa v identi¢ni obliki iz oCeta
na sina. Edine spremembe na kromosomu Y povzrocajo
redke mutacije. Ko pride do mutacije, se zaradi odsotnosti
preurejanjale-ta ohraniin prenese nanaslednjo generacijo.
Zato vsebuje vsak kromosom Y zapis vseh mutacijskih do-
godkov, do katerih je priSlo na Y kromosomih prednikov
mnogo let nazaj. Vendar pa je, kadar preu¢ujemo rodovnike
znotraj 8 do 9 generacij, mutacijska stopnja kromosoma
Y zelo nizka, zato je njegova uporabnost v genealoskih
preiskavah zelo velika.

Ker se kromosom Y in priimki v zahodni civilizaciji de-
dujejo po moski liniji, lahko sledimo prednikom po pisnih
virih (priimki in kraj izvora) in te izsledke primerjamo s
preiskavami kromosoma Y e Zive¢ih domnevnih potomcev
po oCetovi liniji. Pri preucevanju paternalnih rodovnikov
preko priimkov ljudi predvsem zanima, ali je nek moski,
ki so ga odkrili v pisnih virih in je priSel npr. iz Evrope
v ZDA sredi 18. stoletja, njihov prednik. Kot primerjalni
vzorci so uporabni moski, ki Zivijo v bliZini kraja, od koder
je priseljenec pripotoval v Ameriko in imajo enak priimek.
Genetska analiza vkljucuje priblizno 17 Y-STR podroéij. Ce
se moska, ki iSCeta skupnega prednika, razlikujeta na treh
ali ve¢ podroc¢jih STR, nista sorodna (s tem upoStevamo
mozZnost mutacijskega dogodka), v nasprotnem primeru
pa imata skupnega prednika in sta daljna sorodnika.

Kromosom Y nam sluZi kot zelo koristen dodaten sistem
pri identifikaciji Zrtev mnoZi¢nih pobojev ob koncu 2.
svetovne vojne v Sloveniji, saj lahko v preiskavo vklju¢imo
tudi daljne sorodnike po ocetovi liniji, hkrati pa lahko s
pomocjo kromosoma Y pribliZnjih sorodnikih - npr. bratih
povecamo izracunano statisticno verjetnost sorodstva med
Zrtvijo in Se ziveCim sorodnikom.

Kromosom Y so za razjasnitev oCetovstva analizirali
v nekaterih zelo znanih in polemi¢nih genealoskih Studi-
jah. Tako so dokazali, da je bil tretji ameriSki predsednik
Thomas Jefferson oCe najmanj enega od sedmih sinov
svoje ¢rnske suznje Sally, o Cemer se je v ameriSki ¢rnski
skupnosti govorilo Ze od 19. stoletja, vendar so beli zgo-
dovinarji, v skrbi za moralni lik Jeffersona, to vztrajno
zavracali. Kot primerjalne vzorce za Thomasa Jeffersona
in sinove suznje Sally so uporabili njihove Se Zivece po-
tomce po moski liniji. Po pregledovanju rodovnikov so za
Thomasa Jeffersona nasli Se Zivece potomce po njegovem
stricu (po ocetovi strani), Se Zivece potomce pa sta imela
tudi prvi in zadnji sin suznje Sally. Za zadnjega sina so
dokazali identi¢nost haplotipov kromosoma Y s potomci
Thomasa Jeffersona.

Mitohondrijska DNA

Kadar analiza jedrne DNA (tako avtosomalne kot DNA,
vezane na kromosom Y) zaradi premajhne koli¢ine genet-
skega materiala ali njegove razgrajenosti ni uspesna, in/ali
so na voljo za genetsko primerjavo le daljni sorodniki po
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materini liniji, se posluZzujemo polimorfizmov mitohondrij-
ske DNA, ki jih od leta 1992 uporabljamo v forenzi¢nih
preiskavah. Mitohondrijska DNA se pri ¢loveku deduje
po materi in se za razliko od kromosoma Y prenese na
vse njene potomce ne glede na spol, kar nam omogoca
sledenje materini liniji. Zaradi odsotnosti rekombinacije
in dedovanja po materi imajo osebki z enakimi zaporedji
nukleotidov mitohondrijske DNA skupnega Zenskega
prednika. Zato je mitohondrijski genom zelo uporaben za
doloCanje identitete starih posmrtnih ostankov ter preuce-
vanje genealoSkih odnosov, saj lahko kot referencni vzorec
uporabimo tudi nekaj generacij oddaljene sorodnike po
materini liniji. S pomoc¢jo polimorfizmov mitohondrijske
DNA in primerjavo s e Zive€imi sorodniki po materini liniji
so identificirali Ludvika XVII, skeletne ostanke Martina
Bormannain skeletne ostanke Jesse Jamesa. Molekularno-
genetske analize 400 let starih skeletnih ostankov princa
Branciforte Barresija iz Sicilije, 5000 let starega tirolske-
ga ledenega ¢loveka - Oetzija, neandertalca, najdenega v
zahodni Nemciji, in mnoge druge molekularno-genetske
analize starodavnih antropolo§kih biolo§kih materialov so
pokazale, da je mozno pridobiti mitohondrijsko DNA iz
zelo starih ¢loveSkih ostankov. Mitohondrijsko DNA so
izoliraliiz ¢loveskih skeletovin mumificiranih mehkih tkiv
razli¢nih muzejskih in arheoloskih zbirk, pri egipéanskih
mumijah je bila uspe$na tudi ekstrakcijajedrne DNA. Prav
tako so uspes$no izolirali mitohondrijsko DNA 40.000 let
starega mamuta, najdenega v Sibiriji, in potrdili njegovo
sekvenéno sorodnost z danasnjim slonom.

Zaradi velike variabilnosti mitohondrijske DNA znotraj
in med populacijami lahko s polimorfizmi mitohondrijske
DNA ugotavljamo tudi genetsko strukturo populacij, filo-
genetske odnose med njimi ter migracije in poselitev sveta
z modernim ¢lovekom.

Mitohondrijska DNA nam sluzi kot zelo koristen do-
daten sistem pri identifikaciji Zrtev mnozi¢nih pobojev ob
koncu 2. svetovne vojne v Sloveniji, saj lahko v preiskavo
vklju¢imo tudi daljne sorodnike po materini liniji, hkrati
pa lahko s pomoc¢jo mitohondrijske DNA pri bliznjih
sorodnikih - npr. bratih in sestrah pove¢amo izracunano
statisticno verjetnost sorodstva med zZrtvijo in Se ZiveCim
sorodnikom.

Zakljucek

Stopnja identifikacije, ki jo dosegamo s preiskavo kro-
mosoma Y in mitohondrijske DNA, je zaradi odsotnosti
rekombinacije veliko nizja od stopnje identifikacije, ki jo
dosegamo s preiskavo jedrne avtosomalne DNA. S tipizacijo
mitohondrijske DNA lahko identificiramo le maternalno
(materino ali Zensko) linijo, in s preiskavo kromosoma
Y le paternalno (ocetovo ali moSko ) linijo, medtem
ko nam podrocja jedrne avtosomalne DNA omogocajo
individualizacijo posameznika. Zato, ¢e je le moZno, v
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preiskavo vklju¢imo vecje Stevilo genetskih oznacevalcev
tako na avtosomih, kromosomu Y in mitohondrijski DNA.
Molekularno-genetske identifikacije znanih osebnosti nase
zgodovine so bile opravljene prav s kombinacijo razli¢nih
genetskih oznacevalcev. Tako so s tipizacijo jedrne in
mitohondrijske DNA identificirali zob nems$kega cesarja
Kaiserja Wilhelma II., brata Reinholda Messnerja in slav-
nega astronoma Nikolaja Kopernika. S preiskavo jedrne
in mitohondrijske DNA poteka identifikacija skeletnih
ostankov ameriSkih vojakov, padlih v vojnah v Vietnamu,
Kambodzi, Laosu in na Kitajskem, v korejski vojni, v I. in
II. svetovni vojni ter identifikacija Zrtev povojnih pobojev
v Sloveniji. Ena najbolj odmevnih molekularno-genet-
skih identifikacij skeletnih ostankov, kjer je bilo mozZno
tipizirati ve¢ genetskih oznacevalcev, je bila prav gotovo
identifikacija ruske vladarske druzine Romanov pri kateri
je bilo potrebno za pozitivno identifikacijo analizirati tako
jedrno kot mitohondrijsko DNA.

Po sledi Y kromosoma:

Od kod prihajamo in kam gremo?’
Viasta Knapic

Spencer Wells je leta 2002 popisal svoja revolucionarna
odkritja pribranju DNK vkromosomu Y in sestavil ko§¢ke
zgodovine v zgodbo o naseljevanju ¢loveka na Zemlji v
knjigi The journey of man, ki je bila leta 2005 prevedena
tudi vslovensc¢ino. Spencer Wells je raziskovalec ¢loveko-
ve genetike, ki je sodeloval v najbolj prodornih sredinah
in projektih, in je med vodilnimi v Genographic projektu
(2005-, National Geographic). Ceprav je znanost v zadnjih
desetih letih na tem podrocju skokovito napredovala, v
tej knjigi dobimo osnovne ugotovitve, ki dajejo dobro
podlago za razumevanje rezultatov genetskih analiz, ki
si jih posamezniki v vedno veéjem Stevilu dajo izdelati,
da bi ugotovili, od kod izvirajo in kateri (haplo)skupini
Clovestva, ki je naselilo planet, pripadajo.

Avtor meni, da smo zadnji ¢as odkrili u¢inkovito meto-
do analize DNK in postavili temelje uvr§¢anja v izvorne
genetske skupine, saj so se razmere v nasprotju z nekda-
njim pocasnim razseljevanjem prednikov, ki je trajalo na
desetine tiso€letij, mo¢no spremenile: v zadnjih 500 letih
se je z napredkom tehnike ¢lovekova mobilnost mocno
povecala in prav v zadnjem stoletju smo pri¢a neverjetne-
mu meSanju genov med posamezniki z razliénih celin. Z
globalizacijo se stapljajo ne le geni, pa¢ pa tudi kultura

1 Wells, Spencer 2005. Odiseja ¢lovestva - genetsko potovanje ¢loveka
od zacetkov do danes / The journey of man, 2002/ Trzi¢, Ucila Inter-
national, 284 s.
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in zlasti jezik, ki ga avtor spretno vkljucuje v rezultate
genetskih raziskav. Povzame jezikovne raziskave, ki Ze
v 18. stoletju odkrivajo podobnosti hindujskega sanskrta
in gr§cine ter latinSCine in postavijo trditev, da izvirajo
izistega predniSkega jezika (indoevropska jezikovna sku-
pina). Za oboje (gene in jezik) meni, da kadar ostaline
starodavnostiniso raziskane in popisane, preden se stalijo
in izgubijo v prevladujocih »talilnih loncih«, ¢lovestvo
izgubi nenadomestljiv vpogled v preteklost.

V knjigi, ki je v nadaljevanju povzeta, se nova dognanja
genetskih analiz sledenja moSkim linijam (po Y kromoso-
mu) naslanjajo na odkritja najbolj znanih genetikov: od
Carlavon Linneja v zacetku 18. stol., do Charlesa Darwina
(Izvor ¢loveka) in avtorjevih sodobnikov. Y kromosom je
populacijskim genetikom sluZil kot orodje za raziskovanje
¢loveske raznolikosti, ker se med generacijami ne rekombi-
nira, ampak se prenasa na moske potomce nespremenjen,
razen, kadar pride na njem do napake, ki - ¢e ni usodna
- ob prenosu na potomce te zanesljivo zaznamuje, da jih
lahko prepoznamo.

Pred 2000 generacijami (okoli 50.000 leti) so vsi nasSi
predniki Ziveli v Afriki. Kot najbolj podobne izvorni
populaciji avtor opredeli ljudstvo San (Grmicarji)? v pod-
saharski Afriki in pa avstralske aborigine. Tako kot smo
si ljudje danes, so si bili predniki genetsko zelo sorodni,
a raznolikosti obstajajo. Afri¢ani, Azijci in Evropejci so
si genetsko zelo podobni, geografsko oznacene rase (kav-
kazijci, ¢rni Africani, mongoloidi, juZznoazijski staroselci,
ameridini, oceanijci in avstralski aborigini) pa so nastale
Sele zaradi drobitve populacij med zadnjimi poledenitvami
v obdobju pred 30.000 do 16.000 leti, ko je prezivelo malo
posameznikov, katerih potomci Se danes prenaSajo gene
naprej. Zaradi tega in ker je ¢lovek zelo mlada paleolitska
vrsta, menijo, da rase niso posledica evolucije. Vecino ge-
netskih razlik pri ljudeh je mogocCe najti znotraj populacij
(ras), le 8% pa razlikuje rase med seboj. Ravno ta genska
raznolikost pa omogoca sledenje po ¢asu in kraju, kjer se je
pojavila. Cavalli-Sforza je konec 20. stoletja prvi izra¢unal
oddaljenost 15 ¢loveskih populacij z vsega sveta glede na
krvne skupine, ki so v njih zastopane: Afri¢ani so bili naj-
bolj oddaljeni (najstarejSi), evropske in azijske populacije
pa so bile bliZze skupaj, kar nakazuje vpogled v evolucijsko
zgodovino Cloveske vrste. IzraCunali so, da so se Afri¢ani in
Vzhodnoazijci lo€ili pred 41.000 leti, Afri¢ani in Evropejci
pred 31.000 leti ter Evropejci in Vzhodnoazijci pred 21.000
leti. Genetske in arheoloSke raziskave nakazujejo, da je v
Evropi paleolitska populacija ljudi ledeno dobo prezivela
le na Balkanu, v juzni Italiji in na Iberskem polotoku, od
tod pa se je Sirila na sever Evrope.

2 Ljudstvo San ima »neafriski« videz: so niZji od tipi¢nih bantu ¢rncev,
imajo svetlejSo polt, bolj skodrane lase in notranjo oesno gubo -
kot ljudje vzhodne Azije; ne govorijo besed v smislu drugih jezikov,
ampak uporabljajo veliko Stevilo raznolikih pokljajocih glasov, ki
nastajajo z udarjanjem jezika (kot Ce bi priganjali konja).
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V knjigi je opisano popotovanje CloveStva iz osrcja
Afrike, kjer je zivel prednik sodobnega ¢loveka, nosilec
oznacevalcaM 168 nakromosomu Y, pri katerem se zane
globalno rodoslovno drevo. Oznacevalec M168 najdemo
pri genetski analizi vseh danes Zivecih potomcev tega
Adama, torej je skupni moski prednik, ki je Zivel pred 60 -
140.000 leti. Podobne rezultate so dobili tudi raziskovalci,
ki so analizirali mitohondrijsko DNK in razvoju ¢loveka
sledili po Zenski liniji: Cannova in sodelavci so leta 1987
objavili rezultate o skupni Zenski prednici- mitohondrijski
Evi iz osréja Afrike, ki naj bi Zivela pred 150-200.000
leti. Precej mlajSi Adam je srecal evrazijsko Evo (pred
50-60.000 leti) - oznacili so jo z L3, njene potomke pa so
spremljale potomce Adama pri naseljevanju sveta. Torej
so se ljudje iz Afrike zelo hitro razsirili po vsem svetu
- v primerjavi z evolucijo ¢loveku podobnih opic (tudi
izvirajo iz Afrike), ki je trajala 23 milijonov let.’ Najdbe
ostankov avstralopiteka so kot vmesni evolucijski ¢len
postavili skoraj 2 milijona leta nazaj, potem pa manjkajo
dokazi vmesnih vrst. Zagotovo pa analize DNK kazZejo, da
se Clovek ni razvil iz neandertalca, pac pa je nekaj Casa
z njim sobival in ga verjetno tudi izpodrinil.

Avtor popise vzvode, ki so zacetno populacijo ljudi pri-
silili, da so se odpravili po svetu za hrano in prijaznejSim
prostorom za preZivetje. V neolitiku je Stevilénost prebi-
valcev na Zemlji pricela hitreje narascati, ker so izumili
pridelovanje hrane in priceli udomacevati zivali. Niso se
vec€ podajali na kilometre oddaljeno iskanje hrane, vec jih
je prezivelo - vugodnejSih razmerah je ¢loveSka populacija
izkazala lastnosti invazivne vrste:

- iz nekaj tiso¢ paleolitskih Ijudi v podsaharski Afriki se
je v 50.000 letih namnozilo okoli 10 milijonov ljudi, ki
so se morali preseljevati zaradi sprememb podnebja in
razpolozljivosti hrane, da so preziveli;

- iz okoli 10 milijonov ljudi v zacetku dobe poljedelstva
pred 10.000 leti je Stevilo do zacetka industrijske revo-
lucije (1750) narastlo na 500 milijonov;

- nadaljnjarastje eksponentna: milijarda Ijudi je Zivela na
Zemlji leta 1818, dve milijardi 1927, 3 milijarde 1960,
4 milijarde 1974, 5 milijard 1987, 6 milijard 1999;

- oktobra 2012 smo presegli 7 milijard*.

Prviljudje so se prezivljali s hrano iz morja - na vzhodni
afriSki obali so velika smeti§¢a §koljénih lupin, stara okoli
125.000 let, med njimi pa kamnito orodje, ki so ga ljudje
uporabljali. Ob obalah pa je potekala tudi prazgodovinska
avtocesta za preseljevanja, ponekod so uporabljali preproste

3 Razumevanje evolucijskega ¢asa avtor ponazori z obdobjem enega
leta: Ce so se opice pojavile prvi dan novega leta, so se prvi pokonc-
ni hominidni predniki pojavili konec oktobra;Homo erectus, ki je
Afriko zapustil pred 2 milijonoma let, se pojavi v zacetku decembra;
moderni ¢lovek pa se pojavi 28. decembra in Afrike ne zapusti do
silvestrovega!

4 http://www.worldometers.info/world-population/
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¢olne in precili morje. Obalni popotniki so bivali na krajih,
ki so danes pod vodo.

Potrditev najdbe pravih gentskih oznacevalcev za na-
seljevanje Evrope je dala primerjava arheoloSkih najdb
in zgodovina Siritve poljedelstva iz Evrazije v Evropo,
ki se je izpred 10.000 leti Sirila preko Balkana na sever
Evrope: najstarejSe ostanke poljedelstva so nasli na Balka-
nu, medtem ko so v zahodni in severni Evropi zaostajali
za vec tiso€ let z vnosom gojenih rastlin. Zanimivo je,
da so npr. Britanci med zadnjimi v Evropi opustili nabi-
ralniStvo in lov. Ve¢ genetskih raziskav pa je pokazalo,
da so dedne linije z neolitskimi oznacevalci z BliZnjega
vzhoda pri modernih Evropejcih v manjSini (oznacevalec
M172) in 80% evropske genske zasnove izhaja iz paleo-
litskih valov priseljevanja (oznacCevalec M173 iz srednje
Azije - kromanjonci, katerih prve najdbe kosti segajo v
Franciji v leto 1868).

Genetski podatki jasno kaZejo na preseljevanje iz Afri-
ke vzdolz obal Azije v jugovzhodno Azijo in Avstralijo
ter v Evrazijo, od tod pa v severno in juZzno Ameriko.
NeafriSke dedne linije kromosoma Y so oznacene z M89
oznacevalcem, ki se je pojavil kmalu za M 168 (pred okoli
40.001eti). A kromosomov z M89 ni v Avstraliji in jugoza-
hodni Aziji. Za Avstralijo je znacilen oznacevalec M130.
Ljudje brez kromosoma z M 130 so prvi naselili Bliznji
vzhod (pred 40.000 leti). Proti vzhodu se je namenila
vecina paleolitskega ljudstva, kjer se je pred 40.000 leti
naravnicah danasSnjega Irana pojavil moz s kromosomom
z oznacevalcem M9. Njegovi potomci tvorijo evrazijski
klan, ki se je razprSil na vse strani sveta. Iz njega izha-
jajo: indijski klan (M20), srednjeazijski klan (M45) in
vzhodnoazijski klan (M175). Najdbe M173 pri ve¢ kot
90% moskih v zahodni Evropi (evropski klan) pripelje do
dveh zakljuckov: velika ve¢ina Evropejcev ima skupnega
prednika, ki je Zivel pred okoli 30.000 leti in zgodilo se
je nekaj, kar je povzrocilo propad drugih linij.

Kaj pa Americani? Iz arheoloskih raziskav je mogoce
sklepati, da ljudje naseljujejo Ameriko Sele 12-15.000
let. Indijanski predniki naj bi v severno Ameriko prisli iz
Sibirije, nosijo pa oznacevalec M3, ki je znacilen za ame-
riski klan in ga nosi 50% prebivalcev Severne Amerike.’
Prevladuje pa tudi oznacevalec M45, ki oznacuje dedno
linijo iz Evrazije. Sklepajo, da so prvi ljudje stopili na
ameriSka tla na skrajnem severu med 40-12.000 leti, potem
pa so potrebovali samo 1000 let, da so dosegli skrajni jug
ameriSke celine.

Seveda globalnega rodoslovnega drevesa nima smisla
sestavljati: zakaj Ze bi vsakemu dolo¢ili milijon prednikov?
Toliko se jih namre¢ nabere v 500 letih, Ce si med seboj
niso sorodni (25 let za generacijo, ¢e ima vsak otrok 2
5 Sibirski oznacevalec se imenuje M242, evolucijsko zaporedje pa je:

M45 >M242 >M3, sledi preseljevanju iz srednje Azije v Ameriko v

zadnjih 20.000 letih. V Ameriki tudi niso nasli kosti ali kamnov, ki
bi jih izdelala ¢loveska roka in bi bili starejsi od 15.000 let.
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starSa, 4 stare starSe, 8 prastarih starSev...). Je pa na pod-
lagi prebrane knjige mogoce dobiti hiter in sistematicen
vpogled v kompleksne procese v nasi zgodovini ter imeti v
primeruizdelane genetske analize podlage za razumevanje
vec tisoCletne preteklosti, zapisane v genih. Priporo¢am
v branje.

Skrivnostna formula DNK zapisa -
povezava biologije, informatike in
rodoslovja

Viasta Knapic

Prispevek oriSe edinstvenost deoksiribonukleinske ki-
sline (DNK) kot nosilke informacije - genetskega koda za
doloCene lastnosti, ki se prenaSa iz generacije v generacijo,
pa najsi gre za Cloveka, zival, rastlino, glivo, bakterijo ali
virus. Ali pa celo za umetno DNK, v katero je mogoce za-
pisati tudi informacije za nezive stvari. Njene zakonitosti
so odkrivali Sele v zadnjem stoletju. Predstavljena je kro-
nologija glavnih odkritij in nekaj pionirskih raziskovalcev
slovenskega rodu.

DNK najdemo v vseh zivih organizmih

Ni tako enostavno odgovoriti na vprasanje, kako razlocu-
jemo Zivo in neZivo naravo. Z vidika biologije se Stejejo za
Zive organizme vsaj tisti, ki po nastanku rastejo, se razmno-
Zujejoin odmrejo, kot to delamo ljudje, Zivali, rastline, glive,
bakterije. Razen bakterij, gliv kvasovk in nekaterih drugih
enoceliarjev so vsi ti organizmi mnogoceli¢ni. Celico pa
znanost Steje za osnovno enoto Zivljenja, v kateri potekajo
vsi Zivljenjski procesi: celica raste, presnavlja (celica pije
vodo, vsrkava hrano, jo spreminja v energijo, ki jo porabi
za Zivljenje, rast in razmnozZevanje), odpadne snovi izlo¢i,
medtem pa se postara in odmre. Tako kot organizem.

Vsaka celicaima navodila za Zivljenje zapisana v DNK
zapisu, ki se odkodira in zaéne prepisovati ob delitvi celice
na dve hcerinski celici, ki po teh navodilih prejmeta pov-
sem enake sestavine in navodila za naslednje generacije,
razen ¢e pride do napake (npr. mutacije). Zivljenjske
procese v celici uravnavajo beljakovine, ki jih glede na
funkcijo poznamo kot encime, hormone in proteine z
razli¢nimi nalogami (transportni, zalozni, obrambni, itd).
V DNK je zapisano, kak§no vlogo bo imel npr. encim v
Zivljenju celice (bo sestavljal celicne gradnike ali raz-
grajeval spojine ali kataliziral kak§ne druge biokemicne
reakcije). In kadar se navodila za izdelavo beljakovin
telesnih celic pravilno dedujejo na celice-potomke, lahko
njihovo sorodnost ugotovimo z molekularnimi tehnikami
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v laboratorijih. 1z skupka celic lahko natan¢no identifi-
ciramo dolo¢eno zaporedje v DNK in ga prepoznamo
(ali pripada virusu, ki okuzZuje celico, mitohondriju ali
jedrni DNK celice). Ne glede na to, ali gre za medicinske,
veterinarske, fitosanitarne ali druge diagnosti¢ne labora-
torije, se uporabljajo pri analizi DNK enake naprave in
tehnike ter podobni postopki. Verjetno so postopki pri
izolaciji DNK (Se posebej pa RNK) iz rastlinske celice
najteZavnejSi, saj je pri ekstrakciji nukelinskih kislin iz
celice potrebno ocistiti razlicne sekundarne presnovke,
ki jih zivalske in ¢loveSke celice nimajo.

V celici potekajo bioloSke funkcije v razli¢nih organe-
lih, med katerimi so edinstveni mitohondriji, ki jih ima
vsaka ¢loveska, Zivalska, glivi¢cna ali rastlinska celica po
veC deset ali ve¢ sto. Mitohondriji so biokemi¢ne tovar-
ne velikosti bakterije, ki se ob delitvi celice prepisujejo
po svojih »DNK navodilih«. Zanje domnevajo, da so
bile neko¢ bakterijam podobne celice, ki so se tekom
evolucije zlile z evkariontskimi celicami in v popolni
simbiozi postale del mnogocelicnega organizma. Ker
je mitohondrijska DNK kroZne oblike in se podvojuje
loceno od ostale celicne DNK, ki se hrani v celicnem
jedru, se pri prenasanju na naslednje generacije praktic-
no ne spreminja. To lastnost s pridom uporabljajo pri
genetskih analizah v populacijskih §tudijah rastlin, gliv,
zivali in 1judi, med drugim tudi v rodoslovju. Z njimi je
mogoce identificirati populacije, ugotavljati sorodnost
med kontinenti preseljenih populacij, njihovo meS§anje in
izvor. Pri ¢loveku se na potomce prenesejo mitohondriji
iz jajéne celice, zato je s testiranjem mtDNK mogoce
slediti materinski liniji, manj pa celi populaciji, ki bi jo
bolje dolocali iz jedrne DNK.

DNK najdemo tudi v mrtvih organizmih

Ko pride pri spolnem razmnoZevanju Cloveka, Zivali
ali rastlin do oploditve jajéne celice, se iz tega skupka
zaCne delitev na celice bodocCega organizma, ki imajo vse
isti genetski zapis, podedovan od prednikov. Kasneje v
razvoju embria se celice diferencirajo v razliéne oblike,
pri ¢loveku npr. v celice koZe, miSic, notranjih organov,
krvi itd.. Razli¢na tkiva se lahko uporabijo za ugotavljanje
pripadnosti dolo¢enemu ¢loveku in s primerjavo vzorcev
vec ljudi ugotovi njihovo sorodnost. DNK se ohrani v bi-
oloSkem materialu tudi ko organizem ni vec Ziv, vendarle
samo do takrat, dokler tkivo ne razpade ali spremeni
svoje fizikalno-kemic¢ne oblike. DNK za testiranje je tako
mogoce dobiti iz las, krvi, sperme, koznih celic (prstnih
odtisov), sline, najdlje pa se ohrani v kosteh in zobeh. Kot
Ze povedano, imajo vse celice enega organizma popolnoma
identi¢en dedni zapis. S staranjem se DNK v biolo§kem
materialurazgrajuje. Najdlje se zaradi kroZne oblike ohrani
mitohondrijska DNK.
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DNK v nezivi naravi

Znanstveniki si niso enotni, ali sodi virus v Zivo ali nezivo
naravo. Dejstvo je, da se lahko ohranja in razmnoZuje kot
Zivi organizmi, z enakimi gradniki: ima DNK (ali RNK)
in beljakovinsko ovojnico. Ne more pa tega poceti izven
rastlinske, Zivalske ali cloveske celice, ki jih okuzuje. Kadar
se v njih razmnozZzuje, jih zajeda, krade energijo in s tem
jih slabi ali celo ubija. Poznani pa so Se manjsi patogeni
kot so virusi: v Zivalskih in ¢loveskih celicah so to prioni
(infektivne beljakovine, ki povzrocajo npr. bolezen norih
krav), v rastlinskih celicah pa viroidi (infektivna RNK
krozne oblike) in satelitne RNK, ki povzrocajo slabitev
Zivljenjskih procesovin propad rastlin, kar je usodno zlasti
za drevesa in druge trajnice, ki jih razmnoZujemo vegeta-
tivno - s potaknjenci ali drugo obliko kloniranja.

Revolucionarno odKkritje
dvojne vijacnice DNK

Letos mineva 60 let odkar sta leta 1953 Watson! in
Crick? odkrila zgradbo DNK, za katero sta skoraj deset let
kasneje skupaj z Wilkinsom dobila Nobelovo nagrado. Z
modelom sta prikazala, kako se z ovijanjem DNK v obliki
dvojne vijaCnice zmanjSa dolga molekula v majhen skupek,
ki v fazi mirovanja lahko pociva v kromosomih v celicCnem
jedru. Odkritje Stejejo v biologiji za eno najpomembnej-
§ih in prelomnih. Razen pri nekaterih virusih je DNK v
vseh zivih organizmih zvita v obliki dvojne vija¢nice, ki
jo najpogosteje razlagajo s ponazoritvijo lestve iz vrvi,
kjer so vzdolZzne »vrvi« iz fosfatnega in deoksiriboznega
dela, pre¢ne kline pa predstavljajo bazni pari nukleotidov,
povezanih z vodikovimi vezmi, s katerimi se v pare vezejo
§tiri duSikove baze: adenin (A), gvanin (G), citozin (C) in
timin (T). Pri tem gresta po Watson-Crickovem pravilu v
par vedno isti bazi: A-T in C-G.

Gradniki DNK - nukleotidi so nosilci dedne informa-
cije in kemicne energije. Ko so v 1950-ih letih raziskovali
nacin kodiranja, so prisli do prave razlage Sele po odkritju
dvojne vijacnice, ki se ob delitvi celice razpre kot zadrga,
nanukleotide ene strani »zadrge« pa se ujemajoce pripnejo
prosti nukleotidi s komplementarno bazo - tako se DNK
podvoji, da lahko na dve héerinski celici prenese dedno
informacijo. Obe strani »zadrge« imata zapis iste genetske
informacije, le z nasprotnimi ¢rkami. Zaporedje treh nu-
kleotidov na tej »zadrgi« se imenuje kodon in je zapis za
eno aminokislino, ki je osnovni gradnik beljakovine. Ta
genetski kod so odkrili v 1960-ih letih.3

1 James Dewey Watson, Nobel Laureates in Physiology or Medicine
(1953) (http://en.wikipedia.org/wiki/James_D._Watson)

2 Francis Harry Compton Crick, Nobel Laureates in Physiology or
Medicine (1953) (http://en.wikipedia.org/wiki/Francis_Crick)

3 The Discovery of the Molecular Structure of DNA - The Double
Helix (http:\\ www.nobelprize.org/educational/medicine/dna_dou-
ble_helix/readmore.html)
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Ce bi dejansko informacijo za sintezo primerjali z abece-
do, to pomeni, da je vsa besedila bioloskih sporo¢il potrebno
zapisati s Stiri-Crkovno abecedo. Vecji in bolj kompleksen
kot je organizem, daljsi je DNK zapis za njegovo sestavo.
Informacijo za sintezo enostavnega virusa, ki ima nekaj
tiso¢ nukleotidov, bi tako spravili na eno A4 stran papirja.
Kromosom enostavne ¢revesne bakterije Escherichia coli
ima Ze okoli 3.000.000 baznih parov in bi se linearno
zapisal v 500 strani debelo knjigo. Tipi¢na Zivalska celica
je Se precej bolj zapleteno zapisana in vsebuje v dolZino
okoli meter DNK (3.000.000.000 nukleotidov, ki so zviti
v celicnem jedru v celici, ki je s prostim ofesom niti ne
moremo videti), kar bi z gosto tipkanimi ¢rkami A, C, G, T
zapisali kot besedilo v knjigo z ve¢ kot 500.000 stranmi!

DNK kot shranjevalnik digitalnih informacij

Kot vidimo, zavzema DNK zapis presenetljivo majhno
prostornino v primerjavi s klasiéno tiskano informacijo.
A vseeno presenec¢a nedavna objava (Nature, 2013)* razi-
skovalcev z Evropskega inStituta za bioinformatiko, ki so
pod vodstvom dr. Nicka Goldmana razvili revolucionarni
postopek zapisa podatkov: namesto na digitalni medij - na
umetno ustvarjeno DNK. S stiriérkovno »biolosko-digitalno
abecedo« so zakodirali Stiri razliéne oblike racunalniskih
zapisov:

- tekstovno datoteko (.txt) - vseh 154 Shakespearjevih
sonetov,
- 26-sekundni zvoc¢ni zapis (.mp3) znamenitega govora

Martina Luthra Kinga ml. ‘I Have a Dream’,

- digitalni barvni posnetek (.jpg) njihovega laboratorija

v Hinxtonu in
- digitalni (.pdf) zapis znanstvene razprave Jamesa Wat-

sona in Francisa Cricka iz leta 1953, v katerem sta prvic¢

opisala strukturo DNK, ter
- datoteko, ki pojasnjuje kodiranje.

Britanski znanstveniki so torej digitalne zapise podatkov
iz dvojiSkega zapisa ni€el in enic prevedli v kodo, sestavljeno
iz stirih ¢rk: A, T, C in G, tako da je vsak bajt (zaporedje
osmih enic in niCel) predstavljala petérkovna kombinacija
iz omenjenih Stirih ¢rk. V ZDA pa so z napravo za sintezo
umetne DNK iz tega zapisa izdelali ustrezno zaporedje, ki

4 Goldman, N. et al., “Towards practical, high-capacity, low-main-
tenance information storage in synthesized DNA,” Nature, doi:
10.1038/nature.11875, 2013. (http://www.nature.com/nature/jour-
nal/vaop/ncurrent/naturel1875/metrics/news)
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so ga nato v laboratoriju v Veliki Britaniji zopet prebrali s
100% natan¢nostjo. Taka umetna DNK se ne more »meSa-
ti« z bioloSko DNK, je pa enako obstojna, za skladi§¢enje
vanjo zapisanih podatkov ne potrebuje ne elektrike ne
posebnegavzdrzevanja, zavzame paizjemno malo prostora.
Ven gram DNK bi bilo teoretiéno mogoce shraniti vsebino
priblizno treh milijonov CD zgoicenk.® Ce bo postopek
razvit v rutinskega in bo postal komercialno dostopen, se
obeta varno shranjevanje ogromne koli¢ine podatkov, ki
nastajajo v danaSnjem racunalni§kem svetu.

Znanstveniki in znanstvene metode

Molekularna biologija je - podobno kot informatika -
sorazmerno mlada veda, ki bi brez sodobnih naprav in
postopkov ne obstajala. Raziskovanje zgradbe in Zivljenja
celic in DNK ne bi bile mogoce, ¢e ne bi razvili zmogljivih
svetlobnih in elektronskih mikroskopov, rentgenskih na-
prav, centrifug za izolacijo DNK in RNK, pomnoZevanja
DNK v cikli¢nih termostatih, encimskega razreza DNK
ter analize velikosti molekul s principi gelske elektrofo-
reze (Tabela 1). V zadnjih desetletjih odkritja skokovito
nara$cajo in ob znatni podpori informatike postavljajo na
glavo marsikatero klasi¢no razumevanje v biologiji. Tako
se je z molekulskimi analizami celotnih genomov na novo
razvrstilo veliko Stevilo vrst Zuzelk, sistematika gliv se je
postavila na novo, odkrili so Stevilne nove povzrocitelje
bolezni vi§jih organizmov in Se bi lahko naStevali.

Ce so pred 100 leti glive pri§tevali k rastlinam (ker so
gobe pritrjene na podlago in podobno rastjo iz tal), so s
podrobnejSim molekulskim proucevanjem ugotovili, da
so glive evolucijsko mnogo bliZe Zivalim kot rastlinam.
Mnoge klasi¢ne evolucijske teorije pa so se z molekulskimi
tehnikami tudi potrdile.

Znanstveniki, ki so se na Slovenskem prvi ukvarjali z
genetiko, so malo znani. BiotehniSka fakulteta Univerzte
v Ljubljani od leta 1972 podeljuje Jesenkova priznanja
za dosezke v biologiji. Nagrada se imenuje po slovenski
botaniku in genetiku Franu Jesenku (*14. marec 1875,
Skofja Loka, ¥ 14.julij 1932, Ljubljana), ki je naravoslovje
Studiral na Dunaju, kjer je doktoriral leta 1900 s tezo iz
fiziologije rastlin. V genetiki je prvi dokazal, da krizanci
med rastlinskimi rodovi niso konstantni, temvec¢ njihovi
potomciizraZajo lastnosti prednikov po Mendlovih nacelih.
Njegovo raziskovalno delo se je nenadoma prekinilo, ko
se je na poti v Triglavski narodni park v gorah ponesrecil.¢
Na ljubljanskem Rozniku je vnjegov spomin poimenovana
botani¢na ucna pot.

Janez Zaplotnik (*5. december 1901, Spodnje Jezer-
sko, 1+ 27. februar 1972, Ljubljana) je slovenski agronom,

5 Kozmos, Radovan: DNK kot potencialni trdi disk prihodnosti, Delo,
Priloga Znanost, 16.02.2013 (http://www.delo.si/druzba/znanost/
dnk-kot-potencialni-trdi-disk-prihodnosti.html)

6  Jutro, 1932. Dr. Fran Jesenko (1875 - 1932) (http://www.gore-ljudje.
net/novosti/79324/)
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genetik in Zlahtnitelj, ki je Studij agronomije koncal v Za-
grebu 1925. leta, nato pa Zlahtnil gojene rastline v Backi,
v Nemciji (Halle an der Saale, Wittenberg), v Ljubljani,
med drugim na Kmetijskem inStitutu Slovenije, uporabljal
pa predvsem odbiro rastlin in pozZlahtnil mnoge slovenske
sorte vrtnin, zlasti fizola.’

Marko Zalokar (*14. julij 1918, Ljubljana, 1 4. septem-
ber 2012, Seattle, Washington, ZDA) se je sprva ukvarjal
z botaniko in je bil pred drugo svetovno vojno eden prvih
piscev v revijo Proteus, danes pa ga Stejemo za prvega slo-
venskega molekularnega genetika. Sodeloval je s svetovno
znanimi genetiki in kot gostujoci ali redni profesor predaval
na ve¢ ameriSkih univerzah. Diplomiral je leta 1944 na
ljubljanski univerzi, nato pa v Zenevi leta 1944 doktoriral
iz eksperimentalne biologije ter se vsvojem raziskovalnem
delu posvetil genetiki. Pri opazovanju celic z elektron-
skim mikroskopom je prvi opazil strukture v mirujocem
celicnem jedru, ki so jih kasneje spoznali kot kromosome.
Leta 1947 je zacel v kalifornijskem tehnoloSkem inStitutu
raziskovati glive. Leta 1959 je dokazal, da ribonukleinska
kislina (RNK) nastaja v celicnem jedru in od tam prehaja
v citoplazmo, kjer sodeluje pri sintezi beljakovin.® Glede
na Cas tega odkritja je bil to izjemen dosezek, ki ga enako-
vredno postavlja v druzbo prvih molekularnih genetikov
na svetu. Pri tem pa je tudi sam prejel dobre gene, ki so
mu omogocali poljudno-znanstvene aktivnosti v pozno
starost: kot 89-letnik se je npr. udelezil botani¢nega izleta
na Pokljuko (28. 6. 2007), ob 70. letnici revije Proteus
pa so ga navedli kot najstarejSega ziveCega sodelavca.’
Njegovi potomci Zivijo v ZDA, potomci njegovih bratov
pa v Sloveniji.

Na Biotehniski fakulteti v Ljubljani je znanje genetike
in Zlahtnjenja rastlin prenasal na agronome, biologe in
biotehnologe akademik Ivan Kreft (*23.nov. 1941, Novem
mesto), ki se je v svetu uveljavil zlasti s pozlahtnjenimi
sortami ajde, pa tudi oljnic, krompirja, trav in Zit. Delo-
val je v Nem¢iji, na Danskem, Svedskem, Japonskem in
Kitajskem. Kot ¢lan odbora za rekombinantno DNK pri
Evropski znanstveni fundaciji je soavtor prvih evropskih
priporocil o delu z genetsko spremenjenimi organizmi. '’

Danes v Sloveniji ne manjka svetovno priznanih mole-
kularnih genetikov in drugih znanstvenikov, ki se ukvarjajo
z molekularno biologijo in odliéno poznajo novo gensko
tehnologijo tako v humani in veterinarski medicini kot
rastlinski in Zivalski genetiki in fitomedicini, a jih na tem
mestu ne moremo podrobneje obravnavati.

7 Slovenski biografski leksikon. Zaplotnik Janez, Selektogenetik.
(http://nl.ijs.si/fedora/get/sbl:4697/VIEW/)

8 Wikipedija. Marko Zalokar, slovenski biolog in molekularni genetik
(http://sl.wikipedia.org/wiki/Marko_Zalokar)

9 Wraber, Tone: Sedemdeseti letnik naSega Proteusa. Proteus
1(2007)70, s. 6 (http://www.proteus.si/files/image/naslovnice/prote-
us%20september%20net.pdf)

10 SAZU - Slovenska akademija znanosti in umetnosti. Kreft, Ivan.
(http://www.sazu.si/o-sazu/clani/ivan-kreft.html)
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Karl Maramorosch, znanstvenik slovenskega rodu
Med pionirskimi znanstveniki v molekularni biologiji
omenjamo §e Karla Maramoroscha (*16. januar 1915,
Dunaj), ameriSkega virologa, entomologa in fitopatologa,
ki je bil sodobnik Watsona, Cricka in Wilkinsa'' in je
med drugim njihovo sodelovanje tudi fotografsko doku-
mentiral.'? Pri svojih 98 letih Karl Maramorosch Se vedno
opravlja svoje raziskovalno delo, predava na univerzi in
se udelezuje svetovnih znanstvenih srecanj. V vsej svoji
znanstveni karieri je s Sirokim znanjem povezoval razlicne
naravoslovne veje in v 1950-ih letih postavil temelje v razu-
mevanju interakcij virusov, njihovih zuzel¢jih prenaSalcev
in rastlin, ki neozdravljivo zbolijo'3. Podobno je v 1990-
ih letih zacel povezovati svetovno stroko, da je zdruZila
moci in prouéila podobne interakcije pri fitoplazmah, ki
so dotlej povzrocale »virozam podobne bolezni rastling,
so pa v resnici bakterije brez celi¢ne stene, ki parazitsko
Zivijo v prevodnih sistemih rastlin in reagirajo na tetra-
ciklinske antibiotike. Z elektronskim mikroskopom so
jih odkrili leta 1967, najprej poimenovali ymikoplazmam
podobni organizmi«in Sele leta 1994 fitoplazme. Kongresi
fitoplazmologov so se priceli organizirati Sele v tretjem ti-
socletju, in sicer je na njihovem drugem srecanju v Nem¢iji
leta 2011 Karl Maramorosch kot uvodniéar predstavil
zgodovino raziskav na tem podrocju, ki pred odkritjem
zakonitosti dvojne vijaénice DNK in sodobnih naprav za
detekcijo in diagnostiko niso dale rezultatov. V vec¢ kot
60-letni karieri je dr. Maramorosch objavil kot avtor ali
soavtor ve¢ kot 800 znanstvenih ¢lankov in 100 knjig. S
tem je rastlinsko fitopatologijo skupaj s Stevilnimi sodelavci
po svetu dvignil z aplikativne agronomske ravni na raven
medicine, biokemije, biofizike in mikrobiologije.

Karl Maramorosch je Zidovskega porekla, kar je botrovalo
tudi pogostim selitvam, preden se je ustalil v ZDA." Rojen
je bil na Dunaju, a se je druzina po razpadu Avstro-Ogrske
preselila, tako da je odrascal v mestu Kolomyja, ki je bilo
tedaj na Poljskem, sedaj pa je v Ukrajini, kjer je obiskoval
Gimnazijo Kazimierza Jagiellonczyka. Hkrati pa je od svo-
jega sedmega leta obiskoval glasbeno $olo in po dvanajstih
letih postal pianist na konzervatoriju Moniuszko Conser-

11 Karl Maramorosch, American virologists, microbiologists (http://
en.wikipedia.org/wiki/Karl_Maramorosch, http://www.rci.rutgers.
edu/~insects/maram.htm, http://discovery.rutgers.edu/maramoro-
sch-lecture.html)

12 Hargittai, Istvan. The DNA Doctor - Candid Conversations with
James D Watson.- World Scientific Publishing Co ISBN: 978-98 1-
4474-99-3 (ebook)

13 Maramorosch, K. (1958), SECTION OF BIOLOGY: VIRUSES
THAT INFECT AND MULTIPLY IN BOTH PLANTS AND IN-
SECTS. Transactions of the New York Academy of Sciences, 20:
383-393. doi: 10.1111/j.2164-0947.1958.tb00599

14 Second International Phytoplasmologist Working Group Meeting
Neustadt an der Weinstrafie, Germany, September 12 - 15, 2011
(http://dpg.phytomedizin.org/fileadmin/tagungen/10_Andere/09 _
IPWG/Doku/insectology64-Supplement-2011.pdf)

15 Maramorosch, Karl. My Friend Meyer Galler. The Bridge to World-
wide Yiddish. 2012 Vol. XXII No. 2 & 3
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vatory v Stanislawowu (1934, Ivano-Frankivsk). Tudi kot
znanstvenik je kasneje veliko igral klavir in sodeloval na
javnih nastopih. Za naravoslovje se je pricel zanimati tudi
po vzoru starejSega brata, ki je Studiral medicino pri prof.
Rudolfu Weiglu v Lvivu (Lwow), znanem kot izumitelju
cepiva proti tifusu (povzrocitelja tifusa je vbrizgal v usi, ki
jih je v poskusni dobi gojil kar na svojih nogah, iz usi pa
izdelal cepivo). Pri Weiglu je dobil idejo, da je patogena
mogoce injicirati v ZuZelko, pustiti, da se namnoZi in ga
iz zuzelk pridobiti nazaj. Ta princip je kasneje v Ameriki
uporabil na prenaSalcih rastlinskih bolezni in za odkritje
interakcij prejel leta 1980 Wolfovo nagrado, ki jo pogosto
imenujejo Nobelova nagrada za kmetijstvo.

Sicer je Karl Maramorosch Studiral agronomijo v Varsavi,
kjer je diplomiral na prvi stopnji leta 1938 (Warsaw Agri-
cultural University, SGGW). Tega leta se je tudi poro€il s
kala prvo diplomsko nalogo. Po nacisti¢ni invaziji na Poljsko
sta bila z Zeno leta 1939 internirana v poljskem begunskem
taboriS¢u v Romuniji, kjer sta prezivela §tiri tezka leta. Ko
je sovjetska vojska osvobodila Romunijo, je Karl nadaljeval
svoj Studij na Politehniki v Bukaresti, in sicer se je usmeril v
fitopatologijo. Leta 1947 je skupaj z Zeno emigriral v ZDA,
kjer se je zaposlil v Botanicnem vrtu v Brooklynu, Irene pa
je postala knjiznicarka v New York Public Library, kjer je
delala vseh 30 let. Leta 1949 je Karl doktoriral (Ph.D.) na
Columbia University, istega leta pa se je Karlu in Ireni v
New Yorkurodilanjuna héi Lydia Ann, ki Zivi Los Angelesu,
kjer je podpredsednica gradbenega podjetja. Karl je svojo
znanstveno kariero zacel na Univerzi Rockefeller, kjer se
je ukvarjal s fitoplazmatskimi povzrocitelji rumenic in pre-
naSalskimi §krzatki. Nato pa na Boyce Thompson inS§titutu
in pozneje na univerzi Rutgers razvil in dokazal tezo, da so
nekateri virusi in fitoplazme povzrocitelji bolezni tako na
rastlinah kot v zZivalih (zZuzelkah).

Kar v doslej objavljeni biografiji Karla Maramoroscha
ni znano, je, da so njegove korenine po materini strani v
Sloveniji.'® Ima dokaze (Solsko spricevalo), da se je njegov
dedek Dragutin Schlesinger Solal v Sloveniji, in verjame,
da je bil tu tudi rojen. Tega nismo preverjali, a priimek
Schlesinger (Slezinger) je $e vedno zastopan v Savinjski
dolini. V doslej objavljeni biografiji tudi ni zabelezeno, da
je bil leta 1934, ko je koncal srednjo Solo, Karl Maramo-
rosch sprejet na Medicinsko fakulteto v Ljubljani. Kot je
zapisal, se za Studij potem ni odlo¢il, ker sta bila tedaj v
Ljubljanile dvaletnika, potem pa bi moral nadaljevati Studij
v Zagrebu. Zbal se je, da bo imel tezave pri prilagajanju
na dva sorodna, a vendarle razli¢na jezika. V Ljubljani je
bil celoten Studij medicine organiziran nekaj let kasneje
(1940), a se je zaradi II. Svetovne vojne pricel izvajati
sele leta 1945. Studij je Maramorosch konéal na Poljskem
(agronomija) in v Romuniji (fitomedicina), nato pa odSel

16 Knapi€, V. osebna komunikacija- Karl Maramorosch, e-pismo 23.
september 2011
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Slika: Celice rastnega vrSicka korenine ¢ebule pod svetlobnim
mikroskopom v razli¢nih fazah delitve z obarvanimi celicnimi jedri,
v katerih so kromosomi z DNK

v ZDA, a se je v tedanjo Jugoslavijo $e vracal. Se ve¢,
med njegovimi podiplomskimi S§tudenti se je znaSla celo
zloglasna Biljana Plavsi¢, ki je bila prodorna in obetavna
znanstvenica, dokler se ni zapletla v politiko."
Maramoroschove slovensko-Zidovske korenine bo po-
trebno Se raziskati, a za prispevek je bistven njegov celosten
pristop k genetiki in naravoslovju nasploh, ki temelji na
poznavanju edinstvenega kodiranja in zakonitosti Zivljenja.
Prepric¢an je, dalahko samo s sodelovanjem in nesebi¢no, a
posteno izmenjavo znanja, pridemo do odkritij, pomembnih
za Clovestvo. Zase je prepri¢an, mora do konca Zivljenja
ostati aktiven, da bi z znanjem lahko pomagal ¢loveStvu,
Zivalim in rastlinam, ki si v medsebojnih interakcijah
povzrocajo Skodo. Nacela, vredna posnemanja.

Abstract

The article outlines the uniqueness of deoxyribonucleic
acid (DNA), which is the carrier of information - the ge-
netic code for certain properties that are passed on from
generation to generation, be it man, animal, plant, fungus,
bacterium or virus. Or even an artificial DNA, which can

17 Maramorosch, Karl. Historical reminiscences of phytoplasma disco-
very Bulletin of Insectology 64 (Supplement): S5-S8, 2011 (http://
www.bulletinofinsectology.org/pdfarticles/vol64-2011-S005-S008 ma-
ramorosch.pdf)
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record the information for non-living things. DNA laws
are discovered only in the last century. A chronology of
major discoveries and a few pioneering researchers of
Slovenian origin are presented.

Tabela odkritij'®: Proucevanje celic in njenih struktur
(jedra, mitohondrijev, ipd.) je bilo mogoce Sele po odkritju
mikroskopa, razlocevanja DNK/RNK celice, mitohondrijev

1976 Kim&Rich in Klug s sodelavci objavijo
trdimenzionalno strukturo tRNK na podlagi
rentgenske analize

1977 Holmes in Klug rentgensko dolocita struk-

turo virusa tobakovega mozaika

Ultracentrifuga

1897 JJ Thomson odkrije negativno nabite del-
ce, ki so jih kasneje poimenovali ,elektroni’

1931 Ruska s sodelavci sestavi prvi elektronski
mikroskop
1939 Siemens pricne proizvodnjo komercialnih

elektronskih mikroskopov

1965 Cambridge instruments izdelajo prvi ko-
mercialni sken elektronski mikroskop

Radio-kristalografija

1864 Hoppe-Seyler kristalizira in poimenuje
hemoglobin - beljakovino v krvi

1895 Roentgen odkrije prodirajo¢e Zarke, ki
nastanejo, ko elektroni s katode dosezejo
metalno podlago

1931 Pauling objavi pravila kovalentne kemi¢ne

vezi, ki je pomembna tudi pri DNK

1941 Astbury objavi prvo rentgensko sliko DNK

1953 Watson in Crick odkrijeta dvojno vijacnico
modela DNK na podlagi rentgenskih slik, ki
sta jih naredila Franklin in Wilkins
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in virusov s centrifugiranjem in razvr§¢anje po velikosti z 1897 Buchner dokaze, da encimski ekstrakt iz
elektroforezo na agarju. celic kvasovk, ki ga je dobil s centrifugira-
njem, lahko razgrajuje sladkor v alkohol in
- ogljikov dioksid
18 Alberts B, Bray D, Lewis, Raff M, Roberts K, Watson DJ. Molecular .. ey
Biology of the Cell. New York: Garland Science, 1983; 2002-kazalo 1926 SveIc{berg_razw/_e prvo ?_nalltlcno ultra- .
4. izdaje: (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK21054/) centrifugo in z njo dolo¢i molekulsko tezo
hemoglobina
1938 Behrens s centrifugiranjem loCi jedro in
Svetlobni mikroskop citoplazmo jetrnih celic
1611 Kepler predlaga sistem leé, ki povedajo 1951 Brakke s centrifugirajem glukozne raztopi-
sliko ne rastlinske celice izolira rastlinski virus
1655 Hooke s prvim svetlobnim mikroskopom 1954 Zamecnik s sodelavci razvije sistem izven-
opazuje pore plute, ki jih poimenuje 'celice’ celi¢ne sinteze beljakovin, kar je bila podla-
1833 Brown objavi opazovanje celice orhidej z ga zg _desetl ety ? intenzivnih raziskav, 'da so
mikroskopom in opise celiéno jedro odkrili genetski kod (en gen - en encim)
1857 Kolliker opisSe mitohondrije v celicah miSice Kromatografija in elektroforeza
1882 Koch uporabi metode barvanja mikroorga- 1833 Far adf"V opise osnovne zakqne o prehodu
nizmov in odkrije bacila tuberkuloze in kole- elektrike skozi ionsko raztopino
re. Sledita mu Klebs in Pasteur, ki odkrijeta 1933 Tiselius z elektroforezo lo¢i beljakovine v
druge povzrocitelje z isto metodo. raztopini
1886 Zeiss skonstruira sodobni svetlobni mikro- 1946 Stein in Moore prvi¢ dolocita aminokislin-
skop s serijo le¢ sko sestavo beljakovin
Elektronski mikroskop 1959 Raymond uvede poliakrilamidni gel name-

sto Skrobnega, na njem se beljakovine ob
elektroforezi bolje razlo¢ijo po molekulski
tezi

Razrez DNK z restrikcijskimi encimi

1869 Miescher prvi izolira DNK iz jedr belih krv-
nick v Tuebingenu (Nemcija)

1944 Avery dokaZe, da je DNK tista, ki nosi ge-
netsko informacijo, in ne beljakovina

1961 Marmur in Doty odkrijeta, da se dvojna vi-
jacnica lo¢i na posamicni verigi in se potem
ponovno sklene (hibridizira)

1962 Arber dokaZe DNK restrikcijske encime

1972 Laboratoriji na univerzi Stanford in Kali-

fornijski univerzi v San Franciscu razvijejo
metode DNK kloniranja
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Osnove rabe genetskih analiz v

rodoslovju'
Viasta Knapic

Ocetovstvo in materinstvo ugotavljamo po uradnih
vpisih oseb v matiéne zbirke, na podlagi katerih lahko
posamezniki tudi dobijo listine, ki potrjujejo njihov prav-
no-formalni obstoj. Pravila?, ki pri nas veljajo danes, se v
zadnjih stoletjih v principu niso spreminjala:

- Za oceta otroka, rojenega v zakonski zvezi ali v dobi
tristo dni po prenehanju zakonske zveze, velja moz
otrokove matere.

- Za oCeta otroka, ki ni rojen v zakonski zvezi, velja tisti,
ki otroka prizna za svojega ali katerega oCetovstvo se
ugotovi s sodno odlo¢bo.

- Priznanje oCetovstva velja in se vpiSe v mati¢no knjigo
samo, ¢e se s tem priznanjem strinja otrokova mati, ki
jo maticar o tem obvesti.

- Priznanje oCetovstva lahko da oseba, ki je razsodna in
stara najmanj petnajst let.

Oce lahko prizna otroka za svojega v javni listini ali v
oporoki. Ce se mati s priznanjem ne strinja ali ¢e ne da
izjave v enem mesecu po prejemu obvestila, lahko tisti,
ki je priznal otroka za svojega, vloZi tozbo pri sodiS¢u na
ugotovitev, da je on otrokov oCe. Tozbo na ugotovitev
oCetovstva lahko vlozi tudi otrok do polnoletnosti po svoji
materi oziroma skrbniku, po polnoletnosti pa sam. Tako
ugotavljanje ocetovstva (lahko tudi materinstva) poteka
z genetsko analizo dednine.

Vsaka oseba podeduje polovico dednega zapisa (DNK)?
od svojega bioloSkega oceta in drugo polovico od svoje
bioloske matere. Ce primerjamo otrokov genetski material
z materialom star§ev, bi morala biti polovica DNK zapisa
zdruzljiva z DNK zapisom matere in druga polovica z
DNK zapisom oceta. Kadar se primerjani DNK zapisi ne
ujemajo, je test oCetovstva oziroma materinstva, negativen.
Z razvojem laboratorijskih genetskih analiz je postalo
preverjanje oCetovstva ali materinstva precej dostopno.
Potrebno je le izbrati ustreznega ponudnika analiz, od
njega pridobiti set za odvzem brisa ustne sluznice, poslati
vzorec in pocakati na rezultat analize. Za rodoslovne na-
mene je potrebno izbrati ponudnika, ki nudi tudiustrezno
razlago rezultatov in ima hkrati dostop do baze podatkov,
kjer so genetski profili zbrani, saj gre za uvr§€anje vaSih
genetskih znacilnosti po principih populacijske genetike v
doloc¢eno skupino ljudstev (skupine haplotipov*). Seveda pa

1 Prirejeno iz vsebine spletne strani Slovenskega rodoslovnega drustva:
http://rodoslovje.si/index.php/sl/genetika

2 Zakon o zakonski zvezi in druzinskih razmerjih: Attp.//www.mddsz.gov.
siffileadmin/mddsz.gov.si/pageuploads/dokumenti__pdfy/zzzdr_upb.pdf

3 DNK je kratica za molekulo deoksiribonukleinske kisline

4  Video-animacija z razlago skupin: http.//www.smgf.org/education/
animations/mutation.jspx
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gentske analize pridejo v poStev tudi za preverjanje drugih
sorodstvenih vezi, kadar pisnih virov ni, celo iz biolo§kih
ostankov, trupel ali skeleta. Vse celice enega organizma
imajo namre¢ popolnoma identi¢en dedni zapis (lasje, kri,
sperma, kozne celice, pridobljene iz prstnih odtisov, slina,
kosti, zobje,..). V Sloveniji ima najdaljSo tradicijo InStitut
za sodno medicino Medicinske fakultete v Ljubljani, ki ana-
lizira in naredi biostatisti¢ni izracun verjetnosti ujemanja
za posamezne tipe DNK. Pojavlja se vedno ve¢ zasebnih
laboratorijev, ki vam svetujejo na podlagi genske analize.

Ker genske analize niso poceni, je treba pred naroc¢ilom

testov dobro premisliti, kateri cilj zelimo doseci.
Testirati je mogoce §tiri tipe DNK:3

- Jedrnaavtosomalna DNK° se Sele zadnje ¢ase uporablja
za rodoslovne namene, saj se po Mendlovih zakonih
dedovanja geni starSev pri potomcih preuredijo, tako da
ima vsak posameznik edinstven dedni zapis, sestavljen
iz delov zapisov svojih prednikov;

- kromosom X’, ki se deduje s preureditvijo genskega
zapisa kot zgoraj opisana avtosomalna DNK; preko
njega lahko odkrijemo bliZnje in tudi bolj oddaljene
prednike;

- kromosom Y&, ki ga imajo samo moski in se prenasa iz
ocCeta na moSke potomce v nespremenjeni obliki; haplotip
kromosomaY je identi¢en vsem moskim sorodnikom po
ocetovi liniji - sledenje paternalni liniji, ni pa uporaben
za odkrivanje drugih moskih prednikov; Zenske ga lah-
ko uporabijo za odkrivanje svojih dedov in pradedov s
pomocjo bioloSkega vzorca svojega ocCeta ali brata.

- mitohondrijska DNK?®, ki se prenasa iz matere na vse
potomce v nespremenjeni obliki; haplotip je identi¢en
vsem sorodnicam in sorodnikom po materini liniji, samo
hcere pa ga prenaSajo na naslednjo generacijo - sledenje
maternalni liniji.

V genetskem ali forenzi¢nem laboratoriju doloc¢ajo alel-
ne vzorce ali genetske profile, ki omogoca tudi pozitivno
identifikacijo in ne le izkljucitve na podlagi vzorcev las,
sline iz cigaretnega ogorka, sline iz po§tne znamke, prhljaja,
epitelijskih celic na prstnem odtisu in paleoantropoloske-
ga bioloSkega materiala (stare kosti, zobje, nohti, lasje).
Zanesljivost identifikacije je vecja pri svezih bioloSkih
vzorcih. V starih bioloSkih materialih se dlje ohrani mi-
tohondrijsko DNK (mtDNA), ki jo posamezna ¢loveSka

5 Osnove v: Ugotavljanje identitete posameznika z uporabo genetskih
informacij, metode veriZne reakcije s polimerazo in racunalni§ko
podprte tehnologije, Katja Drobni¢: http.//www.zrss.si/bzid/geni/pdf/
drobnic-clanek.pdf

6  Video-animacija dedovanja DNK v telesnih kromosomih: Aztp.//www.
smgf.org/education/animations/autosomal.jspx

7  Video-animacija dedovanja DNK iz X kromosomov: Attp.//www.smgf.
org/education/animations/x_chromosome.jspx

8  Video-animacija dedovanja DNK iz Y kromosoma: http.//www.smgf.
org/education/animations/y_chromosome.jspx

9  Video-animacija dedovanja mitohondrijske DNK: Attp.//www.smgf.
org/education/animations/mitochondrial.jspx
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celica vsebuje v Stevilnih kopijah, saj jo pred razgradnjo
¢uva njena krozna oblika. Na mtDNK temeljece genetske
raziskave se uporabljajo pri odkrivanju skupnega Zenskega
prednika dveh ali veC oseb.

Ker pa X ali Y kromosom in mtDNK predstavljajo
manj kot 1% celotne DNK v celici neke osebe, je njuna
uporaba pri iskanju prednikov precej omejena. V petih
generacijah lahko po teh dveh metodah dolo¢imo samo
dva od Sestnajstih pra-pra-starih starSev. Pri rodoslovju je
posebej pomembno, da analizo napravijo Se na preostalih
(telesnih) kromosomih, kjer bomo nasli vecji del genetske
zgodovine. Slovenski rodoslovci so se pred leti pridru-
7Zili projektu genetskih analiz Sorensenove ustanove za
molekularno rodoslovje, ki ji je poleg bioloSkega vzorca
vsak dajalec prispeval tudi rodovnik vsaj §tirih generacij
prednikov (Perego et al., Drevesa, 2003). Rezultati analiz
so se zdruzili v bazo DNK profilov, ki vsebuje podatke
za 39.000 moskih po paternalni liniji'® in za 76.000 ljudi
po maternalni liniji'' iz ve¢ kot 100 drzav z vseh konti-
nentov, med katerimi najdemo tudi slovenske priimke.
Marca 2012 je Sorensenovo bazo prevzel genealoski velikan
Ancestry.com, ki je tudi ponudnik testov AncestryDNA™,
Novi DNK testi analizirajo posameznikov genom na preko
700.000 markerjih in ga profilirajo v etni¢no skupino. V
kombinaciji s 34 milijoni rodovnikov in 9 milijardami za-
pisov AncestryDNA upravlja z mogoéno bazo podatkov,
s katero lahko zlasti za Anglo-Ameri¢ane poiSée skupne
prednike tja do sredine 18. stoletja.'?

Ponudniki DNK testov:

- 23andMe (https://www.23andme.com/),

- AncestryDNA (http://dna.ancestry.com/),

- deCODEme (http://www.decodeme.com/),

- DNA Heritage - FamilyTreeDNA (http://www.familytre-
edna.com/),

- DNK analiza prednikov (http.//www.dnk4you.com/si/750/
storitve),

- Genetic Ancestor (http://www.geneticancestor.com/),

- GeoGene (http://www.geogene.com/),

- MyHeritage - vsi DNA testi (http://www.myheritage.si/
all-dna-tests),

- Nemsko DNK testiranje (Zttp://www.dna-genealogie.de/),

- Oxford ancestors (http://www.oxfordancestors.com/),

- TraceGentics (http.//www.tracegenetics.com/).

DNK baze podatkov:

- DNA Fingerprint (http.//www.dna-fingerprint.com/modu-
les.php?op=modload&name=ymatch),

10 http://www.smgf.org/pages/vdatabase.jspx

11 http.//www.smgf.org/pages/mtdatabase.jspx

12 Ancestry.com Launches new AncestryDNA Service: The Next Ge-
neration of DNA Science Poised to Enrich Family History Research
http.//corporate.ancestry.com/press/press-releases/2012/05/ancestry.
com-dna-launches/
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- FamilyTree DNA (hztp://www.familytreedna.com/landing/
dna-heritage.aspx/surnamesearchresult.asp),

- GeneTree (http://www.genetree.com/),

- Mytosearch (http.//www.mitosearch.org/),

- Y Chromosme Haplotype Reference Database (hittp://
www.yhrd.org/),

- Y search (http://www.ysearch.org/),

- Y-DNA Haplogroup Tree 201 3-International Society of
Genetic Genealogy (http://isogg.org/tree/),

- Wikipedia (http://upload.wikimedia.org/wikipedia/
commons/4/4d/Haplogroups_europe.png).

Slovenski DNK bazen znotraj

Balkana in Evrope
Marjeta Manfreda Vakar

Uvod

V zadnjih letih je populacijska genetika zelo napredo-
vala. Vedno ve¢ znanja, vedno bolj sofisticirane metode
raziskovanja in vedno vecje Stevilo vzorcev, testiranih na
celotni mitohondrijski DNK je pripomoglo tudi k jasnejsi
sliki evropske DNK. Veliko novih podskupin je bilo odkritih
in razvrS§cenih ter tudi geografsko bolje lociranih. Ali je
vecCina evropske Zenske (mtDNK) paleolitske ali neolitske
ali mlajSe, Se ne vemo zatrdno. Rezultati genetskih Studij
si nasprotujejo. Moska (y-DNK) je na nekaterih obmoc¢jih
bolj paleolitska, na drugih bolj neolitska ali iz ¢asa brona-
ste dobe. V tem prispevku se namerno nisem poglabljala
v problematiko kraja in ¢asa izvora modernega Cloveka,
njegovih migracijskih poti, nastanka vseh do sedaj znanih
genetskih skupin. Omejila sem se samo na tiste, ki se naj-
boljneposredno ticejo slovenskega DNK bazena. Do sedaj
Slovenci §e ne premoremo Studije za slovensko mtDNK na
vseh sekvencah, zato sem se ob pisanju prispevka naslonila
na svojo genetsko bazo, o kateri boste lahko ve¢ prebrali v
nadaljevanju. Mitohondrijske (Zenske) dedne zapise sem
razvrstila v podskupine s pomocjo Van Ovnovega genetske-
ga drevesa: http.//www.phylotree.org/, moske pa s pomocjo
spletnih programov na: http://www.hprg.com/hapest5/ in
http.//members.bex.net/jtcullen515/haplotest.htm.

Opis glavnih moskih genetskih skupin
v Evropi

Slovenski moSki y-DNK bazen sestavljajo genetske
skupine, ki so bolj ali manj pogoste tudi drugje v Evropi.
Evropejci se med seboj, grobo receno, razlikujemo samo
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v delezu le-teh. Bolj kot gremo proti severu, vec je skupine
I1 (Danska, Svedska) in skupine N (Finska), bolj kot gre-
mo proti jugu (Crna Gora, Gréija, Albanija,Kosovo), veé
je skupine E in skupine J (Ciper, Kreta, Gr¢ija, Sicilija).
Bolj kot gremo proti vzhodu (Slovaska, Latvija, Rusija,
Belorusija,Poljska), ve¢ je skupine Rla in proti zahodu
(Bretanja, Wales, Irska, Katalonija, Baskija), ve¢ je skupine
R1b. In bolj kot se bliZamo Balkanu (BiH, Hvar), ve¢ je
skupine 12-M423.

Genetska skupina R1 je verjetno nastala pred 25000-
12500 leti v centralni ali juzni Aziji. Morda med Kaspij-
skim morjem in HindukuSem. Genetska skupina R1a se je
iz nje razvila pred morda manj kot 20000 leti, verjetno na
jugu Rusije ali v centralni Aziji. Povezujejo jo z vzhodni-
mi in severnimi Indoevropejci, kasneje z Balti, Slovani,
Indijci, Iranci pa tudi z vzhodnimi Germani. Morda gre
pri slednjih, vsaj v nekem delezu, za Slovane ali njihove
prednike, ki so jih Germani oz. njihovi predniki z zaho-
da jezikovno podjarmili. V vzhodni Nemc¢iji in vzhodni
Auvstriji je namre¢ veliko ve¢ skupine R1a kot na njunih
zahodnih obmogjih. V Evropi jo je danes najve¢ na Polj-
skem, v Belorusiji, Rusiji in na Slovaskem (40-57,5%).
Genetska skupina R1b je nastala pred 20000 leti na severu
Bliznjega Vzhoda, morda v blizini Kavkaza in Anatolije.
Povezana je z zahodnimi Indoevropejci, kasneje z Italo-
Kelti, Germani, Hetiti, Armenci in drugimi. V Evropi je
danes najpogostejsa v Baskiji, Kataloniji, Bretanji, Welsu,
na Skotskem in Irskem (72-85%). Tako R1a kot R1b naj
bi prisli v centralno Evropo v bronasti dobi. Po nekaterih
avtorjih naj bi bila R1a na Balkanu in v centralni Evropi
Ze pred neolitikom, saj so genetiki tam nasli nekaj vzorcev
zelo stare R1a. Vsa danasnja evropska R1a pa je, ne glede
na to, v glavnem posledica migracij z vzhoda od bronaste
dobe dalje.

Genetska skupina I je nastala pred 25000 leti v Evropiin
je zunaj nje skorajda ni. PredniSko IJ skupino, ki je prisla
z Bliznjega Vzhoda pred 40000 do 30000 leti, povezujejo
s Kromanjonci.

Genetska skupina 12 (M438) je nastala pred 22000 leti
verjetno na Balkanu. Povezujejo jo z lovci in nabiralci, ki
so po koncu ledene dobe iz zatoCi§¢a na Balkanu poselili
Evropo. Genetska skupina 12al (P37.2) je nastala pred
11000 leti tudi na Balkanu. To skupino povezujejo z neolit-
skimi skupinaminalJV,JZin SZ Evrope. Genetska skupina
12ala (CTS591) se je razvila pred 8000 leti na JZ Evrope.
Njena podskupina I2ala (M26) je znacilna za Sardinijo
(37,5%), v majhnem odstotku (5%) pa tudi za Baskijo.

Genetska skupina 12alb (M423/L621) je nastala pred
7000 leti v JV Evropi. Znacilna je za juzne Slovane (20-
71%), patudiza Romune, Moldavijce, Beloruse in zahodne
Ukrajince (13-26%). V manjsih odstotkih je prisotna tudi
v Albaniji, Gr¢éiji, na MadzZarskem, Slova§kem, Poljskem
in v JZ Rusiji. Genetska skupina 12a2-P214 naj bi nastala
pred 13000 leti v centralni Evropi. Danes jo je najve¢ na
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severu Nemcije (10-20%), v drzavah Beneluksa (10-15%)
in na severu Svedske.

Genetska skupina I1 se je v izolaciji razvila pred 20000
leti v Skandinaviji. Zaradi neugodnih razmer je prislo do
obcutnega upada prebivalstva, tako da vsi sedanji moski,
ki dedujejo to skupino, izvirajo iz »enega« skupnega
prednika, ki je Zivel pred 10000 do 7000 leti. To skupino
povezujejo tako s Skandinavci kot z Germani. Danes jo
je najve¢ na Svedskem, Norveskem, Islandiji, Danskem in
na Finskem (28-50%).

Genetska skupina E1blb (M215/M35) se je razvila
pred 26000 leti v SV Afriki ali na afriSkem rogu ali celo
na jugu Afrike. Najbolj je prisotna v severni Afriki, na
BliZznjem Vzhodu in na Balkanu. Znacilna za Evropo in
BliZnji Vzhod je podskupina Elblblal (M78). Iz Egip-
ta se je razSirila na BliZnji Vzhod v ¢asu mezolitika ali
neolitika. Njena podskupina E-V13 je genetsko najbolj
zaznamovala neolitske migracije poljedelcev z BliZnjega
Vzhoda v Evropo, vendar morda predvsem v JV Evropo.
Razvila se je pred 14000 leti v severni Afriki ali na jugu
BliZnjega Vzhoda. Danes jo je najve¢ na jugu Balkana (20-
47,5%) in v juzni Italiji (20,5%). Povezujejo jo s starimi
kulturami Vinca, Boian, Karanovo pa tudi s starimi Grki
ter z njihovo kolonizacijo.

Genetska skupina G se je razvila na BliZznjem Vzhodu
0z.vnjegovi bliZini ne ve¢ kot pred 30000 leti, morda pred
17000 leti. Podskupina G2a se je iz nje razvila pred 11000
leti na istem obmoc¢ju ali v Anatoliji. Genetska skupina
G2aje mocno povezana s prvimi poljedelci v centralni oz.
Evropi nasploh. Danes je najvec te skupine na Kavkazu,
v centralni in juZni Italiji ter na Sardiniji (15-30%). Zelo
redka je na severu Evrope, okrog 10% pa dosega v goratih
in izoliranih »Zepkih« Kantabrije, Apeninov, Tesalije in
Krete pa tudi v Svici in §e na nekaterih obmogjih. V Evropi
je prisotnih ve¢ njenih podskupin, prevladuje G2a-L141.1
(indoevropska), v manjSih delezih tudi M406 (neolitska v
Alpah in na vzhodu Mediterana) in podskupine PF3146.

Genetska skupina T je nastala pred 30000 Ieti ob RdecCem
morju ali v Perzijskem zalivu. Povezujejo jo z neolitsko
kolonizacijo mediteranske Evrope z BliZznjega Vzhoda pa
tudi s kolonizacijo JV Evrope in Baltika, vse tja do SZ Ki-
tajske. Skupina T je povezana tudi s Sumerci, Feni¢ani in
Elamiti. Ceprav jo je danes najve¢ v vzhodni Afriki, je tja
zagotovo priSla s poljedelci z Bliznjega Vzhoda. V Evropi
jo je najvec v Cadizu (10%) in na Ibizi (15%).

Genetska skupina J se je razvila pred 30000 leti na Bli-
znjem Vzhodu. Iz nje se je pred 15000-22000 leti, verjetno
na severu Mezopotamije, razvila J2, ki je zna€ilna tudi za
Evropo. To skupino tudi povezujejo z neolitsko ekspanzijo
iz severne Mezopotamije oz. pogorja Zagros, ki pa je, mor-
da bolj kot s poljedelstvom, povezana z zZivinorejo (koze,
govedo). Drugi vecji val, ki bi lahko v Evropo zanesel J2
skupino, je bil morda metalurski (baker), iz severne Mezo-
potamije, centralne Anatolije in spodnjega toka Donave.
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Skupina J2 je povezana tudi s Hetiti, Etrus¢ani, Minojci,
Grki, Feni¢ani, Kartazani, Izraeli in z vsemi velikimi po-
morskimi ljudstvi bronaste in Zelezne dobe, v manjSem
odstotku tudi z Rimljani, Asirci in Perzijci. V Evropi je
najvec te skupine na Kreti, v Gréiji, Turciji, juzni Italiji, Se
posebej na vzhodu Sicilije, med evropskimi Judi in Vlahi
na Balkanu ter v Albaniji (20-34%). Skupina J2 se deli
na dve glavni skupini: J2a (M410) in J2b (M102). Imata
precej razlicno zgodovino. Prvo povezujejo z Etru§c¢ani,
z gr§kimi, fenicanskimi in rimljanskimi kolonizacijami
in migracijami v ¢asu Bizantinskega imperija, drugo pa z
neolitsko JV Evropo, Balkanom, kasneje z bakrenodobnimi
kulturami na Balkanu, v centralni Evropi in Italiji) pa tudi
z Indoevropejci, ¢eprav v zelo majhnem delezu. V Evropi
je najvec prve na Kreti in v Kalabriji, druge pa v Albaniji,
Crni Gori, na Kosovu in v SZ Gréiji.

Obmocje R1 I E J+G+T
Slovenija 56 30,3 5 7,7
Krk 54 28,4 6,8 10,8
?e“l’i?ika - 50 37,6 5,6 3,7
Romunija 33,4 30 7,4 13,5
Grdija - sever 31 22,5 20,5 26
Bolgarija 27,5 25,5 24 20,5

C. Azija Evropa Afrika BI. Vzhod

Obmocgje I R1 E J+G+T
BiH - Hrvati 71 14,4 8,9 2,2
Hvar 65,9 15,2 4.4 4.3
BiH - Bo$njaki 48,2 18,8 12,9 16,7
Srbija 41,5 24 20,3 12,5
Vojvodina 38 24,3 18 ?
BiH - Srbija 34,6 19,8 22,3 17,3
Crna Gora 37,1 17,1 27 11,8
Makedonija 29 26 23 21,5

Evropa C. Azija Afrika Bl. Vzhod

Obmocje E R1 J+G+T I
Kosovo 45,6 25,5 16,7 2,7
Albanija 27,5 25 24 15,5

Afrika C. Azija Bl. Vzhod Evropa

Obmocgje J+G+T R1 E [
Kreta 52,5 22 13 12
Egejski otoki 37,5 29 22 7,5
Gréija - center 33,5 22,5 29,5 14

Bl. Vzhod C. Azija Afrika Evropa

Tabela 1: Delez prevladujoc¢ih moskih genetskih skupin glede
na njihov geografski izvor v posameznih drzavah in regijah bivse
Jugoslavije in na Balkanu
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Slovenski y-DNK vzorec

Bazo moskih dednih zapisov iz Slovenije gradim od
leta 2006 naprej. Trenutno imam v njej 455 sorodstveno
nepovezanih dednih zapisov. V bazi SMGF sem nasla 239
dednih zapisov, od katerih sem jih (za omenjeno funda-
cijo) v Sloveniji in slovenskemu zamejstvu v Italiji sama
zbrala 146. V bazi YHRD sem neposredno in posredno
(prek objavljene Studije Zupanic¢-Pajni¢) nasla 147 dednih
zapisov, v bazi YSearch 28 in v raznih FTDNA spletnih
projektih 24 zapisov. InStitut za DNK analizo mi je po-
sredoval rezultate za 15 oseb (brez osebnih podatkov), v
knjigi Rodoslovje sem pridobila enega in preko organizacije
Ancestry pravtako enega. Dedni zapisi iz SMGF, YSearch
in spletnih FTDNA projektov dobro zastopajo tako mesta
kot podezelje po vsej Sloveniji.

Genetska skupina St. ljudi %

R1a 177 38,9
R1b 73 16,04
12a1 82 18,02
12a2 9 1,98
1 47 10,33
E 23 5,05
G 19 4,17
J 16 3,52
T 5 1,1

L 2 0,44
H 1 0,22
A&B 1 0,22
Vse 455 100

Tabela 2: Delez moskih genetskih skupin v Sloveniji
in zamejstvu v Italiji

Slovenska R1a se po neuradnem zapisu, ki mi ga je posre-
doval dr. Anatole Klyosov, deli na starejSo in mlajSo vejo.
Obe spadata v centralno-evrazijsko vejo R1a-Z280, znotraj
nje pa v podskupine, od katerih je za Slovence najbolj
znacilna Baltsko-Karpatska veja (Karpatsko-Dalmatinska
veja po Kklasifikaciji znotraj FTDNA Rlala projekta).
Znacilna je tudi za Hrvate. Mislim, da spada v mlajSo vejo.
StarejSa veja vsebuje poleg vzhodno centralno evropske
veje tudi po en vzhodno slovanski zapis (izvorno z vzho-
dnega Baltika), vzhodno azijski (morda posledica vpadov
Hunov) in zanimivo, tudi staro evropski R1a dedni zapis,
za katerega je znacilna vrednost 13 na lokusu DYS392.
R1a genetska skupina naj bi po Klyosovu v Evropo preko
Anatolije in Balkana namrec¢ prvi¢ prisla pred 8000 leti
in naj bi se pred 4500 leti umaknila na vzhod, od kjer naj
bi se kasneje v valovih zopet vracala v Evropo. Vendar pa
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omenjena hipoteza nima konsenza v znanstvenem svetu.
Miajsa veja vsebuje tudi nekaj dednih zapisov R1a-M458,
znacilnih za zahodne Slovane. Ti predstavljajo priblizno
3-5% slovenskega genoma. Za primerjavo: juzna Poljska
36,4%, Makedonija 3,8%.

Glede na spletni program, ki z ve¢jo ali manjsSo verje-
tnostjo doloca glavne genetske skupine pa tudi njihove
podskupine, sestavljajo slovensko R1b predvsem halStatski,
latenski, cisalpsko keltski dedni zapisi (U152/S28), potem
zapisi, ki jih nisem umestila nikamor, so pa blize keltskim
kot germanskim. Genetska skupina U106/S21 je med za-
hodno germanskimi plemeni prevladovala, pogosta pa je
tudi med slovensko R1b. K nam so jo zanesli predvsem
Langobardi in Goti in kasnej$i nemski kolonizatorji in
priseljenci. V slovenski R1b je tudi nekaj zapisov, ki so
oznaceni kot galsko-irski. Na GoriSkem in v JV Sloveniji
sem nasla nekaj veC zapisoviz skupine R1b-U152/S28, kar
ni presenetljivo, saj je deseta provinca Cisalpske Galije
obsegala Benecijo in Istro, v Savinjski pa ve¢ U106/S21.

Dedni zapisi znotraj genetske skupine 12a-M423/L621
so skoraj vsi severno dinarski, le pet jih je juZzno dinarskih.
Skupino M423 povezujejo s tripoljsko kulturo, ki je imela
srediS¢e v Ukrajini. Bila je najbolj razvita neolitska kultura
v Evropi pred vdori Indoevropejcev. Znacilna je tudi za
juzne Slovane. Genetska skupina Rla se je premeSala z
12a/M423 na obmocju Moldavije, Ukrajine, Belorusije
in Poljske v obdobju kulture bojnih sekir (Corded ware)
pred 5000 - 4400 leti. K nam pa je priSla tudi s Sloveni
v srednjem veku in morda je danasSnja 12a/M423, vsaj
na nekaterih obmo¢jih, predvsem posledica te priselitve.
Genetsko skupino 12a2-P214 povezujejo z megalitskimi
kulturami severozahodne Evrope. K nam je prisla verje-
tno s Kelti in z germanskimi ljudstvi. Njena podskupina
I12a2a-M223 obsega Cez 90% I2a2. Tudi v slovenskem
vzorcu prevladuje. K nam so jo zanesli verjetno Goti in
Langobardi oz. njihovi potomci. Podskupina 12a2b-L38 je
povezana s kulturo zarnih grobis¢ v centralni Nemciji. K
nam je priSla verjetno s Kelti, ki so jo asimilirali s strani
staroselcev, ki so Ziveli med Alpami, centralno Nemcijo
in obalnimi predeli severno zahodne Evrope. Obsega
najmanj 33% slovenske 12a2 in je verjetno skoraj v celoti
alpsko keltska.

Slovenska skupina I1-M253 je predvsem germanska. Ver-
jetno so jo k nam zanesli Goti, Langobardi in Bavarci. Pa
kasnejsi nemski naseljenci. Nekaj zapisov, priblizno 11%,
je tudi nordijskih (L22), bolj povezanih s Svedsko kot z
Norvesko, nekaj pa vzhodnoevropskih. Vecina slovenske
I1 je verjetno v podskupini I1-Z.63, ki je pogosta v Nem¢iji,
Franciji, Italiji in centralni Evropi pa tudi na Poljskem.
Nasli sojo tudidrugod po Evropi. Zanjo znacilna vrednost
na lokusu DYS456 je manj kot 15.

Vecina dednih zapisov iz skupine E-V13 si je precej
podobnih, kar kaze na vsaj njihovega skupnega prednika
v srednjem veku, vendar pred pojavom priimkov. Drugi
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dedni zapisi so bolj raznoliki, Se posebej en, ki spada v
skupino E-V6. Slednje je najve¢ v Etiopiji, v nekaterih
plemenih do 17%. V zelo majhnem delezZu je prisotna tudi
v vsej Evropi.

Slovenski dedni zapisiiz G skupine spadajo vsivevropsko
G2a, ki so jo k nam najprej zanesli poljedelci v neolitiku.
V vzorcu sem nasla dedne zapise G2a-M406 in G2a-L.497.
V slovenskem vzorcu je deleZ obeh pribliZzno enak, malo
vec je sicer slednjih, tako imenovanih indoevropskih, ki
so v Evropo prisli kasneje; v pozni bronasti dobi in so bil
verjetno del tudi italskih migracijskih tokov. Najve¢ jih je
v centralni in zahodni Evropi. Dedni zapisi G2a-M406 so
bili v Evropi Ze v neolitiku, danes pa so najbolj pogosti
na juznem Balkanu, v Apeninih in Alpah, kamor so se
staroselci zatekli pred vpadi Indoevropejcev.

Genetska skupina J2 je prinas prisotna z obema glavnima
podskupinama J2a in J2b. V prvi je levantska J2al-L26
skupina, predvsem njeni podskupiniJ2al-L70inJ2al1-M67,
v drugi pa jugovzhodno evropska neolitska in bakreno-
dobna J2b2-M241, ki jo povezujejo tudi z Indoevropejci
oz. njihovimi predniki. Za Indoevropejce sta znacilni
predvsem Rla in R1b skupini. Podskupina J2al-M67 je
bila verjetno glavna genetska skupina neolitske ekspanzije
z Bliznjega vzhoda v Gr¢ijo in naprej na zahod in vzhod
vse do doline Inda. J2a1-L70, ki v slovenskem J2a vzorcu
prevladuje, je vezana bolj na kontinentalno Evropo pa tudi
na BliZznji Vzhod.

Dedni zapisi iz T skupine so verjetno iz T1a skupine oz.
njenih podskupin, ki so jih v Evropo zanesli poljedelci z
Bliznjega vzhoda.

Dednih zapisov iz skupine L in po enega iz H in zelo
stare afriSke skupine A&B, nisem raziskovala. Prav slednji
je zaslovenski vzorec zanimiv, bi pa bilo testiranje smiselno
ponoviti, saj je lahko v ameri§kem laboratoriju prislo tudi
do zamenjave vzorca.

Slovenska y-DNK po regijah

Za 250 od 455 moSkih dednih zapisov sem nas$la tudi
geografski izvor (kraj in/ali regija). Nekatere regije so
relativno zadovoljivo zastopane (Gorenjska, Osrednja
Slovenija, GoriSka in JV Slovenija), ostale ne. Najslabse
sta zastopani Zasavje in KoroSka. Seveda so podatki za
zelo majhne vzorce samo statistiéni in ne realni. Kljub
pomanjkljivim podatkom sem se odlocila, da genetsko
sliko po regijah kljub temu predstavim in jo dam drugim
raziskovalcem, ki imajo ali bodo imeli ve¢ podatkov, v
morebitno potrditev ali zavrnitev.

Glede na slovensko povprecje predvidevam ve¢ R1b in
I1, morda tudi ve¢ J skupine v Goriski, ve¢ 12-M42 3 skupi-
ne v Spodnjem Posavju, ve€¢ R1a med benesSkimi Slovenci,
morda tudi v Pomurju in Savinjski (v slednji tudi ve¢ I1),
morda ve¢ G v Osrednji Sloveniji in na splo§no ve¢ R1b
skupine na zahodu kot na vzhodu Slovenije.
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Tabela 3: Delez moskih genetskih skupin po slovenskih regijah, v Beneciji in na Trzaskem

Zenske genetske skupine v Sloveniji

V bazi Zenskih zapisov, ki sem jo zacela graditi pribli-
Zno v istem obdobju kot bazo moskih, imam zbranih 596
sorodstveno nepovezanih dednih zapisov. Iz genetskih
Studij Zupani¢ Pajni¢ (2004) in Malyarchuk (2003) sem
jih pridobila 233, veliko vecino ostalih s spletne baze
SMGF, nekaj pa tudi iz drugih virov (Mitosearch itd).
547 vzorcev ima analizirana obmoc¢ja HV1 in HV2, 49
samo HVI1, najmanj 150 pa tudi HV3. Vecino dednih
zapisov (tiste, ki jih niso dolo¢ili v Studijah oz. analizah)
je v glavne genetske skupine razvrstil Ze moj kolega dr.
Darko Vrecko leta 2009. V zadnjem letu pa sem skoraj
vse dedne zapise, s pomocjo Van Ovnovega genetskega
drevesa, razvrstila tudi v podskupine. Seveda se zavedam,
dabiverodostojnost teh najinih razporeditevlahko potrdili
le genetiki s ponovnim testiranjem celotne mtDNA vzor-
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cev, prisotnost dolo¢enih genetskih podskupin pri nas pa
bi lahko raziskali tudi na novih vzorcih. Upam, da se bo
to ¢im prej zgodilo, saj nas mnoge zanima, kak$ni bi bili
tudi znanstveno potrjeni rezultati.

Glede na rezultate smo v Zenskih genetskih skupinah
podobni ostalim v Evropi in se na razli¢nih obmo¢jih med
seboj razlikujemo najveckrat v delezu le teh, v€asih pa tudi
v prisotnosti ali odsotnosti dolo¢enih podskupin.

Genetska skupina H je dale¢ najpogostejSa v Evropi in
predstavlja 40% njene mtDNA. Med Evropejci jo imajo
najve¢ Baski, Spanci in Albanci, ve¢ kot 50%, najmanj
Rusi (20%) in Italijani (34%). V Sloveniji jo je 40,77%.
Neuradno so odkrili Ze ve¢ kot 100 njenih podskupin.
Najbolje so raziskali H1 in H3, ki naj bi se razvili v lede-
nodobnem zato&iséu v severni Spaniji, od kjer sta se po
otoplitvi razS§irili tudi drugam. Skupina H5 se je morda
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Genetska skupina st. ljudi %
H 243 40,77
u 99 16,61
J 66 11,07
T 61 10,23
K 47 7,88
HV +V 36 6,04
w 19 3,19
X 8 1,34
| 11 1,84
1 0,17
N 3 0,5
c5 1 0,17
R6 1 0,17
Skupaj 596 100%

Tabela 4: Delez Zenskih genetskih skupin v Sloveniji
in zamejstvu v Italiji

razvila na jugu Italije ali na BliZnjem Vzhodu pred 11000-
16000 leti. Delez HS5 se pri Slovencih (6,88%) pribliZuje
slovaskemu in francoskemu (8%), ki sta najviSja v Evropi
(povprecje 5%). H6 se je Se pred vrhom zadnje ledene
dobe razcepila v tri podskupine: v H6a, ki je znacilna za
Evropo, v H6b, ki je najbolj pogosta v centralni Aziji in
na BliZznjem Vzhodu ter na danes zelo redko skupino Héc,
ki je zadnjo ledeno dobo verjetno prezivela v Evropi na
Balkanu ali v Ukrajini. Skupina H6c¢ je zelo redka. V Stu-
diji, ki jo navajam kot spletno povezavo v virih, sem nasla
naslednje podatke: Slovaki (0,5%), Slovenci (0,8%), Bolgari
(0,1%), Ukrajinci (1,3%) in Litovci (0,6%). V bazi imam
5 zapisov H6c1 (0,84%), kar nas ravno tako uvr§ca med
Smer Siritve obeh (H5 in H6¢) je bila proti centralni Evro-
pi in naprej, tudi v vzhodno Evropo in ne obratno. Poleg
Hé6cl je vslovenskem H bazenu pogosto prisotna tudi Hé6a
(znacilna za Evropo) s svojimi podskupinami, od katerih
sem (upam) uspela identificirat H6ala s podskupinami.
Delez celotne H6 je prinas 3,69%. PribliZzno toliko dednih
zapisov mi je uspelo razvrstiti tudi v skupino H1. Verjetno
paje realni delez H1 dednih zapisov vsaj 2x vi§ji (HrvaSka
8,3%, Baskija 27,8%). Skoraj polovice (49,79%) H dednih
zapisov nisem uspela klasificirati. Poleg najStevilénejse H5
ter slede¢ih H6 in H1 sem nas$la Se dedne zapise H2a, H3,
H7al, H8, H10e, H11ali H24, H33b in Se nekatere druge.
Skupina H11 je pogosta v centralni Evropi, H7 v Evropi,
na Kavkazu in v zahodni Aziji, H2 in H8 v vzhodni Evropi
in na Kavkazu, za ostale ne vem.

Skupina U je stara 60000 let. Nastala je med severno
Afriko in Bliznjim Vzhodom in se je kmalu razcepila na
dve veji: U6 je znacilna za severno Afriko in U5 za Evropo.
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Predvidevajo, da so najstarejSe Evropejke nosile to skupino.
Genetske Studije paleolitskih kosti in zob to potrjujejo.
Danes prevladuje samo Se na severu Skandinavije. Deli
se na dve skupini: U5b in U5a. V Sloveniji je ve¢ U5a, Se
posebej USa2a, ki je pogosta tudi v vzhodni Evropi. Na-
§la sem tudi USa2e in USalbl, ki sta prav tako pogosti v
vzhodni Evropi. Skupina U5al naj bi nastala pred 30000
leti v Evropi. Dedni zapisi v U5b skupini so verjetno ali
U5b1 ali U5b2a. Samo test celotne DNK bi lahko potrdil
eno ali drugo. U5b1 je povezana z juznimi in centralnimi
predeli Evrope, od kjer naj bi se v nekem ¢asu po otopli-
tvi razSirila tudi v vzhodno Evropo. Genetska skupina
US5 je dale¢ najpogostejSa slovenska U skupina. Sestavlja
8,72% celotnega slovenskega genetskega bazena. Druga
najpogostejSa je U4 (3,02%), v kateri prevladujejo U4al,
U4a2b, U4a2c in U4cl. Stara je 25000 let. V Evropo je
prisla Se pred vrhom zadnje poledenitve in je tukaj tudi
precej razSirjena. Prav vse v Sloveniji najdene podskupine
U4 so pogoste tudi med vzhodnimi in zahodnimi Slovani.
Vse, razen U4cl, za katero nimam podatkov, so bolj po-
goste v vzhodni Evropi kot v zahodni. Se posebej U4a2
skupina je z vidika geneze Slovanov zelo pomembna.
Tesno je povezana z moSko genetsko skupino Rla. Slo-
venci imamo sicer ve¢ U4al. NajvecC te skupine so med
Slovani nasli na obmoc¢ju Volge in Urala (4,5%). Tretja
najbolj pogosta je U2e (2,68%), v kateri prevladuje U2el,
nekaj pa je tudi U3, U8al in Ula. U2 je najpogostejsa v
juzni Aziji, njena podskupina U2e v Evropi, je pa v juZni
Aziji skorajda ni. Tudi U2e povezujejo z Indoevropejci z
vzhodnih evrazijskih step (R1a). U8a je zelo redka in stara
skupina. NajstarejSo so nasli med Baski. Dedne zapise iz
te skupine sem nasla Se na Finskem, Svedskem, v Rusiji,
Nemc¢iji in Se kje. Ula se v majhnih odstotkih razteza od
Indije do Evrope. Na zahodu je ni. U3 je v zelo majhnem
delezu razprSena po vsej Evropi, relativno veliko jo je na
Kavkazu (6%), je pa zelo pogosta pri poljskih, litvanskih
in §panskih Romih (36-56%).

Genetska skupina HV je nastala pred 40000 leti na
Bliznjem Vzhodu, V pa se je iz nje razvila pred 15000 leti
na Iberskem polotoku in se po ledeni dobi razsirila proti
severu in delno vzhodu. HV in V ni lahko razlikovati samo
na osnovi HV1 in HV2 motiva, zato sem ju obravnavala
spletno stran na Nizozemskem (8%). Sledijo ji: Slovenija,
Baskija, Finska, Svedska in Belgija (6-6,5%). Geografsko
bolj diferencirani podatki iz drugih virov pa navajajo: 59%
genetske skupine V med Laponci v Skandinaviji, 15% v
Kantabriji, okrog 10% v Baskiji in na obmoc¢ju Volge in
Uralater 16,5% med tunizijskimi Berberi. Predvidevam, da
imamo Slovenci relativno visok delez HV skupine (brez V)
glede na Evropo. Genetska skupina HV je v Evropo priSla
z drugim vec¢jim naselitvenim valom pred 22000-28000 leti.
V slovenskem vzorcu sem nasla ve¢ HVO0 in HV6.
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Genetska skupina JT se je razvila pred 50000 leti na
BliZznjem Vzhodu. 1z nje se je na istem obmocju ali na Kav-
kazu pred 45000 leti najprej razvila skupina J, kasneje, pred
13000-17000 leti pa v Mezopotamiji ali severno vzhodni
AfrikiSe T. SkupinaJ1 je pogosta tako na Bliznjem Vzhodu
kot v centralni Aziji, ob Kaspijskem in Crnem morju, zato
jo povezujejo tudi z Indoevropejci. Skupina J2 je redkejsa.
J2a so vnizkih deleZih nasli povsod v Evropi, J2b v Anato-
liji in njeni okolici ter v JV Evropi. Nekatere podskupine
J so bile v Evropi verjetno Ze v paleolitiku ali mezolitiku,
tako J1c3, J1c5cl in druge. Celovitih podatkov Se ni. V
Sloveniji je po mojih podatkih 11,07 % genetske skupine
J, znotraj katere daleC najbolj prevladuje podskupina J1c.
Predvidevam, da sta pogostejSi J1c2 (J1c2el, J1c2cl) in
J1cl. Nasla sem tudi J1c3c in J1c12. Samo 3% celotne
slovenske J je J1bla, 4,54% J2bla in 6% J2a (J2ala in
J2alala). Morda je skupine J (in T) celo veg&, saj je Sarac
ssodelavci (2013), z zagrebSkega InStituta za antropoloske
raziskave, na podlagi SNP testov 97 slovenskih vzorcev,
odkril 14,4% J in 15,4% T, kar je ve¢ od evropskega pov-
precéja (11%). V Studiji poroca tudi o izobilju skupine J1c
v slovenskem vzorcu in visoki raznolikosti znotraj nje.
Skupina T je prisotna vse od severne Afrike do centralne
Azije in Sibirije ter v Zepkih Indije in SZ Kitajske ter v vsej
Evropi. Najve€ T1 je v SV Afriki, Anatoliji in Bolgariji, kar
kaZe namigracijoiz Egipta na Balkan v ¢asu neolitika. Spet
druge Studije kaZejo na prisotnost T1 in T2 v Evropi Ze
pred neolitikom, kar bi lahko bila tudi posledica pri§lekov
z ledenodobnega zaveti§¢a na BliZznjem Vzhodu. V Evropi
je najvec¢ T2 skupine, Se posebej na severovzhodu in v
okolici Egejskega morja. Slednjo povezujejo tudi z mosko
genetsko skupino R1a. T2b skupina naj bi po teh Studijah
prisla v Evropo kasneje, vendar Se vedno pred neolitikom.
Vslovenskem vzorcusemnasla 10,23% T, znotraj katerega
je 27,87% dednih zapisov T1, ostali so T2, morda kakSen
tudi T*. Znotraj skupine T1 sem zmogla identificirati samo
T1la2a podskupino (trikrat). V T2 skupini je najve¢ T2b
(42,86%) in T2f (33,33%). Dvakrat sem naSla T2b7al in
enkrat T2b3. V podskupini T2f je ve¢ kot polovica zapisov
T2fla, ostalih mi ni uspelo razvrstiti. Znotraj skupine T2
sem nasSla Se tri dedne zapise T2al in dva T2e.

Genetska skupina K je verjetno nastala pred 10000-22000
leti med Egiptom in Anatolijo in je najbolj razvejana od
vseh genetskih skupin. Nasli so jo po vsej Evropi in za-
hodni Aziji, tja do Indije. Najvec jo je v SZ in centralni
Evropi, Anatoliji in na jugu Arabskega polotoka. Njena
podskupina K1 je nastala pred 12000 leti na BliZznjem
Vzhodu, kjer je pogosta tudi Kla, kar kaze, da je ta pod-
skupina starejSa od neolitskih migracij v Evropo. Skupine
K niso nasli v paleolitskih biolo§kih ostankih v evropskih
To je celo vi§ji odstotek kot pri danasnjih Evropejcih
in podoben danasnjemu v vzhodnem Sredozemlju, med
Turcijo in Egiptom. Vecina neolitskih K dednih zapisov
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je Kla. Kljub temu nekatere Studije kazejo na prisotnost
vsaj K1 v Evropi Ze pred neolitikom. Ve¢ina K1a4, K1al0,
K1b, Klc in K2 je znacilno evropskih. K1a4 je pogosta v
Anatoliji in v Gr¢iji in bi se lahko v neolitiku morda ravno
od tam razSirila v preostalo Evropo, skupaj s skupinama J
in T ter moskimi E1blb, J2, T. Morda so dedne zapise iz
te skupine razSirjali tudi Indoevropejci iz Anatolije. Zna-
¢ilna za Sredozemlje je podskupina Klalbl, za ASkenaze
pa Klalbla in K1a9. Slovenci imamo 7,88% skupine K.
Od tega je 19,15% dednih zapisov K2, ostali so ali K1
(skoraj vsi) ali K*. Prevladuje podskupina Kla s svojimi
podskupinami (Kla4cl, Kla3, Klal), sledi ji Klc. NaSla
sem tudi en K1b dedni zapis.

Genetski skupini W in I imata podobno geografsko
razporeditev in sta verjetno Se najbolj povezani z genetsko
skupino R1a. Skupina W naj bi nastala v SV Evropi ali SZ
Aziji pred 25000 leti. Najve¢ W skupine je v Pakistanu,
Pandzabu, med Gujarati in iranskimi Kurdi (9-15%), v
Evropi v Ukrajini, evropski Rusiji, baltiSkih drZavah in na
Finskem (3-5%), v Slovenijijoje 3,19%. W6 je prisotna tudi
v Italiji. V slovenskem vzorcu sem nasla dva dedna zapisa
iz te podskupine. Vec je W3ain Wlc (potrebno potrditve).
Genetska skupina I je nastala pred 30000 leti v SV Evropi
ali na Kavkazu, nekateri kot moznost omenjajo tudi juz-
no Skandinavijo. Najve¢€ jo je v Ukrajini, Gr¢iji, zahodni
Anatoliji, na jugu Finske in na NorveSkem. Vendar pa sta
v Evropi dve obmo¢ji, ki v deleZu skupine I presegata vse:
otok Krk (11,28%) in Karpati (11,3%). Skorajda je ni na
Irskem, naJZ Francije in na Iberskem polotoku. V Sloveniji
joimamo 1,84%. Podskupina Ilal je prisotna na Ceskem,
Portugalskem, v Maroku in Tuniziji, skupina Il v Nem¢iji,
njena podskupina I1a na Kavkazu ... V slovenskem vzorcu
sem identificirala I1, I1al, I2a in I5a. Zal na spletu nisem
nasla podatkov o omenjenih podskupinah.

Tudi genetsko skupino X2 povezujejo z Indoevropejci
in sicer bolj z genetsko skupino R1b kot Rla. V neoliti-
ku je bila Zenska X2 morda tudi partnerica moske G2a,
saj sta obe pogosti na Kavkazu. Skupina X je zelo stara
in razSirjena po vsej Evraziji, severni Afriki in severni
Ameriki med indijanskimi staroselci. V nobeni populaciji
ne presega 5%, po navadi se njen deleZ giblje med 1-2%,
pri nas 1,34%. Slovenski dedni zapisi spadajo vsi, razen
enega, ki ga nisem uspela umestiti v nobeno podskupino,
v podskupino X2. Dedni zapisi X2b so znacilni za severno
ameriSke staroselce, enega sem naSla tudi v slovenskem
vzorcu.

Genetska skupina N se je razvila pred 75000 leti v se-
verno vzhodni Afriki. Razcepila se je na ve¢ skupin. Za
Evropo pomembne so: X, I, W in R. Genetska skupina
R se je razvila pred 70000 leti v jugo zahodni Aziji in je
predniSka skupina vseh Sestih glavnih evropskih Zenskih
skupin: H, V, U, J, T in K. Vec¢ino njenih (R) podskupin
so nasli v juzni Aziji, tudi R6, v katero spada edini slo-
venski zapis iz te skupine. V slovenskem vzorcu sem nasla
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S > 2
O T & | T K |2 & || & X || R B 2 =2 B »n
Pomurje | 1 |833| 3 | 25 | 1 |833| 2 |16,67 2 12
Podravije 9 |40091| 4 |1818| 1 | 454 5 22
Koroska 2 |66,67 33,33 3
Savinj- 2 | 11,76 9 |52,94| 2 | 11,76 588 | 1 17
ska
Zasa- 2 |66,67| 1 |3333 3
vska
Spodn.Je 1833 | 4 (3332 3 | 25 16,67 | 1 12
Posavje

W S.!ove- 4 1952 |16 |3809| 7 |1667| 4 | 9,52 19| 5 42

nija

Osredn.!a 3 | 588 |13 (2549 9 [17,65| 9 |17,65 11,76 | 7 51

Slovenija
Gorenj- 4 | 727 | 21 |38,18| 15 |27,27| 5 | 9,09 10,91 3 55

ska
Notranj-

sko - 11769 | 4 [30,77| 3 |2308| 3 |2308 1 7,69 13
Kraska
Goriska | 1| 232 | 17 |39,53| 5 |11,63| 14 | 32,56 2 43

Obalvno B 2 13333] 1 [1667| 1 |16,67 16,67 | 1 6
Kraska

Trzaska | 1| 10 | 4 | 40 | 1 10 | 1 10 20 | 1 10

Benedija | 3| 30 | 3| 30 | 2 | 20 1 10

Skupaj | 21 | 7,02 | 109 | 36,45 | 54 | 18,06 | 40 | 13,38 8,03 | 30 0,33 N=299
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Tabela 5: Delez zenskih genetskih skupin po slovenskih regijah, v Beneciji in na Trzaskem
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tudi tri zapise iz N1 skupine. Dva sta N1bl in en Nlala.
Skupino N1b so nasli v Egiptu, na Bliznjem Vzhodu, na
Kavkazu in v Evropi, N1a pa v vzhodni Afriki, Egiptu, na
Arabskem polotoku, v centralni Aziji in na jugu Sibirije.
N1b se je verjetno razvila na Bliznjem Vzhodu. Madzarski
ASkenazi imajo 6,9% te skupine. Izvor skupine Nla je na
Arabskem polotoku pred 13000-32000 Ileti. Povezujejo jo
tudi z neolitsko Evropo. 1z nje je pred 11000-25000 leti
nastala Nlala skupina, njena evropska veja. V Jemnu so
nasli 5,2% N1la, V Savdski Arabiji do 4%, na Cresu 9,24%,
na Bracu 1,9%, na podroéju Urala in Volge 9,5% (Komi-
permiaki) in med Haviki (visja kasta) v Indiji 8,3%.

Genetska skupina A se je ravno tako razvila iz skupine
N. Verjetno pred 30000-50000 leti v vzhodni Aziji oz. na
Daljnem Vzhodu. Edini slovenski A8al zapis je podoben
burjatskemu (mongolskemu) dednemu zapisu iz Sibirije.

Vse mtDNK skupine zunaj Afrike so se razvile bodisi
iz genetske skupine N ali genetske skupine M.

1z slednje se je pred 60000 leti med Kaspijskim morjem
in Bajkalskim jezerom razvila genetska skupina C. Pogosta
je v SV Aziji, vklju¢no s Sibirijo, §e posebej na njenih arkti¢-
nih predelih in med ameriSkimi staroselci. Edini slovenski
zapis (prednica z MadzZarske) spada v podskupino C5, ki
je znacilna za Evropo. Lahko da je prisla vsaj v vzhodno
Evropo iz juzne Sibirije Ze pred neolitikom.

Slovenska mtDNK po regijah

Za 299 od 596 Zenskih dednih zapisov sem nasla tudi
geografski izvor (kraj in/ali regija). Relativno zadovoljivo
so zastopane iste regije kot pri y-DNK vzorcih: Gorenjska,
Osrednja Slovenija, Goriska in JV Slovenija. NajslabSe
sta zastopani Zasavje in Obalno Kraska. Tudi tukaj velja,
da so podatki za zelo majhne vzorce samo statisti¢ni in
ne realni.

Najboljizstopa Goriska, ki vdelezu J skupine za trikrat!
presega tako evropsko kot slovensko povprecje. Poleg tega
je njena podskupina J2b morda znacilna predvsem za to
regijo. Po en J2bla dedni zapis sem nasla na Sentviski
planoti, v Dolenji Trebusi in v PluZnjah. Opazila sem vec
H6 v JV Sloveniji, manj H v Osrednji Sloveniji, potem vec
U na Gorenjskem, ve€¢ U5a na Gorenjskem in v Osrednji
Sloveniji. Morda je ve¢ T v Podravju, Se posebej T2, enako
v Osrednji Sloveniji in v JV Sloveniji, morda je manj T1
v vzhodni polovici drzave. Ve¢ K je morda v Spodnjem
Posavju, K2 predvsem v JV Sloveniji in Osrednji Sloveniji,
ve¢ K1 pa na Gorenjskem. Zavedam se, da je vzorcev pre-
malo, zato bi si upala tukaj pod¢rtati samo eno opazZanje,
za katero mislim, da bi ga lahko nove raziskave potrdile:
vec skupine J na Goriskem.

1/2012

Zakljucek

Vse kaze, da je na vsakem narodu naloga, da raziSCe
svojo zgodovino, saj je drugi namesto njega ne bodo, vsaj
ne tako zavzeto in natan¢no. Seveda nas zanima, kdo smo
in od kje smo prisli. To sta temeljni vprasanji, na osebnem
in kolektivnem nivoju. Ce bi Zeleli najti odgovor, kdo
smo in od kje prihajamo v genetskem smislu, bi morali
testirati na slovenskem ozemlju najdeno staro DNK iz
¢asa paleolitika, neolitika, bakrene, bronaste in Zelezne
dobe pa iz srednjega veka in jo primerjati z danaSnjimi
dednimi zapisi iz vse Slovenije, oboje pa potem Se z vsemi
razpolozljivimi genetskimi podatki po svetu. Pri tem bi
morali testirati celotno mtDNK, ne le variabilna mesta in
¢im ve€ lokusov y-DNK (nad 100). Upam, da se boto v
kratkem tudi zgodilo.

Viri

- http://www.familytreedna.com/public/r1a/default.aspx

- http://www.scirp.org/journal/PaperInformation.
aspx?paperlD=21698

- http://www.isabs.hr/PDF/2013/ISABS-2013_book _of_ab-
stracts.pdf

- http://mbe.oxfordjournals.org/content/25/8/165 1 full

- http://www.plosone.org/article/info:doi/10.1371/journal.
pone.0054360
http://www.plosone.org/article/info:doi/10.1371/journal.
pone.0010285

- http://www.plosone.org/article/info%3Adoi%2F10.
1371%2Fjournal.pone.0067835

- http://www.isabs.hr/PDF/2013/ISABS-2013_book_of_ab-
stracts.pdf

- http://www.eupedia.com/europe/origins_haplogroups_euro-
pe.shtml

- http://www.eupedia.com/europe/european_y-dna_haplogro-
ups.shtml

- http://www.eupedia.com/europe/european_mtdna_haplogro-
ups_frequency.shtml

- http://www.phylotree.org/
http://en.wikipedia.org/wiki/Haplogroup_U_(mtDNA)

- http://genome.cshlp.org/content/15/1/19.full

- http://dienekes.blogspot.com/2013/10/ancient-central-euro-
pean-mtdna-across.html

- http://www.nature.com/srep/2012/121018/srep00745/full/
srep00745.html

- http://korenine.si/zborniki/zbornik 10/vakar_slo_dnk _ba-
zen.pdf (na koncu prispevka so navedeni Se ostali viri)
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Z. genetiko po poti
mojih prednikov
Robert Fonda

Zgodba se za¢ne z analizo spletnih virov o sodobnih ge-
netskih raziskavah in se preko znanih zgodovinskih dejstev
poveze z zapisi 0 mojem rodu v mati¢nih in druzinskih
knjigah Zupnije Lokev.

Kljuéni zgodovinski dogodki

Afrika (pred 55.000Ieti) > SZ Azija (pred 40.000 leti) >
Evropa-Cro Magnon (pred 35.000 leti) > Kelti- Latinska
Italija (390 p.n.§.) > Fundi (338 p.n.S.) > Sev. Italija- Oglej
(181 p.n.§.) - kolonizacija (169 p.n.S.) - Cisalpska Galija
(81 p.n.8.)-RegiaX. (6 p.n.§.)>Huniin Langobardi (452
n.S., 568 n.§.) > Piran (7. stoletje) - uzakonjeni priimki
(1090) - Dominik Fonda (1230) > Dolina - Bazovica (ok.
1450) > Prva beneska vojna (1511) - premirje v Wormsu
(1521) > Lokev (1574) > Ljubljana (1950).

Po sledeh kromosoma Y

Z vstopom znanosti v ¢loveski genom smo postali pric¢a
skrivnim zapisom narave, ki je vse od nastanka prvih ¢lo-
veSkih skupnosti v Afriki, pred okoli 55.000 leti, vestno
belezila dogajanja v telesu vsakega posameznika. Zmoznost
branja teh zapisov je odprla nove moznosti raziskav tako v
medicini, kot tudi v antropologiji. Medtem, ko je sodobna
genetika vmedicini nasla svojo vlogo predvsem v odkrivanju
vzrokov nastanka in poslediéno zdravljenja posameznih
bolezni, so sodobni antropologi v genetiki odkrili prvovr-
stno moznost za preucevanje selitev ¢loveskih skupnosti.
Naklju¢ne spremembe (mutacije, v nadaljevanju oznacene
kot M=markerji), ki so se skozi generacije potomcev po-
javljale na moSkem Y-kromosomu sluZijo kot kazZipoti, ki
prikazujejo smeri gibanja posameznih ¢loveskih skupno-
sti. S preprostim genskim testom, ki ga danes opravljajo
Stevilni laboratoriji doma in po svetu, je naSi generaciji
dana mozZnost vpogleda v zgodovino selitev moske linije
prednikov vsakemu izmed nas.

Slika 1 - Glavne smeri poselitve
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Poselitev sveta

Haplo-skupina A: Pred ve¢ kot 55.000 leti je ¢lovestvo
skoraj izumrlo. PreZivela je le manjSa skupina ljudi v Afri-
ki, menda nekaj 10 posameznikov, ki se je edina uspela
prilagoditi takratnim Zivljenskim razmeram. Genetiki so
ji dodelili ¢rko A in z njo oznacili najstarejSo in najbolj
razprSeno haplo-skupino v zgodovini sodobnega ¢loveka.
V svoji prvotni obliki je prevladujoce prisotna na ozemlju
juzne in deloma vzhodne Afrike, kjer je njena najvecja
gostota zabeleZzena med prebivalci Sudana. Verjame se, da
ta haplo-skupina pooseblja Y-kromosom Adama, skupnega
prednika vseh danasnjih ljudi.

Haplo-skupina B (M 168) Izvor njenega nastanka je za-
belezen v pod-saharski Afriki, posebej v tropskih gozdovih
zahodno-sredinske Afrike. Velja za drugo najstareSo in eno
najboljrazprSenih ¢loveskih Y haplo-skupin. Prevladujoce
je prisotna med predniki sodobnih Pigmejcev, predvsem
pri plemenih Baka in Mbuti, pa tudi med Hadzabi v Tan-
zaniji.

Haplo-skupina F (M89) je domnevno nastala pred okoli
45.000 leti vseverni Afriki. Nekateri so mnenja, da predsta-
vlja drugi val izseljevanja iz Afrike. Kakorkoli, izseljevanje
je potekalo v smeri proti Indiji oziroma obmoc¢ju juzne
Azije in srednjega vzhoda; vse njene podskupine kazejo
razprSenost bodisi z obmocja juzne Azije (haplo-skupini
H in K) ali srednjega vzhoda (haplo-skupini G in J).

Haplo-skupina K (M9) se je pojavila pred pribliZzno 40.000
leti na obmo¢ju Irana oziroma juzne Centralne Azije.

Haplo-skupina P (M45) predstavlja eno izmed podvej
haplo-skupine K, tisto ki se je pred 40.000-35.000 leti usme-
rila na sever proti Hindu Kush-u, v Sibirijo, Kazahstan ali
Uzbekistan. Kasneje se skupina razdeli v Haplo-skupini Q
(M242), ki se usmeri proti vzhodu in gre naprej v Ameriko
in R (M207), ki se usmeri proti zahodu v Evropo.

Haplo-skupina R (M207) se je domnevno izoblikovala na
obmoc¢ju severozahodne Azije pred 35.000-30.000 leti.

Haplo-skupina R1 (M173) je zelo redka. Njene sledi so

bile najdene v Evropi, ter v Centralni in Juzni Aziji. Morda
izvira iz Evrope in se je pred okoli 30.000 leti preselila v
Azijo. Razdeli se v dve glavni veji: R1a se je izoblikovala
na obmo¢ju Evrazijskih step, R1b pa v zahodni Evropi.

Genski test

Ko sem leta 2008 test na-
ro€il tudi zase, sem Zelel z
njim predvsem preveriti svoje
dotedanje ugotovitve, hkrati pa
izvor svojega rodu po moski
liniji raz§iriti kar se da dale¢
v preteklost. Test je izpolnil
moja pri¢akovanja in pokazal, da pripadam haplo-skupini
R1b. To kot prvo pomeni, da so moji neposredni moski
predniki do prihoda v Evropo opravili vso pot, ki jo ozna-
¢ujejo zgoraj zapisane haplo-skupine, saj R1b v svojem
genskem zapisu na kromosomu Y vsebuje vse mutacije,
ki oznacujejo te haplo-skupine.

Raziskava opravljena na mojem Y-kromosomu je pokaza-
lazanimivo pot, ki sojo njegovi prenasalci opravili v zadnjih
55.000 letih. V morda 2500-3000 generacijah moskih je
prislo na njem do Stevilnih mutacij, ki danes omogocajo
vpogled v zgodovino selitev mojih prednikov.

Najstarejse haplo-skupine v Evropi

V obdobju zadnje ledene dobe pred 15.000-10.000 leti
so na ozemlju danasnje Evrope obstajale tri glavne haplo-
skupine: I, R1a in R1b.

Haplo-skupina I (M170), ki ima svojo predhodnico v
haplo-skupini F, zajema 18% deleZ evropske populacije.
Najpogosteje je prisotna v Skandinaviji, na Sardiniji, med
Slovani na zahodnem Balkanu in v jugovzhodni Evropi.
Izven Evrope je skorada ni, kar daje slutiti, da je na ozemlju
severozahodne Evrope, verjetno pred okoli 23.000 leti,
tudi nastala. Tako skupina I, kot tudi I1 (M253, M307,

oY513a EYS19b OY5583a DW5365b OY5388 DY53651 DYS3EIT1 D533 GY5331 OY5332 Dv5333
14 - i1 14 12 a9 iz i1 13 13
DYE4Ze EYS34ar DYE438 Y§4a32 DY3a41 [t DY S EY§HD EYEse DYS44F DY i
12 15 12 12 14 12 12 11 23 18
OYS48S CYS4sz DSan DYS4ss (=45 £ DYEASE DWS4%0a C¥S4 53k DYS460 DYS461 DYS4E2
z9 F0 11 11 16 2 1o 12 a1 i1
CY5463 CY3464m CYS464h D -aG-te DY S464d DY5464e o¥s454f  GGARTIBOT  YCAIs WCAllD  Y-GATA-ALD
24 15 15 18 17 16 14 23 14
DYEERS  Y-BATA-H4.1
23 2z

Slika 3 - Rezultat mojega testa, 2008
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Patermnal Linage Test (v-Chrormosome 46) - Robert FOMDA, 2008
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Slika 4 - Izvor haploskupin I, R1 in R2 v Evropi

P30, P40) sta prisotni skoraj izkljuéno na tem obmodju,
posebej med potomci Vikingov. V ¢asu ledene dobe je
populacija prebezala proti jugu na toplejsi Balkan. Po
otoplitvi pred 15.000-10.000 leti pa sta se izoblikovali dve
novi podskupini. Medtem, ko ima podskupina I1a (M21)
svoje korenine v severni Franciji in je nastala morda pri
populaciji, ki se je z Balkana vrnila, pa je podskupina I1b
(M227) prevladujocCe zastopana znotraj dezel Balkana. Ta
naj bi nastala med tistim delom populacije, ki je po umiku
v Casu ledene dobe s severa na Balkan, tam tudi ostala.

Haplo-skupina R1a (SRY-1532, M17) se je izoblikovala
na obmo¢ju evrazijskih step severno od Crnega morja in
Kaspijskega jezera in oznacuje ti. kulturo Kurgan, znano
po udomacitvi konja (priblizno 3000 pred naSim Stetjem).
Nosilci te kulture naj bi bili prvi nosilci indoevropske
jezikovne skupine. Skupina je danes prisotna v osrednji
in zahodni Aziji, Indiji in med slovanskim prebivalstvom
vzhodne Evrope. Nastala je pred 15.000 leti na obmocju
Ukrajine in se je o tam Sirila od konca zadnje ledene dobe,
pa tudi iz obmocja step okoli Kaspijskega morja kot posle-
dica migracij kulture Kurgan. Siritev R1a (kot tudi R2) je
povezana s Sirjenjem indoevropskih jezikov. Ceprav se v
jugovzhodni Evropi haploskupina R1la pojavlja na samo
16% populacije, analize visoke lo¢ljivosti na Y -kromoso-
mih (Perici¢, 2005) kaZejo najvecjo raznolikost Rla med
Hrvati in Bosanci. Na okrepljeno prisotnost R1a v regiji bi
lahko tako vplivale vsaj tri glavne migracije v preteklosti:
zgodnja poseliteviz obmocja Ukrajine, poseliteviz azijskih
step severno od Kaspijskega morja v ¢asu med leti 3000 in
1000 pred nasim Stetjem, pa kot tudi morebito Steviléno
slovansko preseljevanje med 5. in 7. stoletjem. Visoka
frekvenca prisotnosti Rla (ve¢ kot 40%) je zabeleZena
na Ceskem, okolici gorovja Altaj v Sibiriji in v juznem
delu srednje Azije, najvecja pa na Poljskem in v Ukrajini.
Haploskupina R1a, ki je torej razsirjena v vzhodni Evropi,
osrednji Aziji in Indiji, je tesno povezana z R1b. Oba sta
potomki R1, a haploskupina R1anima M343 oznacevalca,
ima pa oznacevalec M17, ki ga R1b nima.
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Slika 5 - Gostota porazdelitve haploskupine R1b v Evropi

Haplo-skupina R1b (Hgl/Eul8, M343) izvira iz svoje
predhodnice haplo-skupine R1 (M173). Oznacevalec
M343, ki doloca R1b, je nastal pred okoli 18.500 leti in
oznacuje populacijo, ki se je v ¢asu zadnje ledene dobe
pred 10-15.000 leti usmerila proti zahodni Evropi. Naj-
znacilneje jo opredeljuje t.i. Atlantski modalni haplotip
(AMH) z oznako Hgl. Danes prevladuje mnenje, da imajo
oznako R1b potomci nosilcev kulture Cro-Magnon, prvih
sodobnih ljudji, ki so Evropo poselili pred priblizno 35.000
leti. Nosilci kulture Cro-Magnon so prvi dokumentirani
umetniki, avtorji znamenitih jamskih poslikav: Lascaux v
Franciji, Cueva de las Monedas v Spaniji in dolina Foz Coa
na Portugalskem (najvecja galerija na prostem v Evropi).
Potomci kulture Cro-Magnon, so v ¢asu zadnje ledene dobe
iz zavetja Iberskega polotoka, poselili vso zahodno Evropo,
s ¢imer so omogocili Sirjenje populacije R1b, ki Se danes
prevladuje vse od od Iberskega polotoka do Skandinavije.
Domneva se, da so bili Kromanjonci sodobniki evropskih
Neandertalcev. Danasnji Evropejci z M343 nosijo v svo-
jem Y-kromosomu tudi oznako (P25, M269). Ta dolo¢a
podrobnejSo podskupino R1b1b2 za katero se domneva, da
je nastala na ozemlju juzne Francije, kjer je kot genetsko
homogena populacijav Zivela v obdobju zadnje ledene dobe.
Danes je haplo-skupina R1b prevladujocCe (skoraj 90%)
zastopana med mosko populacijo pri Baskih (Spanija) in
v Walesu. Sledijo Irska, Portugalska, Spanska Katalonija,
Skotska in Anglija, kjer odstotek moskih z R1b presega
75%, na Nizozemskem pa ta znaSa okoli 70%. PrecejSno
gostoto R1b je zaslediti tudi med Italijani, posebej tistimi
na severu drzave s 50%, na obmocju meje s Slovenijo se
njena gostota giblje okoli 40%, le nekoliko manjSa pa je
na Primorskem, v Istri in na Krasu. V manjSem obsegu
se R1b pojavlja tudi v vzhodni Evropi in v severni Afriki,
predvsem v delih Alzirije, kjer odstotek njene prisotnosti
dosega okoli 10%.
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Slika 6 - Haplogrupe

Kelti

Zgodnjih haplo-skupin ne gre enaciti s tocno dolo¢enimi
etni¢nimi skupinami, saj so se prve izoblikovale mnogo
prej in se zato pojavljajo tudi v Stevilnih drugih etni¢nih
skupinah. Kljub temu se pogosto navajajo zakljucki, ki npr.
skupino Ila enacijo z Vikingi, [2a z Iliri, R1a s Slovani,
R1b s Kelti, ipd.. Posamezne etni¢ne skupine bo mozno
natancéneje opredeliti Sele potem, ko bo bolje raziskana
podskupinska struktura posameznih zgodnjih haplo-sku-
pin. Gotovo pa to, da pri potomcih Vikingov prevladuje
haplo-skupina Ila, Ilirov I2a, Slovanov Rla in Keltov
R1b, pomeni, da so te etni¢ne skupine s svojimi zgodnjimi
haplo-skupinami povezani, da torej od njih izhajajo.

Genski test, ki sem ga opravil pred leti je pokazal, da
moj rod izvira iz haplo-skupine R1b, ali so bili moji pred-
niki ravno Kelti, ali je bil torej moj prednik keltski vojak,
pa rezultat testa ne pokaze, saj za tak zakljucek rezultat
ni dovolj natan¢en. Ko bo keltska etni¢na skupina dovolj
podrobno raziskana tudi genetsko, bom lahko test ponovil
in ta bo gotovo pokazal kaj drzi. Pa je bil moj neposredni
prednik vendarle Kelt? Vsaj dva posredna namiga kazeta,

Slika 7 - Glavne smeri selitve Keltov
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da bi to lahko bilo tako. Oba se skrivata v naslednji postaji
mojih prednikov, rimski rodovni skupnosti Fundanijev.

Gens Fundania

Od 10. do 7. stoletja p.n.S. so ozemlje Apeninskega po-
lotoka poseljevala razli¢na ljudstva (https://sl.wikipedia.org/
wiki/Ljudstva_anti%C4%8Dne_Italije). Od prvotnih prebival-
cev so bili najStevilnejsi Etruscani, v osrednji del polotoka
so se naselila italska plemena (Latini (Attp://slwikipedia.
org/wiki/Latinci), Oski, Umbrijci (https://hr.wikipedia.org/
wiki/Umbri), Sabinci, Samniti, Aurunci, Volsci), na jugu
pa so bivali predvsem Japigi in Grki.

Leta 753 p.n.S. je na skrajnem juznem robu ozemlja
Etruscanov, na meji s posestvi Latincev nastalo Rimsko
kraljestvo (Regnum Romanum) in leta 509 p.n.S. je na
njeni osnovi nastala Rimska republika. Osnova najstarejSe
rimske druzbeno ureditve je bil rod (Gens). Vec rodov je
sestavljalo bratstvo in ve¢ bratstev pleme ali tribus. Rod
je Stel okoli 100 Ijudi. Sestavljale so ga velike druZine - fa-
milije. Disciplina, delavnost spoStovanje starejSih in druge
kreposti so urejale odnose v druZini in bile osnova rimske
vojske in zakonodaje v ¢asu nastajanja rimske drZave.

Rimsko kraljestvo in Latinska liga

Med 7. stoletjem p.n.S.in letom 338 p.n.S. je bilo okoli 30
vasi (prestolnica je bila Alba Longa) in staroselnih plemen
v regiji Lazio (med njimi: Tusculum, Aricia, Lanuvium,
Lavinium, Cora, Tibur, Ardea in Pometia), povezano v
organizirano skupnost (Latinska liga) s ciljem po skupni
obrambi pred sovraznimi okoli§kimi plemeni. Ta je leta 493
p.n.S. zzgodnjo Rimsko republiko sklenila vojasko zavezni-
§tvo in s skupnimi mo¢mi so premagali Etrus¢ane.

Vdori Rimljanom sovraznih ljudstev pa so se nadaljevali.
Leta 390 p.n.S. so jih presenetili Kelti (rimsko Gali). Ti
so iz srednje Evrope vdrli na Apeninski polotok, prisli do
Rima, ga oropali in poZgali. A tam niso ostali. Rimljani so
si kmalu opomogli. Leta 358 p.n.S. so obnovili pogodbo o
zavezniStvu z Latinsko ligo, a mo¢ Rima se je vecala, kar
je postopno privedlo do njegove prevlade tudi v zavezni-
Stvu. Vasi, ki so se zacele pocutiti ogroZene tudi same, so
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Slika 8 - Filogenetsko drevo haploskupine R1b z Italo-Keltsko podskupino, 2012

Slika 9 - Rimska pokrajina Lazio z mestom Fundi Slika 10 - Mesto Fondi v srednjem veku
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se Rimljanom uprle, sledil je izbruh latinske vojne (343
p.n.§.-338 p.n.§.) vkateri pa so zmagali Rimljani. Po rimski
zmagi, je leta 338 p.n.S. liga dokonéno razpadla.
Rimljani so si sistemati¢no podredili Latince in Samnite.
Latinska mesta so preimenovali in tam ustanovili svoje
lastne mestne kolonije (municipiae coloniae). Novi in stari
prebivalci so postali rimski koloni. Kolonije so postale mo¢-
ne naselbine kmetov-vojakov, in zmreZo cest so jih povezali
z Rimom (leta 312 p.n.S. je bila zgrajena Via Appia). V po-
vezavi s temi dogodki je bilo leta 338 p.n.S., ko so njeni pre-
bivalci (skupaj s tistimiiz bliznje Formie) pridobili osnovno
rimsko drzZavljanstvo, brez volilne pravice, prvi¢ v pisnih
virih omenjeno tudi mesto (municipij) Fundi (danes Fondi).

Patriciji in plebejci

Rimska druzba se je razslojila na patricije in plebejce.
Medtem, ko so patriciji (po Liviju in Dioniziju) veljali za
potomce prvih rimskih senatorjev, ki jih je ob ustanovitvi
Rima izbral sam Romul in so ti predstavljali rimsko plem-
stvo, so plebejci predstavljali ljudstvo tujegaizvora, ki je bilo
vrimsko druzbo asimilirano in so njihovi pripadniki postali
rimski drzavljani z ustanovitvijo kolonij. Prezivljali so se
kot mali poljedelci, obrtniki in trgovci. Politiénih pravic
niso imeli. Gospodarsko, druzbeno, politi¢éno in pravno
so bili stoletja zapostavljeni. Prepovedan jim je bil vstop v
uradniske sluzbe, na verske polozaje, prepovedana je bila
poroka med patriciji in plebejci. Sodili so jim patriciji po
nepisanih zakonih. Zaradi njihovega postopno narascajo-
Cega Stevila, svoje vojaske izurjenosti in oborozenosti so
scasoma postali sila, ki je ogrozala stari, vase zaprt rimski
populus. Za ¢asa Servija (Servius Tulius) so plebejci uspeli
ustvariti mo¢no lastno organizacijo in si z njo leta 287
p.n.S. priboriti enakopravne pravice v rimski druzbi.

Med plebejske rodovne skupnosti, ki so v naslednjih
letih pridobile rimsko drZavljanstvo so se uvrscali: Fun-
dani, Formiani, Cumani, Acerrani, Lanuvini, .... Tako
ali drugace so bili med polnopravne rimske drZavljane
postopoma sprejeti tudi: Aricini, Cerites, Anagnini, Ti-
burtes, Praenestini, Pisani, Urbino, Nolani, Bononienses,
Placentini, Nepesini, Sutrini, Lucenses, in drugi. Vzpo-
redno s Stevilénim porastom ¢lanov plebejskih rodovnih
skupnosti so po drugi strani rodovne skupnosti patricijev
postopomaizumirale in z Julijem Cezarjem, ki je to pravilo
uvedel prvi, se je pricelo obdobje, ko so nekatere izmed
plebejskih rodovnih skupnosti lahko pristopile tudi med
patricije (rimsko plemstvo).

Prebivalci mesta Fundi so torej pripadali plebejski
rodovni skupnosti Fundanijev (Gens Fundania). Ali je
bila ta skupnost keltskega izvora, ali je morda pripadala
kateremu izmed starejSih italskih plemen, ki so se na Ape-
ninskem polotoku naselila Ze prej, bo v prihodnje gotovo
pokazala podrobnejsa genska analiza. Glede na to, da so
bila staroselna italska plemena indoevropskega izvora, nji-
hovi potomci pa imajo danes prevladujo¢o haplo-skupino
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R1a, se trenutno zdi verjetnejSa prva moznost. Da so bili
torej pripadniki rodovne skupnosti Fundanijev keltskega
izvora. Na mozni keltski izvor rodu kazZe tudi v zgodnji
dobi dokaj pogosto uporabljeno ime ¢lanov rodovne sku-
pnosti Fundanijev, Gaius (Gallus = Galec, Kelt).

Nekaj najzgodnejSih omemb posameznikov rodovne
skupnosti:

- 243 p.n.§.: Gaius FUNDANIUS Fundulus, rimski konzul.

- 195 p.n.§.: Marcus FUNDANIUS, plebejski tribun,
omenjen v zvezi z »Opijskim zakonomx.

- 1. st. p.n.S.: Gaius FUNDANIUS Gallus, humoristi¢ni
pesnik in satirik, omenjen v Horacijevih satirah II.8.

- 68 p.n.5.: Gaius FUNDANIUS, plebejski tribun.

- 1. st. p.n.S.: Gaius FUNDANIUS, rimski vojak.

- 2/3 1. st. p.n.§5.: Decimus FUNDANIUS Primianus,
decurion, ¢lan rimskega senata.

Rimskemu konzulu iz leta 243 p.n.S. sta bila posvecena
tudi dva rimska kovanca. Oba so skovali leta 101 p.n.s..

1. Srebrnik (Quinarius). Na prednji strani glava Jupitra.
Na zadnji prikaz vdaje galskega Karna (vojni ujetnik), ko
z vklenjenimi rokami na hrbtu poklekne pred zmagovalca,
ki v roki drzi palmovo vejico.

Slika 11 - C. FVNDA (premer: 13.5-15 mm, masa: 1,75-1,91 g)

2. Srebrnik (Denarius). Na prednji strani prikazana glava
Minerve, rimske boginje vojne in zavetnice obrtnikov s
Celado s krili. Na zadnji Marius na Cetverovpregi z lovor-
jevo vejico in Zezlom, skupaj z 8-letnim sinom na konju
obeleZuje zmagoslavje ob vrnitvi z bojev proti Tevtonom
(102 p.n.s.), in Cimbrom (101 p.n.S.).

V Casu naSega Stetja je bil leta 116 rimski konzul in leta
131/132 prokonzul Lucius FUNDANUS Lamia Aelianus.
Leta 303 pa je bil neki FUNDANUS, skof v Libiji, itd..

Slika 12 - C. FVNDAN (premer: 19-20 mm, masa: 3,71-3,84 g)
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Ustanovitev Ogleja (Aquileia)

Pomemben dogodek, ki je rod Fundanijev, tako vsaj
kaze, razSiril proti severu, se je zgodil leta 181 p.n.§., ko je
prislo do ustanovitve Ogleja (Aquileia). Po vojni zmagi nad
Kelti, so Rimljani zasedli podrocje danasnje severo-vzhodne
Italije in tam postavili temelje bodoci novi rimski koloniji.

Slika 13 - Oglej, ok.1570

V letih 178-177 p.n.S. so si v »Istrski vojni« prisvojili tudi
Istro s severno Jadransko obalo.

V letih, ki so sledila, so na zasedena ozemlja naselili
okoli 3000 druzin, leta 169 p.n.S. pa, kot je zabelezeno
v zapisih rimskega senata tistega ¢asa, Se dodatnih 1500
latinskih (iz Lazia) in drugih italijanskih druzin iz okolice,
ki so se pomeSale med obstojeCe prebivalstvo: Venete,
Histre, Kelte, Japode, ..., idr.. Leta 90 p.n.S. Oglej pridobi
mestne pravice in postane »municipij«.

Cisalpska Galija (Gallia Cisalpina)

Provinca Gallia Cisalpina je bila uradno ustanovljena
verjeto leta 81 pr. n. §t.. Njeno glavno mesto je bila Mutina
(Modena). Na severu in zahodu je segala do Alp, na jugu
do Placentie ob reki Pad, Apeninov in reke Rubikon, na
vzhodu pa do Jadranskega morja. Leta 49 p.n.S. so vsi
prebivalci Cisalpske Galije dobili rimsko drzaljanstvo.

Med leti 18-12 p.n.S. cesar Augustus (Oktavian) prikljuci
ozemlje Istre k Italiji, ki od tega Casa z mejo na Rasi meji
na Dalmacijo. Leta 6 p.n.S. je bila provinca razdeljena
med S§tiri od enajstih italijanskih kolonij: VIII. regijo

Slika 14 - Gallia Cisalpina, 81 p.n.§. - 41 p.n.s.
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Cispadsko Galijo (Gallia Cispadana), IX. regijo Ligurijo
(Liguria), X. regijo Benecijo in Istro (Venetia et Histria)
in XI. regijo Transpadsko Galijo (Gallia Transpadana).

Deseta rimska kolonija (Regia X)

Obsegala je ozemlje danasSnje Benecije in Istre in se je
obdrzala skoraj 3. stoletja. Njeno glavno mesto je postalo
Oglej. Da je v tem casu v Ogleju ali njegovi okolici Zivela
tudi druzina iz rodu Fundanijev, potrjuje vpis v »Corpus
Inscriptionum Latinarum, volume V, kjer je bil v tistem
¢asu kot ¢lan oglejskega senata »decurion« omenjen nek
Lucio FUNDANIO Rufo.

Dokaj verjetno, glede na cas in
obmoc¢je njegovega delovanja, je na
prelomu iz 1. v 2. stoletje n.S. na ob-
mocju Ogleja, znotraj desete rimske
kolonije - Regia X, Zivel tudi Caius
Minicius FUNDANUS, gotovo ugle-
den predstavnik rodovne skupnosti
Fundanijev. Bil je rimski tribun
v Kapadokiji (Turcija), konzul v
Dalmaciji (107) in v Casu Hadrijana
(122/123) prokonzul v Aziji.

Slika 15 - C.M.
Veljko Paskvalin, sodelavec Aka-  Fundanus - bronasti
demije znanosti in umetnosti iz odlitek

Bosne, je leta 2007 objavil izjemno

zanimiv ¢lanek o odkritju rimskega epitafa z zapisom C.
M. Fundanija in bronastega ulitka, zelo verjetno Funda-
nijevega portreta, v kraju Stipovo v Bosni. Paskvalin trdi,
da obstajajo zanesljivi arheoloski dokazi, da so mes§¢ani
rimske Baloie (Sipovo) epitaf in bronasti odlitek portreta
postavili v ¢ast svojemu patronu C. M. Fundaniju. To naj
bi se zgodilo najverjetneje leta 107 n.S., ko je bil C.M.
FUNDANUS konzul v Dalmaciji in je Stipovo, o¢itno po
njegovi zaslugi, pridobilo status municipija. Paskvalin to
odkritje uvr§¢a med pomembno odkritje pri preucevanju
krajev rimske province Dalmacije.

Slika 16 - Epitaf iz Stipovega - C. M. L. FVNDANO
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Slika 17 - D.M.Miniciae Marcellae Fundani f. v(ixit) a(nnos) XII,
m(enses) XI, d(ies) VII

C.M. FUNDANUS je bil poroc¢en s Statorio M. f. Mar-
cellino in z njo imel dve h¢eri. Mlajsi, Minicii Marceli, ki
je umrla leta 105 ali 106, stara komaj 12 let 11 mesecev
in 7 dni, je dal postaviti spomenik.

Med upravnimi reformami cesarja Dioklecijana, zaceti-
mi leta 297, je bila na osnovi Regije X. v nekoliko vecjem
obsegu ustanovljena provinca VENETIA ET HISTRIA.
Njeno sredisce je bilo Se naprej mesto Oglej.

Nadaljnji zgodovinski viri belezijo Stevilne vdore tujih
plemen. Predvsem Huni (leta452)in Langobardi (leta 568)
so s svojimi vdori v rimske province povzrocali Rimljanom

nemalo tezav, prebivalci pa so se
bili zaradi njih prisiljeni ponovno
seliti. Zgodovinski viri belezijo,
da so se leta 452, ko so Huni, pod
vodstvom Atile zavzeli in izropali
Oglej, prebivalci razbezali na vse
strani. Domneva se, da je del njih
prispel do severne obale Jadran-
skega morja, kjer so se vkrcali na
¢olne in pripluli do istrske obale, ki
je bila takrat del province Venetia
et Histria, in tam ustanovili tudi,
danes slovenska mesta: Koper,
Izolo in Piran.
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Slika 18 - Piran

Piran

Druzina iz rodu Fundanijev, vsaj tista iz katere se je ka-
sneje razvil priimek FONDA, se je o¢itno naselila v Piranu,
saj se je v naslednjih stoletjih ta priimek razvil ravno tam.
Prvi priimki v danasnjem pomenu besede so zaceli nasta-
jati med 9. in 11. stoletjem, a kljub temu, da so se najprej
pojavili ravno na obmocju Beneske republike, kjer so bili
ze leta 1090 tudi uzakonjeni, je priimek FONDA danes le
eden izmed priimkov, ki so se razvili iz rodu Fundanijev.

Na obmocju danasnje Italije obstajajo Se Stevilni drugi
priimki, katerih izvor je prav tako v rodovni skupnosti
Fundanijev. Najpogostejsi je priimek FONDI, katerega
razprSenost se Siri iz srediSéne toc¢ke blizu Rima (mesto
Fondi lezi le dobrih 100 km juZneje). Isti priimek ima Se
dva nekoliko manjsa, pa prav tako omembe vredna centra
s povecano gostoto naseljenosti v Italiji, enega v okolici
Firenc in drugega v okolici Milana. Iz istega rodu gotovo
izvira tudi priimek FONDACARO, katerega razprSenost
na ozemlju danasnje Italije pa je spet druga¢na, kar pome-
ni, da se je izoblikoval na drugem kraju. Tudi na ozemlju
danasnje Slovenije je tako. Ob zahodni meji, predvsem na
Goriskem, se pojavlja priimek FUNDA. V Sloveniji sta
znana tudi priimka FUNA in FON, ki imata gotovo tudi
izvor v rodu Fundanijev.

Prve pisna omemba priimka - 1230

Prva pisna omemba priimka FONDA je zabeleZena
v Piranu. V »Chartularium Piranese« je bil kot prica pri
dogovoru o oddaji velike koli¢ine olja odjemalcu iz Caorla
7. maja 1230 omenjen Dominik (Dominicus) FONDA.
Isti je leta 1261 skupaj s Se 4 Pirancani sprejel za dobo 6
mesecev od koprskega kreditorja posojilo za Piran. V zapisu
z 29. maja 1255 je omenjen Papon (Paponus) FONDA iz
Pirana, Dominikov sin, ko je od Koprc¢ana Vercija Almer-
giotija sprejel v fevd pol donosa od piranskega obmocja
Kalcinar za ceno vazalske prisege zvestobe. 24. aprila 1268
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je nastopil kot prica, ko se je vrsta uglednih Piranc¢anov (4
konzuli in 24 piranskih velikaSev) s koprskim kreditorjem
dogovorila o najemu posojila.

Pred letom 1300 sta veckrat med leti 1284/92 (prvic€ Ze
tudi pred 28. majem 1281) omenjena brata, sicer sinova
Mengarde, prav tako Piran¢ana, Ivan (Iohanes) in Peter
(Petrus) FONDA. Ivan se pojavlja kot pri¢a ob zadolZevanju
in nakupih na kredit. V piranskem obmo¢ju Liminjan je
imel vinograd, na kredit je prodajal vino. Peter se omenja
kot pri¢a v raznovrstnih zadolZnicah, darovnici, zapisih
o prodaji premozenja, oporoki. Na kredit je kupoval zZito
in sukno. Bil je lastnik plovila, ki ga je oddajal v najem za
potrebe trgovanja.

Tristo let kasneje, okolileta 1600, je najve¢ druzin FON-
DA v Piranu Zivela v hiSah juZnega piranskega obzidja iz
7. stoletja (oznaceno rdece). V Vicedomnih knjigah (VK)
za Piran so v tem Casu omenjene naslednje osebe:

VK 165 (1585-1592) + VK 167
- Georgio FONDA q. Andrea (f.30)
- Ielmi (Valenghi?) FONDA q. Donati (f.88)
- Agata FONDA uxor Dominici (f.177)
- Donati FONDA q. Valenghi (f.201)

VK 167 (1592-1600)
- Andrea FONDA q. Ioannis (f.39)
- Francisci FONDA q. Donati (f.48)
- Georgii FONDA q. Andrea (f.82)
- Michael FONDA q. Pappi (f.92)
- Porta Misana
- Petri FONDA q. Valenghi (f.123)
- Donati FONDA f. Francisci (f.137)
- Donati FONDA q. Valenghi (f.139)
- loannis FUNDA q. Georgii (f.227)
- Ielmi FONDA q. Donati (f.239)

VK 168 (1600-1661) + VK 167

- Francisco et Andrea (fratelo) FONDA q. Bartholomeio
(f. 20)

- Eufemia FONDA uxor q.Georgii (f.25)

- Francisco FONDA q. Donato (f.47), sosed na jugu Petro
FONDA

- Francisco FONDA q. Antonio (f.54)

- Donati et q.Hieronimi frater (f.140)

- Girlanda FONDA uxor q.Hyeronimo

- Andrea FONDA q. Francisci (f.159)

Vletu 1616 je v kapeli Zupnijske cerkve Sv. Jurija v Pi-
ranu za duhovno baro¢no glasbo skrbel organist in domaci
duhovnik, Papo FONDA. Ob popisunepremi¢nin v Piranu
leta 1626 je imelo v samem mestu svoje nepremicnine 11
druzin FONDA (2,4% od vseh 463 popisanih druZin; le
Stirje priimki so se med lastniki nepremicnin pojavljali
pogosteje). Z ocenjenim premozenjem Vv viSini 5.190 du-
katov se je Zan Paulo FONDA z 12. mestom uvr§éal med
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Slika 19 - Lega hi$ druzin Fonda v Piranu ok. 1600

najpremoznejSe meScane Pirana tistega Casa. Poleg njega
sta kot sorazmerno premoZzna meSCana omenjena tudi
Nicolo FONDA q. Hieronimo (700 dukatov) in Isabella
FONDA rel. q. Piero (400 dukatov).

Konec 17. stoletja sta bila ugledna Pirancana tudi
oce Nicolai (Nikolaj) in njegov sin Petro (Peter) FONDA,
oba farmacevta. Ohranjeni sta njuni lekarnarski diplomi
opravljeni na univerzi v Benetkah: Nikolaj je diplomiral
leta 1682 z naslovom:«Aprobatio D. Nicolai Fonda in
arte aromataria« in Peter leta 1721: »Niuersis, & singulis

Slika 20 - Nikolaj Fonda - diploma 1682
1/2012

has nostras uisuris, & lecturis, Nos Iustitiarij Veteres, pro
Serenijsima Venetiarum Republica significamus, & harum
serie fidem facimus, qualiter, sub die infrascripta dataru
praesentium conuocatus fuit. Magistratus aedicto Aroma-
tariorum huius Inclitae Ciuitatis Collegium sicut moris est,
requirentre Dno Io Petro Fonda q Nicolai Piranense.«.
Poleg njiju sta, slednja na univerzi v Padovi, visoko iz-
obrazbo dosegla tudi v Piranu rojena Donato FONDA di
Giovanni Pietro »dottorato in utroque iure in S.C. il 4.
Jun 1695«in Hieronymus (Girolamo) FONDA (26.5.1686
Piran - 30.11.1754 Trogir) duhovnik-trogirski §kof, literat
in filozof »dottorato in utroque iure
in S.C. il 17. Feb 1707«.

Porazdelitev priimka

Da je priimek FONDA res na-
stal v Piranu dokazujejo tudi tri
opravljene statisticne raziskave:
prva je nastala s pomocjo telefon-
skega imenika in interneta (Labo.
net) in velja za danasnji Cas, druga
se opira podatke, ki jih je svoji v
knjigi »Piran, mesto in ljudje pred
sto leti« zbrala zgodovinarka Darja

Slika 21 - Skofovski grb
Hironima Fonda
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Slika 22 - Fonda IT

Miheli¢ in obsega obdobje med leti 1889 in 1892, tretja
pa predstavlja Steviléno stanje druzin Fonda na ozemlju
Italije leta 1945.

1. Piran je bil do 2. svetovne vojne del Italije, ve¢ino ¢asa
svoje zgodovine pa del BeneSke republike. Po 2. svetovni
vojni, ko je bil Piran priklju¢en k Jugoslaviji, pa se je na-
rodnostna struktura v mestu obéutno spremenila. Stevilni
Pirancani so se izselili ¢ez mejo, v Italijo, veCinoma v Trst
in okolico. Raziskava porazdelitve druzin FONDA danes
kaze na centralno razprSenost druzin FONDA z obmo¢ja
Pirana, s poudarjeno naselitveno linijo v smeri italijanskega
govornega obmocja »Italijanska veja«. Zanimivo je, da tudi
nekateri drugi stari piranski priimki romanskega (beneske-
ga) izvora kazejo podobno obliko razprSenosti. Statisticna
metoda, ki temelji na podatkih o telefonskih naro¢nikih po
svetu, je pokazala tudi na obstoj »Francosko-§panske veje« s
precej$no gostoto pojavljanja priimka v vzhodnih Pirinejih
(Pyrennees Orientales), »AmeriSke veje« v ZDA in »Slovenske
veje« z dvema srediS¢ema, prvim v Lokvi na Krasu, in drugim,
v Latkovi vasi (Savinjska dolina) in njeni okolici.

2. Zgodovinarka Darja Mihelic je raziskovala poroke v
Piranu med 1. januarjem 1889 in 31. decembrom 1892, in
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znotraj tega obdobja zbrala zadostno
Stevilo podatkov, obdelanih je bilo
priblizno 1/3 vseh hi§ v Piranu, na
podlagi katerih je bilo mo¢ napra-
viti uporaben statisti¢ni vzorec.
Rezultati so pokazali, da se je med
vsemi priimki najveckrat pojavljal
priimek FONDA, ki ga je nosilo
2,7% oseb omenjenih v poroc¢nih
formularjih. Prav tako se je priimek
najpogosteje pojavljal v povezavi s
hiSnimi Stevilkami, saj se na vzorcu
1/3 obdelanih druZin pojavlja na kar
25 naslovih.

3. Po podatkih iz leta 1945 je v
Piranu zivelo 67 druzin s priimkom
FONDA in je bil tako za priimkom
Ruzzier (70 druzin) drugi najpogo-
stejSi priimek v Piranu. Vistem ¢asu
je po oceni v Trstu zivelo okoli 40
druzin FONDA in vvsej ostali Italiji
Se 60 do 70 druzin. Po ukinitvi »Cone
B« leta 1954 se je veCina piranskih
druzin FONDA izselila v Trst, kjer
danes Zivi ve¢ kot 20% vseh druzin
FONDA na svetu.

Trzasko zaledje

Borst, Zabrezec in Bazovica - ok. 1450

Druzine s priimkom FONDA so se skozi stoletja iz
Pirana postopoma naseljevale tudi proti vzhodu, v trzasko
zaledje in na del severo-vzhodne Istre, ki je v tistem Casu
prav tako pripadal BeneSki republiki. Poselitev je potekala
tudi v smeri Crnega kala proti Socerbu, Dolini in Bazovici,
O tem pricata dve ledinski imeni »Fonda«, eno na obmoc¢ju
Socerba in drugo v okolici BorSta oz. ZabreZca, naselij tik
Kraskega roba, ki danes pripadata obCini Dolina. Prav
tako obstajajo pisni viri, da je ze sredi 15. stoletja priimek
FONDA obstajal v Bazovici.

Slovenska veja priimka - 1521

Nastanek slovenske veje priimka je najverjetneje pove-
zan s spremembo meje med takratno BeneSko republiko
in dezelo Kranjsko, do katere je priSlo v Casu trajanja 1.
beneske vojne (1508-16). Takrat so se Benecani in Habs-
burZani spopadli za oblast nad nekdanjo Furlansko krajino
in severnim Jadranom. Tudi spodnji del dolinske obc¢ine,
ki je v srednjem veku tvoril upravno enoto imenovano
»Vallis Muchog, in je imel vsaj od leta 1173 pa vse do leta
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Slika 23 - Dolina

1511 sedez v Muhovem gradu pri ZabrezZcu, je pripadal
vecino tega Casa BeneSki republiki. Leta 1511 pa je bilo
celotno danasSnje ozemlje Doline, razen Mackovelj, ki so
pripadale miljski ob¢ini (torej Beneski republiki vse do
leta 1797), po zmagi HabsburZanov priklju¢eno dezeli
Kranjski. Domnevno v tem ¢asu je na Kranjskem ostala
tudi do tedaj »BenesSka druzina« FONDA z obmoc¢ja Doline
in se tu prilagodila novi druzbeni ureditvi. Nove meje so
bile potrjene s premirjem v Wormsu leta 1521, in morda
to leto lahko Stejemo za zacetek »Slovenske veje« priimka
FONDA.

Lokev na Krasu

Prva pisna omemba - 1574

Prvi pisni vir, ki omenja priimek FONDA v povezavi
z vasjo Lokev je »Urbar gospostva Schwarzenegg« iz leta
1574. V njem sta zabeleZena Urban in Gregor FUNDA, ki
v Lokvi sicer nista imela stalnega bivaliS¢a, sta paimela na
lokavski gmajni, v neposredni blizini Bazovice, v obdelavi
vsak po en vinograd.

Na seznamu najemnikov z dne 31.januarja 1597 je
neki Urban FONDA »Urbano Fonda di Corgnal«, morda

1/2012

sin katerega od gornjih dveh, zapisan v arhivu Zupnijske

cerkve Sv. Justa (sedaj v Zgodovinskem arhivu v Trstu).

Isti se, vedno v skupini s §e tremi najemniki iz Lokve: Juri

CEPER, Juri JASBEZ in Antonio UMECH, pojavlja tudi

v letih 1611, 1615 in 1637.

V drugem lokavskem viru, » Urbar bratovscine Sv. ReSnjega
telesa«, s prvimi vpisi od 31. maja 1652 dalje, je omenjenih
Ze ve€ oseb FONDA, ¢lanov lokavske bratovs¢ine.

Do leta 1717 je seznam ¢lanov lokavske bratov§¢ine po
letih vpisa naslednji:

- 1652 : +Josephus FONDA & Marina ZHOCOUCHA
(8-9),Joannes FONDA (2-7) & Marina MARKOUZHIZ
(2-6), +Bastian FONDA (2-9), Michael FONDA vecchio,
+Michael FONDA giovene & Helena (2-9), +Stephanus
FONDA (2-9) & Marina (2-5)

- 1663 : Peter FONDA (tudi 1683)

- 1667 : Thomas FONDA (tudi 1683)

Naslednji ¢lani se pojavljajo tudi Ze v zapisih » 1. krstne
knjige« Zupnije v Lokvi (1664-1733):

- 1688 : Blas FONDA (tudi 1703,1711,1715)

- 1699 : Michel FONDA (tudi 1700,1711,1715), Andrei
FONDA (tudi 1700,1701,1703,1715)
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- 1703 :Gasper FONDA, Thomas FONDA & Marina (tudi - Rod po TomazZu (0k.1640-1706):

1707,1715), Chrisman FONDA (tudi 1713,1715) Prve hisne stevilke: 84, 85, 86, 87, 88.
- 1711:Juri(Georgius) FONDA (tudi 1713,1715), Jernei Hisnaimena: Civitnik, Zajec, Tine, Cardo, Corc, Tabjan,
(Bartholomeus) FONDA (tudi 1713) Toncek, Tonjevi, RoZanc.
- 1713 : Zuan (Janes) FONDA (tudi 1715,1717) Na Primorskem je v letu 2004 Zivelo 25 druZin s priim-
Lokavski rod FONDA se je razvil v dveh smereh. kom FONDA, in sicer v Kopru 5, v Lokvi 3, po 2 druZini
- Rod po Ivanu (0k.1630-7): sta Ziveli v SeZani in v Ankaranu, po ena pa v Danah pri
Prve hisne stevilke: 101, 102, 103, 104. Sezani, Dekanih in Postojni. Druzine v Luciji (5), Piranu
Hisna imena: Babnik, VrSanc, Jurcek, Ziber, Merlo-  (3), Dragonji(1)in Parecagu (1) imajo verjetno italijanske
vec, Pecar (Bognar). korenine.

Slika 24 - Rod po Ivanu

Slika 25 - Rod po Tomazu
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Savinjska regija

Na ozemlju Slovenije se je od 18. stoletja dalje razvila
mocna veja druzin FUNDA/FONDA tudi v Savinjski
regiji. Na ozkem obmocju, v pasu med Braslov€éami in
Latkovo vasjo, je zabeleZena ena vecjih gostot pojavljanja
priimka.

- Sredi 18. stoletja je v Vrhovem pri Radecah Zivel
Matej FUNDA (1727-?) z druZino.

- V letu 1780 je kot poro¢na pric¢a v Latkovi vasi
omenjen Andrej FONDA iz Braslov¢, Valentin FONDA iz
Grajske vasi pa je bil leta 1790 med cenilci dedne pogodbe
neke druzine iz Latkove vasi.

- Dne 23. januarja 1792 se je v Smartnem pri Litiji
z domacinko Marijo Mandelj poro¢il Anton FON-
DA (1757-7).

- VSentrupertu staimela svojo druzino Pankrac FUNDA,
rojen v Trnavi pri Sentrupertu, in njegov sin Mihael
FUNDA (1840-?). Mihaelov sin Avgust FUNDA se je
preselil v Latkovo vas in postal Avgust FONDA (1873-
1953).

- Neki Mihael FONDA (0k.1860-?) z druZzino je zivel tudi
v Kamencah.

- Leta 1870 je med najemniki kovacije v Latkovi vasi
(h.st. 23) omenjen Johann FONDA (1846-1916). Leta
1873 se je poroc€il zdomacinko Lucijo OCVIRK (1835-
1914) »Kregarjevo«. Po Sestih letih prevzameta kmetijo
nevestinih starSev.

Po podatkih iz leta 2004 (vir: TIS) je v Savinjski regiji
Zivelo 11 druzin s priimkom FONDA, od tega v Latkovi
vasi 5, 2 druZini sta Ziveli v Kamencah, po ena pa v Lo¢ici
ob Savinji, Orovi vasi, Preboldu in v Rakovljah.
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y-DNA Project documenting
Germanic migration to southeastern

Europe and into Slovenia
Tony Popish

y-DNA testing provides a means to extend one’s pater-
nal ancestry indefinitely back in time. During the period
since surnames came into use, y-DNA generally follows the
descendancy of a surname, so that researchers may make
connections with others in a genealogical time frame.

The present project makes use of y-DNA testing to view
atime frame generally beginning about 2000 years ago and
leading up to the present. This is an extension of an earlier
project - The Papez surname project gathered data from
a dozen or so participants in the United States, Slovenia,
and Slovakia. It was discovered that the Papez surname
was adopted independently in a number of places, both
inside Slovenia and in other Slavic countries. Participants
belong to a number of diverse haplogroups, which are
distantly related tens of thousands of years in the past.
The results were almost as if one took a random sample
of different surnames - the diversity of haplotypes in such
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a small country is amazing. The author’s Papez family,
from Suha Krajina in Dolenjska, was found to be recently
related only to those other Papez families in that part of
Slovenia. These associated families belong to Haplogroup
I1 (M253), which forms a relatively small fraction of all
Slovenian Haplogroups. It was further discovered that
the Papez haplotype belongs to a small group or “clade”
identified by researcher Ken Nordtvedt as 11-AS13. The
‘AS’ in this name identify the putative source region as the
Anglo-Saxon homelands in northwestern Germany.

The author became interested in earlier (pre-surname)
history to explain the presence of 11-AS13 in Slovenia, and
undertook a project to identify other surnames with similar
haplotypes belonging to this clade. Over the past 7 years, I
have collected from various public databases (Family Tree
DNA, Ancestry DNA, ysearch, smgf) a set of haplotypes
matching the 11-AS13 modalities in STR values (see http://
knordtvedt.home.bresnan.net/, file The Ilmodalities.xls’).
Further, based on extension of haplotypes to 111 STR mar-
kers, it was discovered that there are actually two “sister
clades” - AS13and AS13se. AS13 has membership largely in
the British Isles and southwestern Germany into Switzerland
(historic Swabia). AS13se (‘se’ for southeastern Europe)
has the best representation leading southeasterly from NW
Germany. There are presently 12 members of AS13se: Greve
(Schleswig, Germany), Fischer (Cannstadt, Germany), Va-
vrek (Komarov, Slovakia), Germanov (Dositeevo, Bulgaria),
Tassis (Ioannina, Greece), Popish/Papez (Gradenc, Slove-
nia), Strutz/Struc (Ribnica na Pohorju, Slovenia), Glaz(i)er
(Pohorje region), Debevec (Begunje pri Cerknici, Slovenia),
Zele (Pivka, Slovenia). Thatcher (Berkshire, England), and
Gossland (England) are the two non-continental members.
The present project focuses on the I1-AS13se clade in conti-
nental Europe. What is quite notable is that 5 of the clade’s
12 members have ancestry in Slovenia.

Given the distribution of this clade, it was hypothesi-
zed that the movement generally followed the Elbe River

southeastward toits headwaters, then along the Danube. See
Google map at: http://maps.google.com/maps/ms?msid=21469
9460406651829687.0004be8186482050963cd&msa=0&11=49.7
24479,11.99707&spn=18.552497,43.330078. The “footprints”
left by the movement represent the ancestral origins for
the above surnames. A comparison of haplotypes resulted
in a matrix of Times to Most Recent Common Ancestor
(TMRCA). These are derived by using McGee’s estimator
here: http.//www.mymcgee.com/tools/yutilityl11.html

This matrix shows the number of years in the past for
which there’s a 50% chance that the common ancestor lived
less than that number of years ago. (Note: insuff. means
there were not enough markers to do a reasonable compa-
rison.) For example, between Popish and Glazier, there’s a
50% chance that their common ancestor lived less than 780
years ago. Keeping in mind these are rough estimates, there
is a pattern here showing that the Slovenian surnames are
generally related more recently to each other than they are
to non-Slovenian surnames. Note that many of the estima-
tes fall in the range 1410 - 1530 years before present (ca.
470 - 590 AD). The clustering in this time frame suggests
population growth, and could be tied to a period of migration
to place with increased levels of resources.

In consideration of both the geographical distribution
of clade members along with the estimated TMRCAs, it is
hypothesized that this movement was part of the documen-
ted Langobard migration, which occurred during the 5th
and 6th centuries AD. The Langobards entered Pannonia
inthe early 6th century, and subsequently migrated in mass
to Italy in about 568 AD, via a route through Slovenia.

We have not yet discovered AS13se members in Italy, so
it appears at present that this small part of the larger Lango-
bard group ended their migration in present-day Slovenia,
where their descendants are the living clues to the places
they finally decided to call home. Notably, ancestors of
two members (Germanov and Tassis) ended up far to the
southeast in Bulgaria and Greece. This may have been due
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Glazier 780

Strutz 900 1080

Debevec 1080 1200 1410

Zele 960 780 1530 1350

Vavrek 960 1410 840 1020 1740

Germanov 1410 1470 1470 1410 1950 1080

Fischer 1470 1740 1530 1410 2400 1410 1530

Tassis (insuff.)

Greve 1170 1170 1530 1530 960 1740 1740 2400 (insuff.)

Gossland 1530 1740 1350 2160 1530 1350 1170 2610 (insuff.) 1530

Thatcher 2400 2610 1950 3090 2610 2400 2160 2850 | (insuff.) | 2160 2400
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to Langobard - Bulgar
interaction during the
migration, or while the
Langobards were in
Pannonia. We can’t say
what members of AS13-
se called themselves - it
seems likely that they
originated from Saxon
tribes who took part in
the migration alongside
the neighboring Lango-
bards from the lower
Elbe region.

There are two efforts underway to gather evidence for
support of the migration theory. The first involves additi-
onal Slovenian participants in y-DNA testing. During my
recent trip to Slovenia, I brought along about 20 y-DNA
kits (12 marker) that American member Jim Strutz and
myself purchased. My cousin Maja Papez Iskra had con-
tacted men of various surnames that we thought would
provide a reasonable geographic sampling, based on the
present-day distribution of those surnames. (The website
http://worldnames.publicprofiler.org/Main.aspx is quite useful
for this purpose.) Myself, along with my translator Simon
Iskra, traveled across Slovenia over 3% days to gather
samples. We had good success in obtaining DNA from
16 gentlemen. These samples are presently being sequen-
ced by Family Tree DNA. The results will be basic, at 12
markers, but will allow us to identify possible members of
AS13se for further analysis. Hopefully, we will discover
one or more new clade member, whose location will help
us determine where our common ancestor lived following
the settlement in Slovenia ca. 6th century AD.

A second simultaneous effort is to work with archaeologi-
sts and specialists to extract DNA from ancient Langobard
remains from cemeteries in Slovenia. If a y-DNA haplotype
match can be discovered between a skeleton associated with
the Langobard migration and amodern AS13se member, then
we have strong evidence for proof of our theory. Recently-
developed next generation sequencing permits the detailed
analysis of degraded DNA contained in ancient bones.

Based on the results from our 16 recently gathered
samples, we will likely identify areas in Slovenia that could
benefit from additional DNA testing. The falling price of
basic 12-marker testing makes this approach possible.

Comments and questions about the project are welcome:

Tony Popish

6113 S Cherry Ct
Centennial, Colorado USA
acpopish@gmail.com
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Genetika v osnovni soli
Matej Ocvirk

Uvod

Ze v osnovni $oli se uéenci sre¢ajo z vprasanji in dejstvi
o dedovanju, o dednih zasnovah, prenaSanju lastnosti star-
Sev na potomstvo, spolnem razmnoZevanju, izvoru svojih
starSev in zakaj so si ljudje razli¢ni (svetlooki, temnolasi,
bele polti, ¢rne rase, ...). Genetika predstavlja u¢encem
po eni strani eno neznanih, teZjih, kompleksnih podrocij
biologije, po drugi strani pa privla¢no, zanimivo plat, ki
stremi vedno bolj po novih odkritjih in spoznanjih ter se
razvija z racunalniSko in drugo sodobno tehnologijo.

Genetika kot izbirni osnovnoSolski predmet

S spremembo osnovnoSolskegaizobrazevanjain uvedbo
9.letne OS so v osnovno $olo prodrli tudi izbirni predmeti,
med drugim tudi genetika. Izbirni predmeti se poucujejo v
3. triadi OS v razredih 7-9. Genetika kot izbirni predmet
se poucuje v 9. razredu osnovne $ole, kot izbirni predmet,
¢e ga bo uvedla, se pa odloci vsaka osnovna Sola posebej.
Predmet poucujejo biologi ali profesorji biologije, ker se
predmet povezuje z biologijo in predstavlja njeno nadgra-
dnjo ter spada v naravoslovno podroéje. Za razumevanje
genetike kot izbirnega predmeta je nujno potrebno pred-
znanje, ki ga ucenci pridobijo pri urah biologije ali drugih
sorodnih predmetih.

Uc¢ni nacrt za genetiko kot izbirni predmet v osnovno-
Solskemizobrazevanju so pripravili Nacionalni kurikularni
svet, podroéna kurikularna komisija za OS in predmetna
kurikularna komisija za biologijo. Izbirni predmet so pri-
pravili leta 2000 in se izvaja v obsegu 32 ur.

Tabela: Stevilo slovenskih OS s pouéevanjem genetike
kot izbirnega predmeta po Solskem letu.

Solsko leto Stevilo $ol
2012/13 15
2011/12 33
2010/11 25
2009/10 20
2008/09 21
2007/08 18
2006/07 17
2005/06 13
2004/05 2

Vir: Ministrstvo za Solstvo Republike Slovenije

Pred Solskim letom 2004/05 se izbirni predmet genetika
ni izvajal na nobeni OS. V $olskem letu 2004/05 sta prvi
OS izvajali genetiko kot izbirni predmet OS Center Novo
mesto in OS Bistrica pri Trzicu. V naslednjem letu je izbirni
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predmet izvajalo Ze 13 osnovnih §ol. Najveéje stevilo OS
je genetiko poucevalo v Solskem letu 2011/12, in sicer 33.
V Solskem letu 2012/13 se je Stevilo Sol s poucevanjem
genetike prepolovilo na 16, kar kaZe na obCuten padec.

Nacrtovalci uénega nacrta za genetiko so dolo¢ili temelj-
ne standarde za ucence, ki naj bi jih osvojili in pridobili
znanje o genetiki. Standardi znanja so naslednji (povzeto
po uénem naértu za genetiko v OS):

- opredelijo celico kot osnovno Zivljenjsko enoto;

- razlozijo osnovno zgradbo in vlogo jedra-opisejo osnovno
zgradbo celice;

- opiSejo potek delitve celice in pomen delitve celic pri
prenasanju lastnosti iz generacije v generacijo;

- razloZijo osnovno zgradbo in pomen jedra;

- razloZijo pojem gen kot enoto dednosti;

- razlozijo osnovno zgradbo in funkcijo molekule DNK;

- pojasnijo zakaj pri podvojevanju DNK molekule lahko
pride do napak, opiSe mutacije in njihov pomen vrazvoju
Zivega sveta (evolucija);

- spoznajo najpogostejSe povzrocitelje mutacij in jih
razlikuje od modifikacij;

- kriti¢no ocenijo vpliv ¢loveka na modifikacije in opiSejo
nekaj primerov modifikacije iz vsakdanjega zivljenja;

- razloZijo pojem populacija in pojasnijo razlike med
osebki v populaciji

- sestavijo rodovnik svoje Sir§e druzine;

- poznajo zgradbo spolnih celic, ter razlozijo, kdaj se bo
rodila deklica in kdaj decek;

- opiSejo nekatere dedne bolezni pri cloveku;

- opiSejo razliko med enojajénimi in dvojajénimi dvojcki;

- kriti¢no se opredelijo do pozitivne in negativne strani
razvoja genetike kot so: izbira spola pri novorojencu,
vzgoja novih sort in pasem, kloniranje, ...

V osemletni OS se je biologija pouéevala v 6., 7. in 8.
razredu, v devetletni OS pa se poucuje samo v 8. in 9.
razredu. Z uvedbo devetletke se je zmanjsSalo Stevilo ur
predmeta biologija z 184 ur v osemletki na 116 ur pred-
meta v devetletki. Ob tem je prislo tudi do okrnitve vsebin,
predvsem na podroCju genetike, celice, vsebin o dedovanju
in evolucije. Tako ucenci pri biologiji ne spoznajo kako
deluje celica, kaj je gen, kako deluje evolucija in podrocje
gensko spremenjenih organizmov z kloniranjem. Hkrati
pa so te vsebine vkljuéili v izbirni predmet genetika, ki se
pouéuje v 9. razredu OS, vendar se pa predmet poucuje
samo na dolo¢enih osnovnih $olah.

Vsebine predmeta so problemsko sestavljene, prikazujejo
prakti¢ne in konkretne primere iz vsakdanjega Zivljenja,
posebna pozornost paje namenjena moralno-etinemu vpra-
Sanju genetike. UCenci pri predmetu samostojno izvajajo
vaje in primere samostojnega dela, precej je laboratorij-
skih vaj in eksperimentalnega raziskovanja. V ospredju je
povezovanje prakse in teorije in pridobivanje uporabnega
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znanja. Metode dela so prilagojene na izkuSenem ucenju,
aktivnem delu ucencev, samostojnem raziskovanju in
projektnem delu.

Sklopi vsebin, ki zajemajo predmet so:

- Genetika - dedovanje

- Zgradba celice in celi¢no jedro

- delitev celice

- PrenaSanje lastnosti s starSev na potomstvo (Mendlova
genetika)

- Zgradba in pomen nukleinskih kislin (molekularna
genetika)

- Mutacije in modifikacije

- Osebek in populacija (populacijska genetika)

- Dedovanje pri ¢loveku (tudi humana genetika)

- Pomen genetike v vsakdanjem Zzivljenju

Pri uénih urah genetike zajemajo precejSen del ucne
vsebine o humani genetiki, torej genetiki Cloveka. Za
ucence predstavljajo uéne vsebine o genetiki ¢loveka eno
zanimivejSih, privlaénejSih in tudi z vpraSanji podprto
uéno vsebino. Uéna vsebina je problemsko zastavljena
in ucenci se srec¢ajo s praktiénimi primeri iz vsakdanjega
Zivljenja. SreCajo se s temami, kot je dedovanje pri ¢loveku,
opazujejo, katere lastnosti, tako telesne kot znacajske so
podedovali po starSih. Srecajo se z vpraSanjem o zgradbi
spolnih celic, vprasanju o dolo¢anju spola, kdaj se bo ro-
dila deklica in kdaj decek. Srecajo se z dejstvom, da je za
spol »odgovoren« moski, ki pa ne more vplivati na izbiro
kromosoma X ali Y. Ucenci se seznanijo z nekaterimi
dednimi boleznimi pri ¢loveku, ugotavljajo ali jih imajo
tudi njihovi druzinski ¢lani.

Za ucence in pa tudi za rodoslovce je pozitivno, da je
bila dodanaué¢na vsebina o pripraviinizdelavi druzinskega
rodovnika svoje Sir§e druzine za ucence. Tako se veCina
ucencev morda prvi€ sre€a z druZzinskim deblom. Ob tem
se naucijo izdelave druzinskega rodovnika, po drugi strani
pa se zaénejo zavedati svojih korenin, srecajo se s svojim
priimkom, od kod so ga dobili, izvejo imena svojih starih
starSev, Ce jih niso poznali. U¢enci med seboj primerjajo
tudi osebnostne in druge telesne lastnosti. Svoje rodovnike
lahko dopolnijo tudi s predvidenimi genotipi za doloCene
lastnosti, tako lahko sami ugotovijo, katere dedne bolezni
morda prevladujejo v posamezni druZini.

Vrodovniku razli¢ni simboli oznacujejo spol osebe, ¢rte
pa ponazarjajo sorodstvene vezi. Potomce (otroke) enega
para riSemo zaporedoma od leve proti desni po datumu
rojstva (prvorojeni levo, zadnjega pa desno).

Na koncu predmetnika je dodano tudi poglavje o po-
menu in razvoju genetike v vsakdanjem zivljenju. Pri tem
se ucenci sre¢ajo z moralno-etiénim vprasanjem humane
genetike in genetike na sploh. Raziskovalni doseZki v ge-
netiki, uvajanje sodobne tehnologije in pospesSen razvoj
racunalniStva odpirajo tudi eticna vprasanja, razlicne oblike
tveganja in zakonodajna vpraSanja na podrocju genetike.
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Povzeto po Stusek:
Biologija celice in genetika,
str. 299.

Slika - Izdelava rodovnika

Razvoj v genetiki je prinesel tudi precej koristi, predvsem
v medicini, kmetijstvu in na podroc¢ju varstva narave. Ob
tem pa se je razvnela druzbena razprava zagovornikov in
nasprotnikov razvoja genetike. Ob tem je pomembno, da
ucenci spoznajo moralne in eti¢ne pozitivne in negativne
strani razvoja genetike, kot so: kloniranje, vzgoja novih
sort in pasem, izbira spola, ... Za ucence je pomembno, da
se jih seznani in se tudi zavedajo moZnih zlorab v genetiki
in njihove posledice.

Sklep

Genetika kot izbirni osnovnoSolski predmet prinaSa
nova spoznanja in popestritev pouka v osnovni Soli. Velika
prednost predmeta so sodobni pristopi poucevanja, pri
katerih ucenci aktivno sodelujejo, sami reSujejo prakticne
primere, v ospredje pa stopa projektno in raziskovalno
delo. Ena izmed zelo zanimivih u¢nih vsebin je tudi izde-
lava rodovnika, s katerim se veCina ucencev pri izbirnem
predmetu sploh prvi€ sre¢a z druzinskim deblom. Izdelava
rodovnika prinaSa Stevilna nova spoznanja za ucence, od
pomena druzine, kako se ¢lovek razvija in razmnoZuje, po
drugi strani pa omogoc¢a tudi zavedanje lastnih korenin in
katere lastnosti se pri ¢loveku dedujejo. Pomemben vidik
predmeta je tudi poudarek na moralno-eticnem vidiku ge-
netike, da se predstavijo in razloZijo pozitivne in negativne
strani razvoja genetike.

Viri in literatura

- Biolosko znanje za 21. stoletje: www.sazu.si/files/
nap-6.ppt

- Ministrstvo za Solstvo (statisticni podatki za izbirni
predmet Genetika).

- Lucovnik, Jurij (1999). Sto in eno vprasanje o dednosti.
Ljubljana: Zavod RS za Solstvo.
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- StusSek, Peter in Vilhar Barbara (2010). Biologija celice
in genetika: ucbenik za biologijo v gimnazijah. Ljubljana:
Drzavna zaloZba Slovenije.

- Uc¢ni naért genetika: http.//www.mizs.gov.si/fileadmin/
mizs.gov.si/pageuploads/podrocje/os/devetletka/predme-
ti_izbirni/genetika

Genetska raziskanost

Peter Hawlina

Da bi dobili svoj genetski izvid, moramo laboratoriju
oddati svoj genetski material. Za analizo je dovolj kaplji-
ca krvi, sline, delcek tkiva... V laboratorijskem postopku
se izdela porocCilo. Porocila se lahko izdelujejo poljubno
natanéno, najveckrat so izrazena z vrednostmi na izbranih
markerjih. Te vrednosti se uporabljajo za primerjavo med
analiziranimi vzorci.

Ne vem, kdaj je kateri laboratorij napravil prvi izvid na
vzorcu, katerega je za analizo ponudil Slovenec. Nisem se
posebno trudil, vendar doslej nisem bral ali sliSal poro¢il
o Stevilu analiziranih vzorcev v Sloveniji ali kak$ni drugi
drzavi. Se manj vem o §tevilu vseh doslej napravljenih
analiz.

Laboratorijev je veliko. Med seboj se ne povezujejo.
Malokateri laboratorij javno objavlja Stevilo opravljenih
analiz.

Pred desetimi leti je bila Slovenija vkljucena v Studijo,
katero jeizvajal laboratorij Sorenson Molecular Genealogy
Foundation (SMGF) (http://www.smgf.org/index.jspx). O
delu te ustanove se lahko na njihovi spletni strani sami
informiramo. Na kratko: zbrali so ve¢ kot 100.000 vzorcev,
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katere so za analizo ponudili prostovoljci iz ve¢ kot 100
drzav. Ta ustanova je, kolikor vem, edina, ki poleg genet-
skega izvida za vsakega sodelujoCega hrani tudi njegov
rodovnik §tirih generacij prednikov

Prav zaradi rodovnika smo bili rodoslovci toliko bolj
dobrodosli kot prostovoljni dajalci, saj je bila oddaja vzorcev
poenostavljena z Ze pripravljenimi rodovniki.

Clani drustva s sorodniki smo verjetno krepko sodelovali
pri pridobivanju vzorcev.

SMGF na svoji spletni strani poroc¢a o skupnem Stevilu
analiz. Teh je prek 100.000. Posebej so omenjene Y-DNK
analize, teh je ve¢ kot 39.000 in posebej mt-DNK analize,
teh je ve¢ kot 76.000. Poleg skupnega Stevila opravljenih
analiz, lahko pregledujemo na zemljevidu zbranih vzorcev
( http://www.smgf.org/maps/collections.jspx) Stevilo teh po
drzavah. Najvec¢ vzorcev je bilo zbranih v ZDA, od tega
11.500 v drzavi Utah. Sledi California s 6.500, Mexico s
3.200, Canada nekaj manj kot 3.000, Idaho 2.700, Texas
2.280, New York 2.100 in Se nekaj tistih, kjer je Stevilka
Stirimestna.
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Slovenija je z oddanimi 690 vzorci druga v Evropi. Pred
njo je samo Anglija s skoraj 2.000 vzorci. Podrobneje je
prikazano na sliki.

Da je bilo v Sloveniji zbranih 690 vzorcev, je zagotovo
zasluga sistemati¢nega zbiranja, katerega je opravil Fulbri-
ghtov Stipendist Ryan Swapp, ki je za namen Studije dve
leti bival v Sloveniji. Njegovo delovanje je s slovenskimi
oblastmi pripravil SMGF in Ryan Swapp je kot operativna
oseba deloval pod okriljem InStituta za varovanje zdravja,
raziskavo pa je odobril Odbor za medicinsko etiko RS.
Slovensko rodoslovno drustvo kot drustvo ni sodelovalo
kot formalni partner. Bilo pa je verjetno najizdatnejsi vir
vzorcev. SMGF je celo pristala na nadaljevanje zbiranja
vzorcev po odhodu Ryana Swappa in to zaupala meni in
kolegici Marjeti Manfreda. Jaz sem jih oddal manj kot 30,
zvecine so to bili vzorci ne¢lanov SRD. Marjeta Manfreda
pa okrog 150.

Ryan Swapp je deloval kot izvajalec v procesu zbiranja
vzorcev. Ninastopal kot genetik. Zato ni umestno njegovo
delo ocenjevati po merilih genetike. Bil je operativec, ki je
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skrbel, da bodo vzorci zbrani po predvidenem postopku.
Svoje delo je opravil po pricakovanjih ali celo bolje od
pricakovanj.

Clani rodoslovnega drustva in vsi drugi dajalci smo bili
vnaprej seznanjenitudi s tem, da SMGF posameznikom ne
bo dostavljal izvidov raziskav. Ta mozZnost je bila po nekaj
letih kljub vsemu dostopna za manj kot tretjino komercialne
cene take analize. Tisti, ki so pred nekaj leti sodelovali v
omenjeni Studiji, so lahko svoj izvid 'odklenili' za priblizno
50$. Kdor je hotel, je torej svoj izvid dobil.

Tako posamezni udelezenci kot tudi SRD kot nefor-
malni a izdatno sodelujoCi partner, smo pri¢akovali tudi
porocilo o rezultatu Studije. Tega nismo dobili. SMGF se
sicer ni obvezal (Se manj pa Ryan Swapp), da bo SRD ali
posameznemu sodelujocemu podal kakr$no koli porocilo,
bilo pa nam je samo po sebi umevno, da smemo pri¢akovati
rezultate Studije, prikateri smo sodelovali. Sajnas je ve€ina
izrecno ali podrejeno pri¢akovala, da bomo sooblikovali pri
ugotavljanju vecinskega slovenskega genoma. Verjamem, da
govorim v imenu vseh sodelujo€ih, vimenu SRD in celo v
imenu Slovenije, ki je bila izbrana kot podro¢je vzoréenja,
da porocilo Se vedno pri¢akujemo.

SMGEF je eden od mnogih laboratorijev. Predale¢ sem,
da bi lahko govoril o kakovosti posameznih laboratorijev.
Razlikujejo se po nacinu dela, po velikosti, po namenu in
kdo ve po ¢em Se. Od tistih, ki objavljajo Stevilo vzorcev
je morda najvecji GENOGRAPHIC (hrtps://genographic.
nationalgeographic.com/), kiima zZe skoraj 600.000 vzorcev.
Bazo SMGF je zdaj svoji bazi pridruzila firma Ancestry
(http://dna.ancestry.com/). Koliko vzorcev ima ta firma in
kako so geografsko porazdeljeni, nisem ugotavljal.

Na naslovno vpraSanje ne vem odgovora in dvomom,
da ga ve kdo drug. Koliko vzorcev je bilo obdelanih v vseh
laboratorijih po vsem svetu? Koliko od teh vzorcev so
posredovali Slovenci? Koliko laboratorijev je v Sloveniji
in koliko analiz so naredili?

Dvomim, da bi kdo znal odgovoriti na ta vprasanja. Kaj
Sele na podrejena vpraSanja.

Kljub temu pa je za nekatere vzorcev dovolj, da znajo
lansirati svoje teorije o nacionalnih genomih in prav radi
dodajajo tudiugotovitve o avtohtonosti naroda. Prinjihovih
ugotovitvah pogreSam podatek o velikosti vzorca. Zakaj?
Zato, ker je za tovrstna sklepanja potreben dovolj velik
vzorec s prepri¢ljivimi parametri.

Prav danes, ko to piSem (spomladi 2013), je v Ljubljani
predavanje o izvoru Slovanov. Te teme me ne zanimajo
ve€. Zanima pa me Studija, za katero je pred kakim mese-
cem dalo pobudo Slovensko drustvo za humano genetiko.
Verjamem, da gre za nov zamah v slovenski genetiki in
kaZze na mozno sodelovanje s SMGF.
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Nekaj pogostih vprasanj v zvezi
z genetiko

Peter Hawlina

Zalaika je genetika dokaj zapleteno in tezko razumljivo
podrocje znanosti. Kot laik bom poskusil podati preprost
odgovor na nekatera tovrstna vprasanja.

Kako priti do svojega DNK izvida? Odgovor je kratek.
Svoj bioloski vzorec moras oddati vlaboratorijsko obdelavo.
Bioloski vzorec je skoraj vsak del¢ek organizma (tudi Ze
umrlega in celo fosilnega). Pri ZivecCih je to najpogosteje
slina ali kri.

Vsakdo lahko prostoizbira laboratorij. Izbiral bo verjetno
med tistimi, katerim dovolj zaupa, najveckrat pa bo primer-
jal ceno storitve in verjetno izbiral med cenejSimi.

Kje najdemo laboratorij? NajbliZji nam je v Ljubljani.
Prav zdaj vabi k oddaji vzorcev Oddelek za molekularno

Slika 1 - Y-DNK izvid - Relative Genetics

Slika 2 - Y-DNK izvid GENOGRAPHIC
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genetiko pri Medicinski fakulteti, ki Zeli raz§iriti in poglo-
biti raziskavo slovenske populacijske genetike. Na Zavodu
RS za transfuzijo na Slajmerjevi cest 6 lahko vsakdo vsak
delovni dan od 8. ure zjutraj do 5. popoldne odda kri za
laboratorijsko analizo. Ko bo analiza opravljena, bo vsakdo
lahko odkupil bolj ali manj podroben izvid. Cena za polno
sekvenco bomenda pod 250€. S tem bo pridobljena celovita
genska slika, ki tudi v tujih laboratorijih ni cenejsa.

Kaj dobimo s tem izvidom? Izvid je podoben drugim
laboratorijskim izvidom, kakr§nih smo sicer vsi vajeni,
ugotovljene vrednosti pa so navadno razumljive in upo-
rabne samo pescici strokovnjakov. Pri genetskem izvidu
dobimo vrednosti na posameznih znacilnih lokusih naSe
DNK verige. Analiza je lahko bolj ali manj natancna.
Kot primer podajam dva izvida, narejena v dveh razli¢nih
ameriSkih laboratorijih.

Izvid na sliki 1 sem narocil leta 2004 pri ameriSkem
laboratoriju Relative Genetics in zanj placal 170 USS$.
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Izvid je bil narejen iz sline, katero sem v laboratorij poslal
po posti.

Ker sem se hotel prepricati Se z izvidom iz drugega
laboratorija, sem leta 2007 naro¢il analizo Se pri drugem
ameriSkem laboratoriju in dobil izvid na sliki 2.

Tudi ta postopek je bil opravljen po elektronski in
navadni poSti. Narocil in placal sem po elektronski, po
navadni poSti sem prejel set za odvzem vzorca. To je
pal¢ka z vato s katero je treba podrgniti po notranji stene
ustne votline. Po opravljeni analizi sem spet po posti prejel
izvid s prilogami.

To sta dva primera in lastne prakse. Da ne bi ostal samo
pri Y-DNK analizi, sem v laboratoriju Relative Genetics
narocil e mt-DNK analizo. Dobil sem izvid na sliki 3.

Vsakdo lahko v poljubnem laboratoriju naro¢i poljubno
analizo. NovejSe analize so vse bolj natancne, cene pa z
obsegom ne narascajo.

Kako lahko uporabimo izvid? Navedbe na izvidu laiku ne
pomenijo ni¢ . Tudi laik pa lahko vrednosti
ssvojegaizvida primerja z drugimi. Zalaika
jetorejizvid uporaben samo za primerjavo.
O takih primerjavah se najde vec v drugih
prispevkih v tem Casopisu.

Za primerjavo moramo najti ustrezno
osebo in ta mora s tem soglaSati. Ne le so-
glasati, pridobiti mora svoj genetski izvid,
najbolje pri istem laboratoriju.

Lahko pa tudi ¢akamo, da se bo prej ali
slej v mnozici izvidov naSel enak, kar bo
pomenilo, da je najden sorodnik. Govorim
o izvidih, ki so na spletu javno dostopni
in raCunalni§ko primerljivi. Velike zaloge
izvidov hranijo nekatere svetovne ustano-
ve. V literaturi lahko beremo o izzivih in
pri¢akovanjih. Iskalci morebitne enakosti
svojega genoma z drugim ali drugimi, bi si
zeleli, da bi bili primerljivi genomi vsega
Clovestva. Ta Zelja najbrZ ne bo izpolnjena
nikoli. Svetovni razvoj Se ne kaze vidnejsih
korakov v tej smeri.
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Genetsko kramljanje, spletne objave
in komentarji

Peter Hawlina

Zanimanje za genetiko opaZzamo tudi v spletnem kra-
mljanju. Obc¢asno kdo naslovi vpraSanje na skupinski
naslov ali na forum. Za primer lahko preberemo naslednjo
diskusijo:

Spostovani! Lani sem napravil DNK test po ocetovi
strani. Imam haplotip J2 in 16x dys, ki pa so: DYS456-
15/389i-13/390-24/389ii-29/458-17/19-14/385A/B-13-
16/393-12/391-9/439-11/635-24/392-11/YGATAH4-
11/437-15/438-9/448-20. Zanima me ali je v tem kaj
Slovenskega? Rad bi zvedel vsaj priblizno v katero smer
se naj obrnem.

Neki Darko odgovarja:

Zanimivo vpraSanje si odprl, saj tudi mene ¢edalje bolj
zaCenja zanimati genetika.

Predlagam, da za¢ne$ od ¢lanka, ki je dostopen na hrtp.//
rodoslovje.si/index.php/sl/domov/16-drevesa/125-genetska-
struktura-slovenske-populacije-kot-jo-razkrivajo-polimorfizmi-
kromosoma-y-in-mitohondrijskega-dna in iz katerega lahko
razberes, da je J2 naceloma zelo prisotna (v ve¢ kot 5%
populacije).

Hkrati je vir J2 nekje na bliznjem vzhodu. (http.//www.
eupedia.com/europe/Haplogroup_J2 _Y-DNA.shtml)
(http://en.wikipedia.org/wiki/Haplogroup _J-M172)

J2 (J-M172) je zelo stara mutacija, stara tja med 15000
in 22000 Iet, Se preden karkoli lahko reces o »ljudstvih«
ali »narodih« ali »etni¢ni pripadnosti«.

Za kaj veC bo treba razbrati kaj pravijo Y-STR (DYS)
markerji, ki si jih navedel v nadaljevanju. Ena zanimiva
stran s pojasnili kako iskati koliko »dale¢« od kaksSne
genetske osnove najdes tukaj: Arip://freepages.genealogy.
rootsweb.ancestry.com/” bricker/y-chromosome.html.

LP, D.

P.S. Za zdaj ne najdem na slovenskih spletnih straneh
neko sistemati¢no tabelo Y-STR markerjev za primer-
javo. Je pa, po vsem kar vem, »slovenstvo« genetsko
dokaj pisano.

Odgovoru se pridruzi Miha:

Ob debatah na temo genetike v rodoslovju, ki so sicer
zelo zanimive same po sebi in gotovo ponujajo veliko
dodatnih mozZnostiraziskovanja, je vseeno koristno imeti
pred o¢mi, da je DNK nekaj podedovanega, etni¢na
pripadnost ali etni¢na zavest pa nekaj privzgojenega oz.
tudi podvrzena ¢lovekovi lastni presoji. Nekdo se npr.
lahko sam pri sebi ne ¢uti Slovenca ali pa mu taka vrsta
identitete ne pomeninic, Cetudije vzgojen v slovenskem
kulturnem okolju. Ho€em reci, da je pri iskanju vzpore-
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dnic med genetiko in druZzbenim kontekstom rodoslovja
treba biti previden. Med pojmi iz teh dveh »Zakljev« je
zelo malo enacajev.

Takoj za tem Se Marjeta:

Pozdravljeni!

Dodajam: Genetska skupina J se je razvila pred 30000
leti na Bliznjem Vzhodu. Iz nje se je pred 15000-22000
leti, verjetno na severu Mezopotamije, razvila J2, ki je
znacilna tudi za Evropo. To skupino tudi povezujejo z
neolitsko ekspanzijo iz severne Mezopotamije 0z. po-
gorja Zagros, ki pa je, morda bolj kot s poljedelstvom,
povezana z Zivinorejo (koze, govedo). Drugi vecji val,
ki bi lahko v Evropo zanesel J2 skupino, je bil morda
metalurski (baker), iz severne Mezopotamije, central-
ne Anatolije in spodnjega toka Donave. Skupina J2 je
povezana tudi s Hetiti, Etrus¢ani, Minojci, Grki, Feni-
¢ani, Kartazani, Izraeli in z vsemi velikimi pomorskimi
ljudstvi bronaste in Zelezne dobe, v manjSem odstotku
tudi z Rimljani, Asirci in Perzijci. V Evropi je najvec te
skupine na Kreti, v Gr¢éiji, Turéiji, juzni Italiji, Se pose-
bej na vzhodu Sicilije, med evropskimi Judi in Vlahi na
Balkanu ter v Albaniji (20-34%). Skupina J2 se deli na
dve glavni skupini: J2a (M410) in J2b (M102). Imata
precejrazlicno zgodovino. Prvo povezujejo z Etrus¢ani,
z grikimi, fenicanskimi in rimljanskimi kolonizacijami
in migracijamiv ¢asu Bizantinskega imperija, drugopaz
neolitsko JV Evropo, Balkanom, kasneje z bakrenodob-
nimi kulturami na Balkanu, v centralni Evropi in Italiji)
pa tudi z Indoevropejci, Ceprav v zelo majhnem delezu.
V Evropi je najvec prve na Kreti in v Kalabriji, druge pa
v Albaniji, Crni Gori, na Kosovu in v SZ Gréiji.
Genetska skupina J2 je pri nas prisotna z obema glavni-
ma podskupinama J2a in J2b. V prvi je levantska J2al-
L26 skupina, predvsem njeni podskupini J2al-L70 in
J2al1-M67, v drugi pa jugovzhodno evropska neolitska
in bakrenodobna J2b2-M241, ki jo povezujejo tudi z
Indoevropejcioz. njihovimi predniki. Za Indoevropejce
sta znacCilni predvsem R1la in R1b skupini. Podskupina
J2a1-M67 je bila verjetno glavna genetska skupina neo-
litske ekspanzije z Bliznjega vzhoda v Gréijo in naprej
na zahod in vzhod vse do doline Inda. J2a1-L70, ki v
slovenskem J2a vzorcu prevladuje, je vezana bolj na
kontinentalno Evropo pa tudi na Bliznji Vzhod.
Gospod, ki je odprl to debato nosi verjetno J2-M67,
vendar bi potreboval SNP test za potrditev ali identifi-
kacijo s kak$no drugo podskupino. Slovenski haplotipi
pa so kar raznoliki, Ceprav so v glavnem znotraj L70
in M67 ter M241.

Pardon! Slovenski haplotipi ZNOTRAIJ J y-DNK sku-
pine pa so kar raznoliki, ¢eprav so v glavnem znotraj
L70 in M67 ter M241.

Lp, Marjeta
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Otzijeva genetika

Samo opozoril bi rad na Stevilne objave, ki so bile in
$e bodo povezane z raziskavami 5.300 let stare Otzijeve
mumije. Zelo beZno sem spremljal te objave. Ostala mi je
v spominu presenetljiva ugotovitev, da danes na svetu ni
nikogar, ki bi imel enak haplotip. Njegov Y haplotip so
uvrstili v skupino G2a, mt pa v K16. Po tem so sklepali,
da je veja s temi znacCilnostmi izumrla.

Kasneje so mediji prinesli ugotovitev, da so v Avstriji
nasli genome devetnajstih zivecih oseb, ki naj bi bili z
Otzijem sorodni.

Ne bom se spuscal na spolzko podrocje, katerega skoraj
ni¢ ne poznam. SkuSam samo opozoriti na Se eno 'genetsko'
trditev. Po tej se z vsako naslednjo generacijo prednikov
povecuje verjetnost sorodstvene povezanosti dveh (alivec)
oseb. To je sicer logi¢no. Rodoslovci lahko po matiénih
knjigah raziskujemo svoje prednike za kakih 15 generacij.
Ce bi pri tem ne prihajalo do redukcije zaradi porok med
sorodniki, bi se moralo Stevilo prednikov v vsaki genera-
ciji podvojiti. V 15. generaciji bi (Ce ne bi bilo redukcije)
imeli ve¢ kot 65,000 razliénih oseb, v dvajseti 1 milijon, v
trideseti eno milijardo in v §tirideseti en bilijon. Ce merimo
generacijo v povprecju 30 let, bi v Stiridesetih generacijah
prisli v sredo osmega stoletja. Je smiselno nadaljevati s
takim rac¢unanjem? Niti najman;!

Po teh modelih se vsiljuje razlaga, da je bil vsakdo, ki je
zivel 40 generacij pred nami, prednik vsakogar od danes
Zive¢ih. Tako nam npr. dopovedujejo, da je med danes
ziveCimi na desettisoCe potomcev Pingiskana, Karla Ve-
likega, Aleksandra Makedonskega, faraonov in biblijskih
ocakov, da ne omenjam mitoloskih oseb. Od omenjenih
je najmlajSi Bingiskan, Zivel je okrog leta 1200, Stiristo
let pred njim je bil Karl Veliki, ve¢ kot tiso¢ let pred njimi
Aleksander Makedonski, .....

Otzi pa je Zivel pred 5.300 leti. Ce so tudi takrat merili
generacijo v povprecju po 30 let, je zivel kakih 175 gene-
racij pred nami. Ce je verjeti, da imajo omenjeni izjemneZzi
na desettisoCe potomcev, potem je 19 Zive¢ih sorodnikov
Ledenega mozZa zanemarljiva Stevilka.
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Peto obdobje rodoslovja

Peter Hawlina

Te dni se spominjamo, da sta Watson in Crick pred
Sestdesetimi leti objavila odkritje zgradbe DNK. Znanost
to uvr§ca med najpomembnejsSa odkritja.

Takrat najbrz nihce Se ni pomislil, da bi se lahko ge-
netika uporabila tudi v rodoslovju. Takrat tudi Se ni bilo
raCunalnikov, kaj Sele interneta.

Tudi rodoslovje takrat Se ni bilo tako Siroko razSirjeno
kot je danes. V primerjavi z dolgim obdobjem sploSne
nepismenosti, je Sele v devetnajstem stoletju prislo do
skoraj sploSne pismenosti in s tem tudi do zapisanih in
izrisanih rodovnikov, ki so bili do tedaj skoraj izklju¢ni
privilegij plemstva.

Rodoslovje je bilo sicer od vekomaj prisotno tudi med
nepismenimi mnoZicami, vendar se je za sorodstvo vedelo
na pamet. Morda celo ve¢ kot je bilo potrebno.

Tudi v obdobju sploSne pismenosti se Se ni Siroko
razmahnila rodoslovna dejavnost v obliki zapisanih in
izrisanih rodovnikov 'navadnih ljudi'. Lahko bi rekli, da
so se s tem ukvarjali predvsem izobraZenci.

Pravi razmah je v rodoslovje vnesel racunalnik. Ta je
v domove priSel v poznih osemdesetih letih 20. stoletja.
Racunalniski programi za vodenje rodovnika so privabili
veliko vecje Stevilo rodoslovcev kot jih je pismenost. Ro-
doslovje je stopilo v svoje tretje obdobje.

Ko se je vdevetdesetih letih dvajsetega stoletja uveljavil
internet, je to takoj dalo nov pospesek tudi razvoju rodo-
slovja. PriSlo je do preproste izmenljivosti in spletnega
objavljanja rodovnikov. Lahko reCemo, da je internet
omogocil Cetrto obdobje rodoslovja. Mnogi, ne vsi, rodo-
slovci so spoznali prednosti objavljanja rezultatov svojih
rodoslovnih raziskav in nastajati so zacele svetovne refe-
rencne datoteke.

In kmalu za tem nastopi peto obdobje rodoslovja - z
genetiko podprto rodoslovije.

O osnovah genetike smo se ucili v§olah Se pred odkritjem
DNK strukture. Znani so bili osnovni zakoni genetike, bolj
poglobljeno znanje pa je bilo za ve€ino nedosegljivo. Vedeli
smo, da se o€etovi in materini geni prenasajo na otroka v
novi kombinaciji, da pa se od oCeta na sina nespremenjen
prenasa Y-DNK, od matere na h¢i pa mt-DNK. Vsi sinovi
istega oCeta imajo torej svoj Y-DNK enak oCetovemu, pa
tako tudi dedovemu in njihovim oCetom skorajda brez
konca. In enako imajo vsi moski potomci nekega praoceta
enak Y-DNK. In tako kot za Y-DNK pri moskih, velja za
mt-DNK za Zenske.

Ze ¢e ostanemo pri tem preprostem spoznanju, ga lahko
zaénemo uporabljati v rodoslovju. Z gentskimiizvidi lahko
dokazujemo pravilnost rodovnika.
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Jaz sem to preskusil vdveh primerih s svojimi sorodniki.
Najprej sem po spletu naSel Nemca z enakim priimkom.
Neki Arnd Hawlina mi je po e-posti hitro odgovoril na
vpraSanje, ¢e ima rodovnik. Ugotovila sva, da sva Cetrta
bratranca. Ko je tudi on dobil izvid po analizi svojega
Y-DNK, sva ugotovila, da imava enake vrednosti na vseh
analiziranih lokusih - popolna skladnost (perfect match).
To torej pomeni, da je moj rodovnik do skupnega predni-
ka pravilen in ravno tako od tega skupnega prednika do
omenjenega Arnda. V najinih verigah prednikov torej ni
bilo napake, do katere pride, kadar bioloSki o€e ni isti kot
zakoniti o¢e - moz Zenske, ki je rodila.

Se en tak poskus sem naredil s primerjavo Y-DNK
mojega bratranca z Ameri¢anom, tudi njegovim cCetrtim
bratrancem. Spet je bila enakost popolna.

Obakrat je torej §lo za primerjavo po enakem priimku.
V tujini, zlasti v ZDA, so te primerjave pogoste. Recejo
jim One Name Study.

Omenil sem eno od mozZnih uporab genetike vrodoslovju.
So pa Se druge. Nacelno bi lahko svoj DNK primerjali s
tistimi, ki so Ze kje objavljeni. Ce bi se nasla enakost, bi
bil to dokaz, da sta se nasla potomca istega prednika. Ce
pa enakost ne bi bila popolna, bi se po stopnji enakosti
lahko sklepalo tudi na sorodstveno oddaljenost primerjanih
oseb. Tak preskus je naredil eden od kolegov, ki svojega
sorodstva s primerjano osebo ne more (Se) dokazati, ker
eden ali drugi ali oba Se nimata dovolj dale¢ raziskanega
rodovnika moskih prednikov.

Take primerjave so torej mozZne, prav na Siroko pa jih
verjetno Se ne bomo kmalu izvajali. Saj je cena genetskega
izvida zaenkrat Se dokaj visoka, saj se je Sele pred kratkim
zacela spuscati pod 100 USS$. V evropskih laboratorijih je
cena visja, v Sloveniji Se vi§ja.

Genetika se torej ni razvijala zaradi rodoslovja. Je pa
v nekaterih primerih priSlo do zanimanja genetikov za
rodovnike oseb z genetskim izvidom. Pri Studiji, ki jo je
v razli¢nih delih sveta pred desetimi leti izvajal Sorensen
Genetic Medicine Foundation (SGMF) je sprejemal gradivo
samo od tistih dajalcev, ki so vzorcu priloZili svoj rodovnik
zvpisanimitremi generacijami prednikov. To je edini meni
znan primer, kjer je genetika rabila rodoslovje.

Omenil sem interes in rabo genetike v rodoslovju in
celo vkljucitev rodovnika v znanstveno genetsko Studijo.
Preskocil bom interes forenzike za genetiko, dotaknil pa
se bom nacionalnega interesa za genetiko.

Pred kratkim mi je prisla v roko knjiga z naslovom Ge-
netsko podrijetlo Hrvata. Povr§no sem jo prebral. Dovolj,
da sem razumel, da nas avtor na podlagi genetskih raziskav
prepricuje, da so Hrvati avtohtono prebivalstvo na ozemlju
danasSnje Hrvaske davno pred naselitvijo Slovanov. Sloven-
ski zagovorniki venetskega porekla Slovencev zdaj svoje
teze dodatno dokazujejo z genetiko. Bosanci so odkrili, da
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so najcistejsi Evropejci in Makedonci naj bi bili najc¢istejsi
Heleni. Vse to najdemo na spletu. Ne spominjam se, kaj
sem podobnega nasel o Srbih.

Gornje navedbe vzemite z rezervo, saj se nisem potrudil,
da bi navedel vire in citate. Navedel sem samo nekaj tistih,
ki nas prepric¢ujejo o etnogenezi narodov. Tako v Sloveniji
kot marsikje drugod so se izvajale Se specifi¢ne Studije. Jaz
jih nisem poskusSal razumeti. Pri vseh teh pa se ne morem
otresti dvoma v njihovo verodostojnost. Ne spominjam se
namre¢, da je kdo od avtorjev porocal o Stevilu vzorcev.
Na sploh je tezko priti do podatka o Stevilu vzorcev.

Vsak laboratorij zagotovo ima podatke o svojih razi-
skavah, Stevilo vzorcev je pri tem osnovni podatek. Pa
sploh vemo, koliko laboratorijev je v Sloveniji, koliko jih
je v drzavah nekdanje Jugoslavije, koliko jih je v Evropi
in koliko v svetu? Mislim, da tega ne ve nihce.

Le redko kateri laboratorij ta osnovni podatek objavlja.
Prej omenjeni SGMF poroca o 39.000 analizah Y-DNA in
76.000 mt-DNA analizah. Med temi je okrog 700 vzorcev
iz Slovenije. Na spletu najdemo, da ima laboratorij Geno-
graphic 591.836 in Genebase 675.000 vzorcev oz. izvidov.
Zdi se, da sta zadnja dva 'najbogatejsa’. Bi lahko sklepali,
da je vseh izvidov v vseh laboratorijih 3 milijone? Pet
milijonov? Pa ¢e bi jih bilo 10 milijonov. Je to tisoCinka
svetovne populacije? Je to Ze dovolj, da bi lahko govorili
o prevladujocCih genotipih?

Taka vpraSanja si postavljam. Verjetno Se marsikdo od
kolegov rodoslovcev. Pred vsem tisti, ki so se oskrbeli z
vsaj enim svojim izvidom. Jaz sem Y-DNK naro¢il v dveh
razli¢nih laboratorijih. Prepricati sem se hotel o zaneslji-
vosti izvida iz prvega laboratorija. Drugi izvid je potrdil
pravilnost prvega. Poleg analize po Y kromosomu, sem
dobil tudi X, to je mt-DNK. Mislim, da je to dovolj tudi
za morebitne potrebe mojih potomcev, ¢e bodo kdaj rabili
genski zapis oCeta ali kasneje deda.... Rad bi placal izvide
za moje prednike, ¢e bi to bilo mogoce.

Kljub temu, da sem svoje izvide pridobil, sem se odlo-
¢il, da sodelujem tudi v Studiji, za katero je zacel zbirati
vzorce InS§titut za patologijo pri Medicinski fakulteti. Prof.
dr. Damjan Glavac, predstojnik in nosilec raziskave se je
namre¢ obrnil na Slovensko rodoslovno drustvo s posebno
ponudbo zaizdelavo 'full sequence' mt-DNK analize. Clani
se odzivamo. To je Se en primer individualnega in druStve-
nega sodelovanja oz. vkljuCevanja v genetiko. Morda bo s
tem kaj bolj prepricljiva tudi etnogeneza naroda.
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Prenos arhivskega gradiva na
sodobne medije (XXXIX)

Peter Hawlina

V dosedanjih nadaljevanjih smo obravnavali skoraj
izkljuéno klasi¢no arhivsko gradivo, sodobni mediji pa so
bili racunalniSko obvladljivi zapisi.

Ker v tej tematski Stevilki obravnavamo genetiko, je
prav, da poskusimo spregovoriti o genetiki na sodobnih
medijih.

Bi lahko v tem pogledu tudi na§ genom uvrscali v arhi-
vsko gradivo? Na$§ genom je namreC najbolj vseobsezna
informacija o vsakem od nas. Noben drug atribut, katerega
uporabljamo v rodoslovju, ni tako vseobsezZen. Za povrh
se genom posameznika ne spreminja, kar se v€asih dogaja
z osnovnimi atributi kot so ime, priimek, datum in kraj
rojstva, poroke, smrti, poklic...

Genski zapis je ohranjen celo v posmrtnih ostankih in bi
ga nacelno lahko ugotavljali tudi za pokopane prednike.

In kar je posebej pomembno - genski zapis vsebuje tudi
podatke o star§ih. Genski zapis je torej rodovnik, ki je celo
bolj zanesljiv od zapisa v mati¢ni knjigi.

Tako vsaj jaz razumem tisto, kar sem uspel prebrati in
razumeti o genetiki.

In ta genski zapis ni niti potrebno prenaSati na elek-
tronski medij, saj nam ga Ze laboratorij dostavi v tiskanem
poroc€ilu in v digitalnem zapisu. V digitalnem zapisu ga
lahko vsak sam hrani. Hrani ga pa tudi laboratorij. Vsakdo
se lahko sam odloca, ali bo dopustil javno objavo svojega
genoma.

Verjamem, da je objava genoma v doloCenem primeru
lahko tvegana. DoloCena prednost spletne objave pa je
zlasti v tem, da je vsak genom racunalniSko primerljiv z
vsemi drugimi objavljenimi. Ce koga zanima, ali ima $e
kdo drug skoraj ali povsem enak genom, lahko to poljubno
ugotavlja med vsemi razpolozljivimi.

Ne med vsemi do zdaj analiziranimi, temve¢ med vsemi
v okviru istega laboratorija, v katerem je bil opravljena
njegova analiza. Posamezni laboratoriji neradi dopustijo,
da bi pri njih opravljene rezultate analiz neomejeno kon-
zultirale tretje osebe.

V interesu takih, ki so svojo analizo naro¢ili, pa bi bilo,
da bi svoj genom primerjali s ¢im ve¢jim Stevilom ostalih.
Najraje z vsemi ZiveCimi zemljani in Se z vsemi njihovimi
predniki.

V sklopu te serije prispevkov, ki obravnavajo prenos
arhivskega gradiva na sodobne medije, lahko to diskusijo
zakljuc¢imo z ugotovitvijo, da v tem kontekstu arhivsko
gradivo niso zapisi na papirju. Za genetiko je arhiv biolo-
§ki vzorec posameznika. Prenos na sodobni medij pa je
opravljen kot sestavni del analize.
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Priimek kot genetski marker - ponaris

Peter Hawlina

Do pisanja tega prispevka me je spodbudilo tole pismo:

Gospod Hawlina

Clani drustva so me z velikim zgraZanjem in obsojanjem
vasega pocetja obvestili o predrznem nastopu na sestanku
drustva.

Zavedajte se, da nimate nobenih pristojnosti in kvalifikacij,
da bi ocenjevali moje delo in blatili moje ime. Ze France
Preseren je napisal: »Le cevlje sodi naj kopitar«.

Upam tudi, da ste prebrali prispevek Dr.Ladislava Placerja
v februarski Znanosti, ki zelo jasno pove, kaj so drustva in
njihova ljubiteljska sestajanja, kaj pa je uradna znanost
in kje njeno mesto.

Prosim vas, da pustite mene, moje delo in mojo sluzbo
enkrat za vselej pri miru, sicer bom ukrepala.

Ljubljana, maj, 2006.

Dr.Maruska Vidovic

/lastnorocni podpis/

G. Vidovic¢ se sklicuje na prispevek dr. Ladislava Pucerja.:

Namen je bil dosezen

Cet 02.02.2006

Glede na diskusijo o Venetih in podobnem mislim, da je
priloga Znanost namenjena obvescanju o potrjenih dosezkih
znanosti, ne pa polemikam. Se zlasti ne diletantskim. S
tem je bil moj namen dosezen.

Dr. Ladislav Placer, Ljubljana

Ocitek dr. Vidoviceve je sicer naslovljen name osebno,
gre pa za zadevo, kjer je podrejeno vkljueno tudi Sloven-
sko rodoslovno drustvo. Zato ga bom nekoliko podrobneje
predstavil.

Ocitek o mojem odnosu do doktorata in nasploh ge-
netsko-antropoloske Studije je neutemeljen. Moj odnos ni
Zaljiv. Vedno sem izjavljal, da ne razumem niti predmeta
raziskav, niti rezultata. Kako bi obravnaval ¢esar ne razu-
mem? To naj narede strokovnjaki, ¢e jim je kaj do tega. Jaz
lahko postavljam samo vpraSanja. Postavljal sem jih in jih
Se vedno postavljam. Odgovorov §e nisem dobil.

Maruska Vidovi¢ mi je novembra 2001 predstavila svoj
raziskovalni projekt. Povedala je, da je za genetskoantro-
polosko raziskavo izbrala Sel§ko dolino. Predmet raziska-
ve bodo zakonske zveze med sorodniki, bolj konkretno
med bratranci in sestricnami. Te bo nasSla tako, da bo iz
matiénih knjig izbrala tiste pare, ki imajo enak priimek.
Take primere bo nato obdelala po znanstvenih metodah
in ugotovila antropoloSke razlike med temi in tistimi, ki
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si med seboj niso v sorodu. Istoasno bo raziskala tudi
zakonitosti poro€nih migracij.

Povedal sem ji, da bi oboje zanimalo tudi rodoslovce
in jo povabil, da nam o tem predava. Januarja 2002 nam
je predavala na temo Poro¢ne migracije. V objavo mi je
ponudila tudi prispevek na to temo. Objavo sem zavrnil z
obrazloZitvijo, da ne morem objaviti ¢esar ne razumem.
Isto besedilo je nato ponudila v objavo uredni§tvu Los§kih
razgledov. Tam je bil spodnji prispevek objavljen.

AntropoloSke raziskave v Selski dolini
MaruSka Vidovic

Zaradi posebnega geografskega poloZaja, zgodovinskih
dogodkov (kolonizacije), lokalnih socio - kulturnih razlogov
in posebnih ekoloskih pogojev je bila Selska dolina in v njej
Ziveca populacija izbrana za antropoloSke raziskave, prve
tovrstne v Sloveniji. Raziskave populacijske strukture Selske
doline, v katerih smo zajeli dve skupini sedemnajstih vasi
(slika 1), so nam omogocile priti do pomembnih zakljuckov
o populaciji, Ziveci v dolini med skofjeloskim hribovjem.
Na osnovi dobljenih rezultatov smo dograjevali nadalje-
vanje holisticnih (zdruzenih fizicnih in socio-kulturnih)
antropoloskih (biomedicinskih) raziskav, ki jih izvajamo
na InStitutu za varovanje zdravia Republike Slovenije
od leta 1993. En del programa smo v okviru projektnih
raziskav izvedli v sodelovanju z antropologi iz Zagreba
in angleskimi ter avstralskimi kolegi, pridruZili pa so se
nam tudi kolegi iz Amerike. Dosedanji rezultati so bili
predstavljeni na Stevilnih kongresih doma in v tujini.

Raziskave populacijskih struktur so moderne antropoloske
raziskave, ki so bile izvedene v mnogih populacijah sveta
od prvih zacetkov v sredini Sestdesetih let do danes: Italiji
(Cavalli-Sforza, 1962), Veliki Britaniji (Boyce in sod.,
1967), Zdruzenih drzavah Amerike (Swedlund,1972),
Japonski (Jasuda in Kimura, 1972) Finski (Mielke, 1984)
Hrvaski (Rudan in sod. od sredine sedemdesetih let do
danes) in drugod po svetu.

Populacijska struktura je odraz razlicnih procesov, ki
nastanejo s skupnim dinamicnim oblikovanjem razlicnih
populacijskih lastnosti v casu (skozi generacijo) in v
prostoru (v ekoloski nisi). Z raziskavami populacijskih
struktur poskusamo ugotoviti, ali so populacijske variacije
odraz fenotipskih variacij kot odziv na okolje, ali pa so
posledica dejanskih zadrZanih genetskih razlik. Z razi-
skavami populacijskih struktur lahko zasledujemo tudi
tako imenovane mikro (evolucijske) procese, ki se lahko
zgodijo Ze v nekaj generacijah, posebno v reprodukcijsko
zaprtih populacijah na katere je vplival genetski drift
(genetsko odstopanje).

Migracijske analize so bile usmerjene na dva pomembna
parametra populacijske strukture: reprodukcijsko izolira-
nost in sorodstvo ter njun medsebojni odnos. Migracijske
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analize, ki se nanasajo na porocne migracije v Selski dolini
(za obdobje od leta 1850 do 1993), in jih zato imenujemo
tudi reprodukcijske ali genetske migracije, so pokazale
razlike med dvema izoliranima predeloma, ki jih tvorijo
naselja »1-7« (dolinske vasi) in »11-20« (podratitovske
vasi). Intenzivnost migracije znotraj le teh se bistveno
razlikuje in znasa 10% in 23%, med njima pa komaj 2%.
Intenzivnost migracije iz sosednjih naselij Selske doline,
ki niso bila zajeta z raziskavo, se tudi razlikuje med tema
dvema deloma in znasa 16% in 6%. Intenzivnost migracije
iz vecjih oddaljenosti v raziskovana naselja SelSke doline
je dosti pomembnejsa v prvem 8%, kot v drugem delu
doline 2%. Migracijska mobilnost Zensk je pomembno
vecja od moskih: 4% proti 42%, zaradi patrilokalnega
nacina Zivljenja. Intenzivnost migracije vpliva na ocenje-
no sorodstvo (kinship) populacij raziskovanih naselij, in
tudi na sorodstvo znotraj naselja (inbreeding). Ta vpliv je
minimalen v prvem delu, zelo pomemben pa je v drugem
gorskem delu, kjer je sorodstvo po moskih prednikih izjemno
visoko. Migracijsko sorodstvo korelira s stopnjo umrljivosti
in depopulacijo raziskovanega podrocja.

Rezultati raziskav jezikovnih (lingvisticnih) razlik v
prostoru bazicnega besednjaka, ki postajajo v moderni
antropologiji s holisticnim pristopom vse pomembnejsi, so
jasno pokazali izrazito (mikro) diferenciacijo v dolocenih
govorih Selske doline (n.pr. Danje). Upraviceno lahko
predpostavljamo, da so zaznane lastnosti posameznih
lokalnih govorov posledica razlicnih substratov in super-
stratov zaradi zgodovinskih dogajanj na tem podrocju:
starosti naselja, razlicnega c¢asa kolonizacije in porekla
kolonistov, z druge strani pa obstojece ravni prometnih
povezav med posameznimi naselji. Tako lahko govorimo
o Stirih skupinah naselij, ki se ujemajo z zgodovinsko
kolonizacijo tega prostora.

Odcitavanje podatkov iz mesanja posameznih govorov je
izredno pomembno tudi kot pokazatelj analognih (mikro)
evolucijskih bioloskih procesov v tem prostoru.

Na osnovi analize (po IBP- Mednarodnem Bioloskem
Programu) 25 antropometricnih znacilnosti (19 telesa in
6 glave) ter 9 fizioloskih (kardio-respiratornih) znacilnosti
populacije Selske doline smo ugotovili sledece: Populacija
Selske doline se je pokazala heterogena v primeru fenotip-
skihvariacij med populacijami raziskovanih naselij samo v
antropometricnih znacilnostih glave (Sirina in dolZina glave
in Sirina obraza) pri Zenskah, docim je v antropometricnih
znacilnostih telesa in fizioloskih znacilnosth homogena
pri obeh spolih. Z ozirom na to, da so to predpostavljene
ekosenzibilne znacilnosti in da se oblika variacij v popula-
ciji ujema s podatki o migraciji prebivalstva, nam rezultat
morfoloske heterogenosti danasnje populacije Selske doline
nudi mozZnost genetske interpretacije.

Antropometricno ocenjena zgradba telesa populacije
Selske doline v starosti od 25 do 75 let je pokazala, da

63



DREVESA

Jje to populacija »povprecne« debelosti. Na osnovi indeksa
telesne mase in komponent povprecnega preseka nadlah-
tnice smo ugotovili, da so moski relativno bolj misicasti
od Zensk, Zenske pa imajo ve¢ mascobnega tkiva. MoSka
in zenska populacija Selske doline je bolj suha in misi-
casta od internacionalno referencne ameriske populacije
(Frisancho, 1990).

Rezultati epidemioloske raziskave oralnega zdravja (zobni
status in stanje ustne votline) prebivalcev Selske doline
kaZejo na zelo visok delezZ kariesa .

Hijerarhijska klasterizacija (metoda za dolocanje podob-
nosti med populacijami) raziskovanih populacij na osnovi
izvrsenih odontometricnih analiz ne kaZe tendence k bliZini
geografsko bliznjih populacij, kakor tudi ne razlikovanja
planinskih od dolinskih populacijv raziskovanem prostoriu.
To kaze na dejstvo, da gre verjetno za homogeno populacijo,
kije med skupno (mikro) evolucijsko preteklostjo glede na
iste ekoloske in socio- kulturne pogoje Zivljenja izgubila
predpostavljeno razlicnost v dentalnih variablah in tudi
na mozno »selektivno inercijo«(odpornost organizma na
spremembe) odontometricnih znacilnosti, ki skozi opazen
rezultat kazZejo na bioloSko homogenost proucevanega
prebivalstva Selske doline v preteklosti.

Zaradi cim boljse predstave o oralnem zdravju raziskovane
populacije je potrebno v nadaljevanju raziskave na istem
vzorcu izvesti obseznejso prehransko anketo in medicin-
ski intervju, da bi dobili pregled teh parametrov glede
na dejstvo, da so ustna sluznica in oralno zdravje odraz
zdravstvenega stanja ljudi.

Na osnovi rezultatov analize kvantitativnih in kvalitativ-
nih znacilnosti dermatoglifov to je odtisov prstov in dlani
(digito-palmarnega kompleksa) prebivalcev Selske doline,
ki smo jih izvedli zaradi proucevanja (mikro) evolucijskih
procesov raziskovane populacije lahko zakljucimo, da
kvantitativne znacilnosti z multivariatno analizo varian-
ce (statisticha metoda) ne kaZejo statisticno pomembne
heterogenosti. Le skupno Stevilo grebenov na vseh desetih
prstih TRC pri Zenskah in kot med triradiusom na dlani
atd kot pri moSkih kazeta pri univariatni analizi variance,
statisticno pomembno heterogenost med raziskovanimi po-
pulacijami (naselji). Z diskriminantno analizo nismo dobili
statisticno pomembne funkcije. Le faktorska analiza kaze
vecjo heterogenost kvantitativnih znacilnosti pri Zenskah
(6 faktorjev) kot pri moskih (5 faktorjev), kar je logicna
analiza glede na spolni dimorfizem dermatoglifov.

Kvalitativne znacilnosti dermatoglifov so pokazale vecjo
variabilnost in vec statisticno pomembne heterogenosti
med populacijami. Pri moSkih se v frekvcenci risb na pr-
stih in dlani najbolj razlikuje populacija Dolenje vasi, pri
Zenskah pa populacije naselij Dolenja vas, Selca, Zelezniki
in Zgornja Sorica. To kaZe na hitrejse (mikro) evolucijske
spremembe v frekvencah alelov, ki dolocajo kvalitativne
znacilnosti dermatoglifov, ter kljub vecji reprodukcijski
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mobilnosti Zensk tudi rezultat za njih, vecje heterogenosti
v znacilnostih kvalitativnih spremenljivk.

Ocena »bioloskih oddaljenosti« za kvantitativne in za
kvalitativne znacilnosti dermatoglifov prstov in dlani (di-
gito-palmarnega kompleksa) kaze na biolosko stabilnost
skupine, kijeizraZena skozi »selektivno inercijo« (odpornost
organizma na spremembe. ).

V nadaljevanju raziskav populacijske strukture raziskova-
nega podrocja bi bilo potrebno povezati obliko morfoloskih
variacij z obliko genetskih variacij istih populacij. To bi
omogocili dodatno zbrani podatki o njihovih serogenetskih
polimorfizmih (eritrocitni antigeni, izo encimi, serumski
proteini in pa tudi DNA analize ). Ker je Selska dolina po
svoji geografski konfiguraciji in migracijskih znacilnostih
relativno izolirana od okolisnih podrocij, bi raziskave po-
pulacijske strukture podobne doline, ekolosko podobnega
biotopa, s predpostaviljenimi drugacnimi migracijskimi
trendi, dale nove moznosti ocene genetske podlage fenotip-
skih variacij poligenetskih antropometricnih in fizioloskih
znacilnosti. V tej zvezi bi bilo potrebno narediti obSirnejso
analizo prehrane prebivalstva ter oceno njihovih telesnih
sposobnosti, ter statusa kostnega tkiva, kot odraza vplivov
okolja na populacijo.

Informativno je bila narejena hitra »mala« prehranska
analiza zvpraSalnikom po mednarodnemvzorcu (UNESCO;
WHO; KOSTER HEALTH ). Anketirana so bila gospodinj-
stva Zgornje in Spodnje Sorice ter Danj. Rezultati kazejo
na zaprtost podrocja in enakost prehranskih navad. Mozna
Jje primerjava z genskim tokom populacije (H. Machbeth).
Narejen je bil tudi zanimiv Solski test (predlog predsednice
ICAF for Europe, Oxford), ki je presenetljivo dobro potrdil
etnogeografske posebnostiv prehrani prebivalcev hribovitih
predelov Selske doline in podal celo starostno prehransko
slojevitost, ter dinamiko prehransko-kulturne razsirjenosti
in postopne modernizacije.

V podratitovskih vaseh, ki kaZejo vecjo genetsko zaprtost,
se posvecamo genealogijam (rodovniskim povezavam) s
ciljem, da bi ugotovili nivo konsangvinitete (zakonskih
zvez v sorodstvu) in v tej povezavi genetskih bolezni v
raziskovanem yizolatuq.

Geneticno strukturo populacije ocenjujemo z metodo izo-
nimije, ki ocenjuje sorodstvo znotraj in med posameznimi
naselji (tudi v preteklosti, za razliko od ostalih metod). V
patrilinearnih druzbah, v katerih se priimek nasledi kot
da je odrejen z ocetovim genom, vezanim za kromosom
Y, predstavija izonimija indirektno metodo za opisovanje
genetske strukture populacije. Raziskava je pokazala, da
se isti priimki lahko pojavljajo na obeh vejah, materini in
ocetovi veji rodoslovnega stebla. Zato so pogosti porocni
pari z isto kombinacijo priimkov, kar je po nasi metodi
predpostavka za sorodstvo. Razporeditev priimkov v gene-
raciji prednikov je pokazala vec pojava izonimije zaradi
socio-kulturnega dejavnika pozitivnega odnosa populacije
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za izonimne poroke, ki so se sklepale tudi z namenom, da
biseobdrzala posest skupaj. Izonimni priimki so posledica
krizanja med sorodniki, predvsem v tretjem ali cCetrtem
kolenu, ko se je posvecalo manj pozornosti posledicam,
povezanim s konsangvinitetnimi porokami.

Ker nase raziskave populacijskih struktur Selske doline
pokrivajo geografsko podrocje do 1200 m nadmorske
visine (najvisje slovenske vasi: Torka, Zg. Danje) je bila
izjemna priloznost in zato nase vodilo in skrbna naloga,
da nicesar ne prezremo in zabelezimo ¢im vec¢ opaZanj.
Zato smo vzporedno z drugimi podatki zbrali tudi podatke
o menarhi (prvi menstruaciji), ki je kazalec razvoja pri
deklicah in ki je sicer mocno pod vplivom ekoloSkih priti-
skov. Zaradi posebnih geografskih in klimatskih pogojev
podatki kaZejo na kasnejSe dozorevanje, pri cemer Sso
pomembni tudi genetski in socioloSki dejavniki in njihovo
medsebojno delovanje. Prav tako smo zapisovali tudi bio-
losko spremembo nastopa menopavze (po definiciji WHO,
1981). Nadaljevalni raziskovalni program procesa staranja
in menopavze smo izdelali skupaj s kolegi iz Amerike in
ga nameravamo izpeljati v letu 2002.

Na populaciji treh podratitovskih vasi (Zg. Sorice, Sp.
Sorice in Danj) je bila narejena moderna antropoloska
raziskava yhormonalnega stresa« (v sodelovanju s kolegi
iz Avstralije). Z namenom, da bi proucili vpliv dejavnikov
nacina zivljenja na nivo izlocanja hormonov, smo s pomocjo
sline dolocalivrednosti hormonov kortizola in testosterona.
Podatki so vezani na spol, teZo in visino raziskovancev, ter
tedenski cikel in dan pocitka. Pokaze se biopsihosocialni
model hormonalnih determinant z opaznimi sociokul-
turnimi spremembami v nacinu zivljenja. Povisan nivo
hormonov pri Zenskah raziskovane populacije ob nedeljah
razlagamo z vecjimi obremenitvami zaradi vzporednega
tradicionalnega in novega nacina Zivljenja.

Med nasim prihodnjim delom se bodo pokazala Se nova
vprasanja, ki bodo nakazala tudi nove smeri raziskav.

Raziskave populacijskih struktur so dale in bodo se dale
koristne podatke za mednarodno bazo podatkov t.im.
referencnih populacij (in njihovih biomedicinskih in antro-
poloskih znacilnosti). To je pomembno zato, da bi se lahko
skozi nekaj generacij ocenjevali vplivi dejavnikov okolja
na zdravje cloveka, ter da bi se spremljali prilagoditveni
procesi na nivoju posameznika in populacije, s ciljem
napredka znanstvenih spoznanj, ki bi jih lahko uporabili
v medicinski preventivni dejavnosti. Narejene raziskave
so in bodo tudi pomemben zapis o narodu, ki je v nekem
trenutku, v svoji bioloski in sociokulturni preteklosti zZivel
v tem delu Evrope.

kolikor bov Selski dolini prislo do populacijske osveZitve, je
nujno potrebno studije usmerjeno nadaljevati. Ker obstojajo
Jjasni znaki, da je depopulacija (izomiranje prebivalstva)
v nekaterih planinskih vaseh zaustavljena, bi bilo nujno v
nadaljevalni Studiji prouciti medicinsko antropoloske ter
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socioantropoloske vidike prihodnjega razvoja. Koristno bi
bilo podatke dobljene s Studijo v Selski dolini primerjati s
podatki podobnih zaprtih gorskih dolin.

Uporabljeno gradivo:

M. Vidovic¢: Migration processes in Slovenian subpopula-
tions, 13th ICAES kongres, Mexico City 1993

M. Bartenjev, M. Vidovi¢, B. Janicijevi¢, V. Jovanovié, J.
Milici¢, I. Rudan, P. Rudan, N. Smolej, Anita Sujoldzic, L.
Szirovicza: «Antropoloske raziskave populacijskih struktur
Slovenije« Aplikativno raziskovalni projekt na podrocju
medicine-javno zdravstvo. Zakljucno porocilo 1994-1995

M. Vidovic: Populacijska struktura Selske doline (Slove-
nija) ocenjena z migracijo prebivalstva, magistrsko delo,
Zagreb, 1996

1. Rudan, M.Vidovi¢, M. Bartenjev, P. Rudan: Model-
bound and model-free approach in the holistic analysis

of population structure. Revista di Antropologia (Roma)
vol.74 (2996), pp.77-92

M. Vidovi¢: Evaluation of the genetic structure of the po-
pulation of a Slovene mountain valley using the indirect
genetic method, EAA kongres,Cambridge 2000

M. Vidovi¢, L. Schmitt, S. Hisheh: The effects of lifestyle
on salivary cortisol and testosterone in the inhabitants of

three mountain villages in the SelSka valley of northwest
Slovenia, Kongres ABA, Australia, 2001.

J. Milicié¢, M. Vidovi¢: Latentna struktura dermatoglifov
populacije Selske doline. V tisku.

Zahvala

Na tem mestu se Zelim najlepse zahvaliti vsem prebivalcem
Selske doline, ki prijazno sodelujejo v raziskavi. Najlepse
se zahvaljujem ustanovam, podjetiem in tovarnam v Skofji
Loki in Selski dolini, ki so sponzorirali in pomagali pri
realizaciji delovnih obiskov tujih strokovnjakov in udelezbi
na kongresih v tujini. Zahvaljujem se tudi Slovenskim
zeleznicam in Adriji-Airwaisu.

Kot laik sem sicer skus$al razcistiti doloCene parametre
raziskave. Povedal sem, kako sam gledam na Zenine in
neveste z istimi priimki. Ker sem pri svojih rodoslovnih
raziskavah vracunalni§ko evidenco zbral podatke 0 165.800
osebah oz. 58.300 druzinah, sem lahko zbrane podatke
tudi programsko analiziral. Iz celotne zbirke ni tezko pro-
gramsko izbrati primerov istega priimka Zenina in neveste.
Ravno tako preprosto je programsko mogoce izbrati pare
bratrancev in sestricen. Racunalnisko je mogoce naredite
Se marsikatere druge primerjave, analize in statistike. Na
to sem Marusko Vidovi¢ opozoril in ji inStaliral program
za racunalniSko vodenje rodovnikov. Nalozil sem ji tudi
svoje podatke, da bi lahko omenjene operacije na njih
izvajala sama. Povedal sem ji, da mi moje analize potrju-
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jejo vnaprejSnjo oceno, da je med istoimenskimi pari pri
dovolj veliki preuc¢evani populaciji samo ¢etrtina takih,
kjer imata Zenin in nevesta isti priimek in sta tudi bratra-
nec in sestriéna. Ce torej i§¢emo poroke med bratranci
in sestricnami, jih bomo z iskanjem po istih priimkih tri
Cetrtine spregledali. Marus§ka Vidovi¢ ni povedala, kako
veliko populacijo je proucevala, koliko istoimenskih parov
je nasla in koliko med njimi je bilo v resnici bratrancev in
sestricen. Ni povedala, v éem so se potomci teh bratrancev
in sestricen razlikovali od otrok v druZinah, kjer starSa
nista bila bratranec in sestri¢na.

Ce bi se kot laik lotil najprej iskanja porok med bratranci
in sestri¢nami, bi jih poskusil najti enostavno tako, da bi v
teh vaseh povprasal po takih primerih. Ljudje se med seboj
zelo dobro poznajo in bi si s tem prihranil dolgotrajno
iskanje istoimenskih priimkov v Zupnijskih knjigah. (Tudi
tega MaruSka Vidovi¢ ni povedala, koliko mati¢nih knjig
in v katerih Zupnijah je obdelala). Morda bi si za dodatno
kontrolo izbral Se iskanje vpisov spregleda zadrZzka zaradi
poroke med sorodniki. Za poroko med bratrancem in se-
stricno je treba najprej pridobiti spregled zadrzka. Take
spreglede zadrzkov je bilo treba pridobiti na Skofiji in so
bili zabeleZeni v zapisu poroke. Iskanje vpisov spregledov
zadrzkov bi verjetno najhitreje pripeljalo do porok med
sorodniki.

Pri tem bi se morali zavedati §e vseh napak, ki se lahko
prikradejo tudi v uradno evidenco. Prva bi bila napaka
zapisovalca. Te so sicer redke, vemo pa, da so se vedno
dogajale. Najveckrat so bile narejene nehote. HujSe in po-
gostejSe so napake, ki so nastajale zaradi napake v zapisu
oéeta. Zupnik je bil dolzan kot oéeta zapisati zakonitega
oceta, torej moZa otrokove matere. Tako je zapisal tudi v
primeru, ko ta ni bil bioloSki o¢e. Dolo¢en odstotek otrok
je bil nezakonskih. Oc¢e v takih primerih ni bil vpisan in
je otrok dobil priimek po materi. V zadnjih desetletjih
pa je vse pogostejsa izvenzakonska zveza. Te v mati¢nih
knjigah niso vpisane. Kako gledamo na razlicne zapise
istega priimka? So Gartner, Gartnar, Gortnar in Gortner
ja, Bizovi¢ar in Bozovi¢ar, Dolenc in Dolenec..... ? Naj
navedem Se kak primer, ki bi ga bilo treba uposStevati pri
nabiranju istoimenskih parov? Bo kdo rekel, da je mogoce
s korekturnimi posegi odpraviti vpliv teh napak?

Napake se prikradejo tudi raziskovalcem. Zase ocenju-
jem, da sem tudi jaz v svoji datoteki nehote naredil do pol
odstotka napak.

Vsiljuje se mi domneva, da je mogocCe v proucevani
populaciji (za Vidovi¢evo ne vemo kolikSna je bila celotna
populacija in Se manj, kolik§na je bila proucevana) najti
premajhen vzorec zakonskih zvez med bratranci in sestric-
nami, da bi lahko po rezultatih sklepali na zakonitosti. Na
podroc¢ju medicine, genetike, antropologije in §e kakSne
vede sem res laik, nisem pa laik na podrocju statistike.

Cejeverjeti danasnjim dosezkom na podroéju genetike,
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bi nam samo genetske raziskave omogocale identifikacijo
7elene populacije. Sele pri tako izbranih primerih bi lahko
nadaljevaliraziskave na otrocih. Tako to razumem kot laik,
in to sem v dosedanjih pogovorih tudi ponujal v presojo.

Ravno tako nejasen mi je rezultat poro¢nih migracij. Tega
s pomocjo zapisov v poro¢ni knjigi ni mogoce opraviti. Zapis
poroke sicer vsebuje tudi kraj rojstva (v€asih bivanja ob
poroki) Zenina in neveste, ne vsebuje pa podatka o tem, ali
bo poroceni par stanoval na domu Zenina, na domu neveste
ali na nekem tretjem naslovu. Poroka je bila sicer najvec-
krat v Zupniji neveste, pa ne vedno. Kraj rojstva Zenina in
neveste je bil sicer evidentiran tudi v oklicih, ne pa tudi kraj
bivanja po poroki. Res je pri kmeckem prebivalstvu dedic
veckrat sin. Vendar to ni pravilo. PosploSevanje dedovanja
po moskih potomcih je kaj slabo vodilo pri proucevanju
poroénih migracij. Sam bi se v tem primeru spet posluzil
preprostega anketiranja ali enostavneje reCeno spraSevanja.
Drug natanénejsi vir bil lahko bili popisi prebivalstva in/
ali popisi zZupljanov. Iz njih je razvidna evidenca druZin
z navedbo rojstva druzinskega oCeta in matere. Splosno
znano je, da je tendenca vsake migracije, ne le porocne, iz
slabSega na boljSe. Nekaj zmede dela pritem ljubezen, prav
dosti pa ne. SploSno znano je, da je Zivljenje v ravninskem
delu lazje kot v viSinskem, ¢e v Selski dolini zanemarimo
motive, ki jih pogojujejo podnebje, sploSna razvitost in
blagostanje, kultura, varnost.... Ne morem si misliti, da
je treba iskati korelacijo med poro¢nimi migracijami in
med porokami med sorodniki. Je Marus§ka Vidovi¢ kljub
vsemu tudi v tem pogledu odkrila kaj takega, kar do zdaj
znanost Se ni vedela?

Ce so ra¢unalniske rutine zelo uporabne za ugotavljanje
istih priimkov Zeninov in nevest in za ugotavljanje porok
med bratrancem in sestri¢no (kar ni isto) pa so precej
manj uporabne za ugotavljanje poro¢nih migracij. To pa
enostavno zato, ker je precejSen odstotek podatkov o kra-
ju pomanjkljiv ali zato, ker bi morali za vsak kraj rojstva
dosledno uporabljati enoten kvalifikator (naslov). Tu celo
hi§no ime ne bi bilo dovolj zanesljiv indikator kraja biva-
nja druzinskih ¢lanov v ve¢ generacijah. Maruska Vidovic
sicer navaja v odstotkih izraZzene migracije v dolinskem
in visje leZeCem svetu. Teh enostavno ne razumem. Vem
samo to, da so nekatere od proucevanih visje lezecih vasi
popolnoma izpraznjene. Vanje so se zaceli v zadnjih letih
vracati sorodniki ali tujci, vendar samo kot vikendasi.

Maruska Vidovic je z isto raziskavo leta 2005 v Zagre-
bu doktorirala. Izrazila je zeljo, da bi o svojih raziskavah
predavala v Skofji Loki, kjer sem bil pri tamkajsnjem
Muzejskem drustvu odgovoren za organizacijo tematskih
predavanj, v Ljubljani pa ¢lanom rodoslovnega drustva.
Njeno zajetno doktorsko delo sem kako uro prelistaval in
iskal isto, kar sem iskal v prejSnjih razgovorih ali prebira-
nju. Ni¢ ve¢ nisem zvedel. Zato Se vedno priznavam, da
njene raziskave ne razumem. Ne vem, kaj se je odlocila
raziskati in kaj je ugotovila.
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Kljub temu sem kolege v Muzejskem drustvu in kolege
rodoslovce vprasal, e so pripravljeni predavanje Maruske
Vidovi¢ Se enkrat poslusati. Ker niso nasprotovali, sem ji
ponudil termin za dve predavanji. Se isti dan je dr. Ma-
ruSka Vidovi¢ udeleZbo na obeh predavanjih odpovedala
brez obrazloZitve.

Dr. Maruska Vidovi¢ mi grozi, da bo ukrepala, ¢e se bom
Se naprej vtikal vnjeno stroko. Povedal sem, koliko in kako
sem se vtikal. Enostavno - prav ni¢esar nisem razumel. Po
drugi strani pa mi je ona nekajkrat neutemeljeno oc€itala, da
se vtikam v njeno delo. Vsaki¢ sem jo opozoril, da naj mi
ne podtika Cesar nisem zagreSil. Tako je bilo tudi v primeru,
ko mi je skusSala prepovedati objavo prispevka za katerega
sem prosil izvajalca genetskega vzoréenja v Sloveniji. Slo-
venija je bilanamrec izbrana za enega od podro¢ij zbiranja
genetskih vzorcev skupaj z rodovniki. Projekt je izvajal in
ga Se izvaja ameriSki institut. V Sloveniji se je izvajal pod
okriljem InStituta za varovanje zdravja pod neposrednim
vodenjem mag. Maruske Vidovi¢. Kot dajalci vzorcev smo
¢lani Slovenskega rodoslovnega drustva izdatno sodelovali
in smo projekt Zeleli predstaviti tudi v Casopisu Drevesa.
Ryan Swap, terenski zbiralec vzorcev, sicer §e Student in
Fulbrightov Stipendist, je bil izbran zato, ker je za namen
projekta dovolj dobro znal slovensko. Povabil sem ga, da
pripraviprispevek za Casopis Drevesa. PredloZil je zelo slab
prevod, zato sem njegovo angleSko besedilo prevedel sam
in ga dal v strokovni pregled dr. Ireni Zupani¢. Maruska
Vidovi¢ mi je skuSala objavo in stike z Ryanom Swapom
prepreciti in mi ocitala, da se vmeSavam v njeno delo in
podrocje njene odgovornosti. Tezko jo je bilo prepricati,
da so njeni ocitki povsem neosnovani. Popustila je Sele,
ko sem predlagal sooCenje z nadrejenimi.

Maruska Vidovic je svoje delo predstavila tudi v ¢aso-
pisu Delo:

Nasi priimki v vlogi genov
Cet 09.02.2006

V Sloveniji je Ze narejena vecletna antropoloska popula-
cijskogenetska raziskava, v kateri sem uporabila priimke
kot genetske markerje. Potekala je v okviru nacionalnega
antropoloskega raziskovalnega programa Instituta za
varovanje zdravja RS v Ljubljani.

To pomeni, da imamo pri nas Ze rezultate tovrstnih antro-
poloskih raziskav, ki jih na primer drugje sele uvajajo. O
tem je preteklega 15. septembra v Znanosti pisal Tomaz
Svagelj (Avtohtoni priimki kot nadomestilo za gene. Milijon
ljudi z okoli 50.000 priimki), ko je navajal, da bodo ruski
znanstveniki iz Laboratorija za populacijsko genetiko
Medikogenetskega raziskovalnega sredisca pri Ruski
medicinski akademiji znanosti pri raziskovanju domacega
prebivalstva namesto obicajnih genetskih oznacevalcev
(krvnih in drugih markerjev) uporabili kar priimke.
Genetske variacije v ¢loveskih populacijah
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V kontekstu »populacijskih struktur«, to je sodobnih
antropoloskih raziskav, s pomocjo katerih pojasnjujem
genetske variacije v ¢loveskih populacijah, sem naredila
raziskavo z metodo izonimije, to je istih priimkov, ki je
bila moja doktorska disertacija. Sicer pa razlicne antro-
poloske populacijske raziskave, katerih organizatorka in
izvajalka sem, potekajo v Selski dolini Ze od leta 1993 in
jih vsako leto dograjujem.

Raziskavo sem izvedla v okviru najpomembnejsih zako-
nov raziskav populacijskih struktur, to je s holisticnim
pristopom, ki zajema cel spekter bioloskih, medicinskih,
socioloskih, kulturnih posebnosti, zaradi lazZje in natanc-
nejse merljivosti opazovanih pojavov na modelu izoliranih
populacij in s pomocjo populacijsko genetskih metod.
Sodobni antropologiji je prinesla veliko novih spodbud in
moznosti prav populacijska genetika, ki pomeni konceptu-
alen pristop k variabilnosti ¢loveka in metodoloSko orodje,
lahko bi rekli ysodobno tehniko« za proucevanje cloveskih
populacij, h katerim je zadnjih nekaj desetletij usmerjen
raziskovalni interes bioloske antropologije.

Zaradi zemljepisnih, zgodovinskih, druzbenih, gospodarskih
in drugih posebnosti sem kot raziskovalni model izbrala Se-
I$ko dolino, ki dobro karakterizira tudi genetsko izoliranost.
V raziskavo sem zajela 9 vasi: 5 v spodnjem delu doline ob
cestiin rekiin 4v antropolosko najbolj zanimivem zgornjem
planinskem delu, nemsko koloniziranem v 13. stoletju in
na zacetku 14. stoletja. Danasnja populacija Selske doline
pretezno izvira iz kolonistov, ki so prisli v dolino po 10.
stoletju. V raziskavi sem zbrala in obdelala podatke za vec¢
tiso¢ oseb, za obdobje 150 let, to je 4 do 5 generacij, kar
omogoca tudi zadovoljiv ¢asovni vpogled.

Smidi kot kovaci

Priimki, ki sluZijo za identifikacijo posameznika in z njim
izrazZeno legitimnost, so nosilci nestetih zgodovinskih po-
sebnosti (npr. agregacija Smidov - kovacev v Podlonku, ki
spominja na zgodovinsko Zelezarsko obdobje v Zeleznikih
in okolici), kulturnih, socialnih oznak (nemski priimki, ki
oznacujejo predniski izvor v Sorici in Danjah, npr. Pintar
in Kejzar nastali iz poklicev sodar in sirar) in drugih pa
tudi genetskih informacij. Genetska uporaba priimkov
temelji na spoznanju, da frekvence in distribucije priim-
kov v populacijah lahko modelirajo geneticno strukturo
cloveskih populacij. V raziskavi so priimki zaradi nacina
prenosa, ki je identicen bioloSkemu prenosu, dobili viogo
»specificnega orodja«. Gre za analogijo genov in priimkov,
kot genetskih markerjev, kajti priimki se v patrilinearnih
druzbah (vecina evropskih drzav) nasledijo, kot da so
odrejeni z ocetovim genom, vezani na kromosom Y.
Vraziskavi opazovani izonimi se pojavljajo na materini in
ocetovi liniji rodoslovhega debla predvsem v generacijah
prednikov. Uporabila sem celo vrsto kvantitativnih tehnik.
Matematicne metode in modeli za analizo distribucije
priimkov so razviti iz teorije populacijske genetike. S
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pomocjo razporeda priimkov sem raziskala specificno ge-
netsko populacijsko strukturo raziskovanega geografskega
obmocja oziroma preko izbranih genetskih parametrov
mikroevolucijo populacije, ki se za razliko od makroevo-
lucije, vezane na geoloSki cas, lahko zgodi Ze v eni sami
generaciji. S priimkovnimi analizami sem ugotovila vse
najpomembnejse genetske parametre populacije: stopnjo
sorodstva znotraj vasi in med posameznimi vasmi ter
geneticne oddaljenosti populacij, ki s sumarizacijo podob-
nosti in razlik v genetskih frekvencah populacije oziroma
podpopulacije izostrijo analizo razlikovanja populacij
oziroma podpopulacij. Testirala sem tudi prilagodljivost
z razlicnimi teoreticnimi populacijskogenetskimi mate-
maticnimi modeli in naredila primerjalno analizo mer
medpopulacijskih oddaljenosti vseh do zdaj izvedenih
analiz populacijskih struktur raziskovalnega modela.
Rezultati so nazorno pokazali, kako razpored priimkov
vpliva na mere populacijske mikrodiferenciacije in na
geneticne oddaljenosti med podpopulacijami, to je med
posameznimi vasmi.

Ucinek genetskega odstopanja

Raziskava izonimije se je naslanjala tudi na migracijske
analize v Selski dolini, ki sem jih naredila Ze prej, to je
na analize porocnih ali genetskih migracij, ki so potrdile
genetsko izoliranost, prikazale migracijsko sorodstvo in
odkrile, koliko generacij potrebuje populacija do genetske
uravnoteZenosti, dalje na zgodovinske in druge dostopne
podatke o populaciji, ziveci v dolini med Skofjeloskim
hribovjem, ki nudi to prednost, da je nekdanje freisinsko
ozemlje zgodovinsko dobro dokumentirano.

Ucinek genetskega odstopanja in ucinek utemeljitelja je bil
s pomocjo priimkovnih analiz opazen posebno v zgornjem
delu, v vaseh pod Ratitovcem, ki so enoten, zaprt genetski
pul. Dobljene so za evropski geografski prostor razmeroma
visoke vrednosti sorodstva znotraj vasi in sorodstva med
posameznimi vasmi. Prebivalci vasi z najvecjim delezem
izonimnih zakonov so genetsko najbolj oddaljeni od
yhomogeniziranega jedra« doline, odprtega za medse-
bojne migracije. Vzrok velike stopnje porok v sorodstvu
v generacijah prednikov so zgodovinska dejstva, to je
slabe komunikacije v preteklosti, geografske in jezikovne
bariere, gospodarska teZnja, obdrzati zemljo skupaj, in
tradicionalni, patrilokalni vzorec porocanja (s poroko so
migrirale Zenske, moski so se vezali na posest).

Dobiti dovolj dobro genetsko informacijo iz socialno-kul-
turnega podatka, kakrsen je priimek (ob upostevanju vseh
predpostavk), pomeni velik uspeh populacijske genetike
in njenih metod. Rezultati raziskave in nova spoznanja o
populacijski strukturi Selske doline pa so pomemben prispe-
vek k sodobni fizicni antropologiji in javnemu zdravju, saj
nudijo tudi izhodis¢a za preventivne zdravstvene akcije.
Dr. Maruska Vidovic¢

Institut za varovanje zdravja RS, Ljubljana
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Omenil sem svojo podatkovno zbirko. V njej so podatki
za 165.800 oseb v 58.300 druzinah. Okrog 80 kolegov
rodoslovcev je v skupno referenéno datoteko posredovalo
blizu 500.000 oseb. V Slovenskem rodoslovnem drustvu je
torej mogoce zarazlicne namene uporabiti datoteko, ki Steje
prek 650.000 oseb. Iz nje je mogoce izbrati podskupine po
razli¢nih kriterijih. Zanimalo me je, koliko je vmoji datoteki
porok med bratranci in sestricnami in koliko je zakonskih
parov, kjer sta imela Zenin in nevesta pred poroko enak
priimek. Za ta namen je najbolj pripravno orodje PAJEK,
program ki sta ga za analizo omreZij razvila dr. Vladimir
Batagelj in dr. Andrej Mrvar. Med 58.300 druzinami je
ta program naSel 53 porok med bratrancem in sestri¢no.
Manj kot ena taka na tiso¢ porok.

Zdaj me je zanimalo, ali se otoska populacija kaj raz-
likuje od kopenske. Zbral sem namre¢ tudi 7141 oseb po
evidencah za dalmatinski otok Silba. Med 2687 druzZinami
jeisti program naStel 6 primerov porok med bratrancem in
sestriéno. To bi po grobem racunu zneslo 2.2 na tisoc.

V drustveni referencni zbirki je tudi rodovnik plemstva,
ki ga je sestavljal kolega Nenad Novakovi¢. V tej zbirki je
okrog 57.000 oseb. Od 25.700 zakonskih parov je kar 328
porok med bratrancem in sestricno - 12.7 od tiso¢.

Tak rezultat dobimo na hitro. Ne trdim, da je poskus
znanstven. Ne postavljam trditve, da je pogostost porok
med bratrancem in sestri¢no v kopenski populaciji dva do
trikrat manjsSa od otoSke in pri rdeci krvi ve¢€ kot desetkrat
manj$a od plave.

Zdaj sem se lotil §e preStevanja zakonov z enakim pri-
imkom Zenina in neveste.

Spetuporabim svojih 58.300 porok in med temi program
izbere 381 parov z enakimi priimki. Zdaj bi med temi lah-
ko ugotavljali delez bratrancev in sestrien ali pa bi med
identificiranimi zakoni bratrancev in sestriCen iskali take
z enakimi priimki. Ne eno ne drugo ne prinese koristi.
Za raziskovanje antropoloskih (ali katerih koli) pojavov
med potomci bratrancev in sestriCen ter za primerjanje
teh ugotovitev s primerjalno populacijo bi morali najprej
z zadostno zanesljivostjo identificirati druZine bratrancev
in sestri¢en. Zadostno zanesljivost pa lahko zagotovi samo
genetska primerjava. Tako trdim jaz, znanost pa ve vec.

Ce povzamem: Tudi rodoslovce bi zanimalo, ¢e bi jim
kdo vedel kaj tehtnega povedati o poro¢nih migracijah. Se
bolj bi nas verjetno vse zanimalo, kaj je Maruska Vidovic
ugotovila, ko je raziskovala antropoloSke posebnosti po-
tomcev bratrancev in sestricen.
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SMGF project in Slovenia

Ryan Swap

In the Fall of 2003, I came to Slovenia with my small
family to live among you for 9 months. It was a wonderful
segment of our lives, and we still often wish to be shopping
for our vegetables in the trg on Saturday morning, looking
for mushrooms in the hills, and walking along the banks
of the Ljubljanica. As many of you know, my purpose in
coming to Slovenia was to encourage people interested in
genealogy to participate in a project that will enable people
all over the world to find their ancestors. The Sorenson
Molecular Genealogy Foundation was our partner in this.
The SMGF is a non-profit organization dedicated to buil-
ding the foremost archive of genetic data and genealogical
information. The Sorenson Database currently contains
more than 60,000 DNA samples and family trees from
men and women around the world. Because of our efforts,
Slovenia is well represented. The purpose of the database
isto be a free, accessible set of data against which one who
is searching for additional genealogical connections can
check. For example, it often happens among genealogists,
that they come to a “dead-end” in one of their lineages.
At this point, the paper trail runs out. One way for them
to extend the knowledge of their ancestors is to compare
their genetic sample with those in the database. When
there is a match, they can (in some cases) compare their
genealogy with the one in the database, providing either
outright answers, or clues as to where to look. The database
is divided into three sections:

1. Y-Chromosome Database - The Y-Chromosome Data-
base is on-line and contains more than 15,000 Y-DNA
samples and genealogies for public search. Since only
males have Y-DNA, the Y-Database is ideal for surname
research. At this point, we have 177 Slovenian samples
in the database. If you would like to visit it, go to: http://
www.smgf.org/pages/vdatabase.jspx

2. Mitochondrial Database - The Mitochondrial Database
ison-line and contains more than 5,000 mtDNA samples
and genealogies for public search. Sons and daughters
inherit their mtDNA from their mothers, making the
mtDatabase ideal for maternal line research. To date,
we have 129 Slovenians in this part of the database.
If you would like to visit it, go to: http.//www.smgf.org/
mtdna/search.jspx

3. Autosomal Database - SMGF is pioneering the appli-
cation of autosomal DNA for genealogical purposes.
Autosomal DNA is inherited from all of one’s ance-
stors, making the future Sorenson Autosomal Database
a treasure trove of comprehensive information found
nowhere else in the world.
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Back in 2003-4, many of you participated in the study,
which I very much appreciate. At that time, I also shared
with you my wish to analyze the collective data of the
Slovenians we collected, to see if we could learn anything
about Slovenians as a whole. Just weeks ago, I received the
de-identified data and have begun analyzing it to answer
some of the questions we have. They include:

1. Are there regional genetic differences among Sloveni-
ans? Despite a geographically small country, distinct
dialects of the Slovenian language along with strong
regional identities exist. Do genetic differences follow
these boundaries?

2. How different are Slovenians from their geographic
neighbors in terms of their genes? To determine this,
we will compare samples from neighboring countries
with Slovenian samples.

3. What can this data tell us about migrational patterns of
history? Do they correspond to major historical events
such as wars, economic pressures, and political situati-
ons? How do they correspond? These are some of the
many questions we are asking now as we sort through
the analysis.

Many have also asked if the answers to these questions
will be made available to the public. Yes, they will. Results of
this nature will be published in a scholarly journal, at which
point the information will be in the public domain. I also
planto distribute a summary of the findings in lay-language
to the Slovenian Genalogical Association (SRD), which
they can then distribute to the public. Possibly members
of the media or academics would also be interested in the
results. I will be at the disposal of anyone who would have
such interest. As we are currently working on the analysis,
we expect to have results finalized and published in the
coming months. I had hoped to have already done this,
but the going has been slow, as research often goes.

The possibility to participate in the project has not
expired. Recently, a new shipment of mouthwash sam-
ples were sent to the SRD. All that is required is a bit of
saliva and a genealogical pedigree for three generations
of ancestors.

As with anything concerning genetics, there have always
been questions regarding the project.  have tried to answer
them at every opportunity. One of the most frequently
asked questionsis whether someone who participatesin the
project will get back their “genetic signature.” The answer
to this is no. They will not receive anything information
back, but it will be included in the database where it will
be of use to others. Also, all personal information will be
de-identified, as well as the personal information of the
ancestors for the past 90 years. Because there are many
ethical questions regarding the dissemination of genetic
data, this is the way SMGF is constrained to operate.
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However, as mentioned above, we are in the process of
analyzing the de-identified data as a group, and the results
will be available.

The coming months will truly be exciting. This enterprise
has been going on now for three years, and it is time for
results. I feel I expect the results with more anticipation
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than anyone else. Hopefully, questions will be soon be
answered which will shed light on the history of the Slo-
venians as a population.

If you wish to contact Ryan Swapp, feel free to reach
him at rswapp@gmail.com.

Genetika v pravosodju

Peter Hawlina

Ker nisem genetik in/ali pravnik se na nobeno od teh
podrocij ne morem spuscati po strokovni plati. Kot laik
na obeh podroc¢jih bi se dotaknil naslovne teme po lastnih
izku$njah, kjer bi po mojem prepricanju stranke v postop-
ku lahko izkoristile moznosti genetskega dokazovanja ali
izkljucevanja.

Najprej bom omenil zadevo, kjer sem bil povabljen pri
sestavljanju druzinske evidence in pri pridobivanju dodatnih
informacij, ki jih je agencija iz Avstralije rabila za pripra-
vo zapuscinske razprave. Tam je leta 2007 brez oporoke
umrl I.S. Rojen je bil leta 1915 v Sloveniji kot tretji od
dvanajstih otrok. Poroc¢il se je novembra 1943. V zakonu
ni imel potomcev. Po letu 1950 se je odselil v Avstralijo.
Zena se je po nekaj letih lo¢ila in ponovno poroéila. Tudi
v drugem zakonu ni imela otrok. Tekom zbiranja podatkov
o druzini se je zvedelo, da je I.S. s T.R. imel nezakonskega
sina S.R. in z M.D. nezakonsko h¢éi E.D.

Ta dva ne moreta z uradnimi dokumenti dokazovati
sorodstva z zapustnikom. Avstralska agencija ju ne upo-
Steva kot mozZna dedi¢a. Po tem sklepam, da avstralsko
pravo (Se) ne priznava gentskih dokazov. Za Slovenijo
citiram znanega slovenskega forenzika: Genetski dokazi
so prisotni na sodiS¢ih v Sloveniji Ze vse od leta 1996,
reSujemo kriminalisticne primere, sporna ocetovstva,
identifikacije neznanih oseb in seveda tudi preverjamo
daljne sorodstvene povezave (polbrati, polsestre), ki so
predmet zlasti zapu§¢inskih razprav.

Po mojem razumevanju bi bila samo oba nezakonska
otroka po pokojnem I.S. upravicena do dediSCine, po av-
stralskem pa samo pokojnikovi bratje in sestre. Zadeva je
Se v teku in ne vem, kako se bo zakljucila.

V Drevesih semleta 2011 objavil prispevek Delo sodnega
izvedenca za rodoslovje (http://rodoslovje.si/index.php/sl/
domov/16-drevesa/95-delo-sodnega-izvedenca-za-rodoslovje).
Tam sem predstavil zadevo, kjer se je v pravdni zadevi za
dedinjo prijavila oseba, ki tega z dokumenti ni mogla do-
kazati. Ker je kljub oCitnim nasprotnim dokazom §e vedno
z razli¢nimi scenariji dopovedovala, da je zapustnikova
vnukinja, sem ji svetoval, naj vsaj sama sebi dokaze ali
ovrze sorodstvo z genetsko primerjavo. Ce bi ta dokazala
resniénost njenih trditev, bi morda lahko skusala s tem
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prepricati tudi sodi§€e. Ni mi niti prisluhnila. Zame je
bil to dodatni dokaz, da je v svoje trditve sama ni dovolj
prepri¢ana ali pa gre za zavesten poskus prevare.

O epilogu te pravdne zadeve me nihce ni obvescal. Zato
sem sam spisal epilog, v katerem sem namenoma skonstru-
iral skrajni absurd za osvetlitev resni¢no absurdnega in
slabo pripravljenega poskusa dokazovanja sorodstva in s
tem upravicenosti do dediS¢ine. Zaradi podobnosti z me-
hiskimi in in po njihovem vzorcu posnetih TV serijah sem
spis naslovil TV novelas in ga objavljam v nadaljevanju.

TV novelas

Peter Hawlina

Kot sodnega izvedenca za rodoslovje me je odvetnica pro-
sila, da ji pomagam osvetliti zapleteno rodoslovno situacijo.
Na kratko sem o zadevi zZe porocal v prispevku Delo sodne-
ga izvedenca za rodoslovje v casopisu Drevesa st. 1/2011.
Stranka, ki je vloZila zahtevo za denacionalizacijo, se je
predstaviljala kot dedinja Franca Urbanca, kateremu je bilo
po vojni odvzeto premoZenje. Svojo pravico do dedovanja je
skusala dokazovati na razlicne nacine. Nobenega ni mogla
dokazati. Podal sem svoje mnenje, po katerem stranka ni
imela nikakrsne osnove za svojo terjatev. Zadeva se je kar
vilekla. O koncnem izidu me ni nihce obvestil. Tekom raziskav
sem zaradi absurdnosti navedb skonstruiral enako nemogoc
scenarij, kjer sem se sam postavil za dedica. Ce bi kdaj kdo
hotel spodnjo izmisljotino primerjati s konkretno pravdno
zadevo, bi mu lahko ponudil v branje zajetno mapo arhivske
dokumentacije in mapo spletne poste z vec kot 500 sporocili.
Strankam sem skusal dopovedati, da bi se rodoslovni prikaz
druZine zlahka dokazal ali ovrgel z ustreznimi genetskimi
preizkusi. Niso prisluhnili.

Med bogatimi (ljubljanskimi) druZinami je prihajalo do
medsebojnih porok. To pa ne pomeni, da so se imeli zato
kaj bolj radi. Nasprotno! PreZali so na priloZznost, da bi
drug drugega izrinili in po moZnosti prisli do njihovega
premoZenja. (Mimogrede - William Shakespeare je podob-
no situacijo med druzinama Borgia in Peruzzi uporabil za
svojega Romea in Julijo. V svoji tragediji druzini preimenuje
v Montague in Capulet.)

Ko se je Franc Urbanc poroc€il z Almo Souvan in sta
imela tri otroke, so si zavistni lovci na priloZznost priza-
devali katero od svojih hcera poroc€iti s prvorojencem.
Ko so videli, da se je Franc mlaj$i navezal z mladenko iz
drugega tabora, so se v bojazni, da bi priSlo do poroke in
potomstva, odlocili, da ga pravocasno odstranijo. Ko sta
bila Franc in njegova zaro€enka na potovanju po Italiji,
so ju v Firencah zastrupili. Zaro¢enka je umrla, Franca
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je oCe uspel resiti in mu spremenil identiteto. Postal je
Herbert Hawlina.

Ko je oce Franc videl, da ista nevarnost grozi tudi héeri
Nicki, ki je zanosila z Mariom Luckmannom, je poskrbel,
da je splavila in §e njo proglasil za mrtvo. Njej je preskrbel
identiteto Ane Suhadolc.

Herbert in Ana nista vedela, da sta brat in sestra in sta
se kot Studenta medicine zaljubila in leta 1939 porod¢ila.
Herbert in Ana sta imela devet otrok. Jaz sem drugi. Leta
1965 smo po smrti stare mame adaptirali njeno hiSo.
Vecina pohiStva je §la v odpad. Jaz sem med drugim sor-
tiral knjige in papirje. Med vsem tem sem v Ze nekoliko
plesnivi Zenski usnjeni torbici naSel dokumente neznane
osebe. Cudno se mi je zdelo samo to, da se mi je oseba na
fotografiji v izkaznici zdela zelo znana. Podobna je bila
moji mami. Dobro se spominjam, da je bilo spri¢evalo in
vse drugo na ime Leonija Urbanc. Torbica je §la v smeti
skupaj z vso drugo odpadno robo.

Leta 2008 je umrla moja 90 let stara teta Lote, sestra
mojega oCeta Herberta. Pred smrtjo je poslala pome. Pri-
jela me je za roko in mi s Sibkim glasom povedala samo
to: tvoj oCe Herbert v resnici ni bil moj brat. Bil je Franc
Urbanc. Ti si Urbancev, ne Hawlinov!

Takrat nisem vedel, kdo naj bi bil Franc Urbanc. Tetinega
sporocila pa nisem jemal resno in bi nanj pozabil, Ce se
mi ne bi v spomin povrnila usnjena torbica.

Zdajje mojanaloga, da dokazem najprej, da Renata sploh
ni bila Franceva h¢i, saj jo je Alma rodila po zvezi s patrom
Placidom. Ko je Franc za to izvedel, je najprej nameraval
ubiti Almo, pa se je premislil, saj je racunal tudi na del
Souvanove dediS¢ine. Ker pa ni hotel v druzZini obdrzati
Renate, jo je skrivaj zamenjal za Valburgo Kusar.

Prava bioloska otroka Franca Urbanca sta moj o¢e Her-
bert in mama Ana. Uradna Renata je v resnici Valburga
KusSar in je tako Francu kot Almi biolo§ka tujka. Almina
in Placidova héi Renata pa postane Valburga Kusar. Po
takratnih zakonih je zakonita dedinja Urbancevega pre-
moZenja, samo da tega ne ve.

Ta Renata Zivi kot Valburga Kusar, ki se poro¢i z Lud-
vikom Gorsicem. Dober mesec po poroki dobita h¢i Ireno
Marjeto (ne Margareto). Irena in jaz se porociva leta 1962
in imava tudi devet otrok.

Jaz sem torej edini dedi¢ po vseh treh otrokih Franca
Urbanca. Meni pripada vse premozenje. Edina tezava je
v tem, da ne vem, kako bi o tem preprical sodisCe. Saj za
svojo zgodbo nanoben nacin ne bom dobil dokazov v obliki
izpiskov iz mati¢nih knjig. Pomislil sem, da bi za pomoc¢
zaprosil kak§nega spretnega mojstra in mu za nagrado
prepustil nekaj dediscine.

Ce bimitouspelo, bi se moral samo $e znebiti vseh svojih
bratov in sestra, saj nikakor nisem pripravljen dediS¢ine
deliti s kom drugim. Verjetno bi tudi mojstra pravo¢asno
pospravil, da mu ne bi bilo treba prepustiti deleza.
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Rodoslovje in genetika

Peter Hawlina

Rabaracunalnikov je prinesla nov zagon tudi vrodoslovje.
V pogovorih s kolegi rad postavljam svoje teze o zgodovinskih
obdobjih rodoslovja. Rodoslovje je od nastanka Cloveka.
Prvo in najdaljSe je bilo obdobje nepismenosti. Govorim o
splo$ni ravni pismenosti. Saj so verjetno vse kulture imele
bolj ali manj razvito pisavo, vendar je bila pisanja in branja
vesca le peScica. In takrat so bili rodovniki privilegij tankega
zgornjega sloja, ki si je lahko privos§¢il tudi napisan in narisan
rodovnik. SploS$na pismenost se pojavi v 19. stoletju. Takrat
so si lahko rodovnike zapisovali tudi manj premozZni. To je
bilo po moji klasifikaciji drugo obdobje rodoslovja. Vec je
ostalo zapisano in manj je bilo potrebno pomniti.

Tretje obdobje je splosna raba racunalnikov. Ta je po-
stoterila in potisoCerila vse kar je bilo narejeno kdaj prej.
Odprla pa je Se povsem nove dodatne mozZnosti. Razrasce-
nost rodovnika ni imela ve¢ nobenih meja. Izmenljivost
podatkovje postalaigraca brez najmanjSih stro§kov. Zbrani
podatki so postali lahko obvladljivo Studijsko gradivo.

Cetrto obdobje je prinesel internet. Domaéi rodovniki
so postali svetovni rodovniki. Cesar ni na spletu nima
nobene vrednosti. Splet tudi daje upanje, da individualni
rezultati rodoslovnih raziskav ne bodo propadli, ko ne bo
ve€ tvorca in skrbnika.

Pred kakimi desetimi leti se je zaCela genetika seliti iz
znanosti v komercialo. Cena za analizo se je spustila na
raven, ki je bila dostopna prakti¢no vsakomur.

Istocasno je genetika postala zanimiva tudi rodoslovcem.
Hitro smo doumeli vsaj osnovne zakonitosti in se zavedli
povsem novih in za povrh najbolj zanesljivih dokazov
pravilnosti rodovnika. Se vedno je sicer najbolj zanesljiva
mati¢na evidenca rojstev, porok in smrti. Izpisek iz ura-
dne maticne evidence je edini zakoniti dokaz sorodstva.
Najveckrat je tudi odraz dejanskega stanja. Ne pa vedno.
Najbolj skrita napaka je neistovetnost bioloskih in zako-
nitih starSev. Vedno je bil in vedno bo dolo¢en delez po-
svojencev. In, e posvojenec ne ve za svoj poseben status,
bo raziskoval rodovnik svojih rejnikov. Najveckrat gre za
neznano posvojitev. Kadar zakoniti oCe ni bil tudi bioloski,
je to najveckrat vedela samo mati. Pa Se ta ne vedno z vso
gotovostjo. O¢e navadno ni vedel, Se manj otrok.Tak otrok
je sicer lahko uveljavljal dedne in druge pravice po svojem
zakonitem ocetu, ne pa tudi po bioloSkem.

Rodoslovci svoje rodovnike gradimo po zakonitih ocCe-
tih in se tiho zavedamo, da prav vsi zakoniti oCetje niso
bili tudi bioloski. Radi pa bi imeli biolo$ki rodovnik, ne
papirnatega.

Nujno je, da so zmotni vsi papirnati rodovniki, ki so
razdelani za nekaj ve¢ generacij. Kdor se tega zaveda, bi
moral pomisliti, ali naj sploh §e raziskuje in dokumentira
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svoj papirnati rodovnik, Ce ga v resnici zanima samo biolo-
§ki. Sam sem to izkusil, ko sem moral ‘odklopiti’ imeniten
rodovnik oCeta svoje tasCe. Saj sem zvedel, da sem doku-
mentiral rodovnik njenega kruSnega oceta, bioloSki pa je
v stotih letih utonil v pozabo. Spomin nanj so odnesli v
grob on sam in mati njegove héerke. Pa nista samo ta dva
vedela vse resnice. Precej vec€ jih je bilo takrat, ko so se
take resnice Se prikrivale okolici. Vsi ti so svoje vedenje
odnesli v grob. Tudi moja Zena se je pocutila nekoliko
prikrajSana, ko je morala sprejeti vest, da njen krusni ded
ni bil tudi bioloski. Ni pa bila prizadeta. Bolj sem bil jaz, ki
bi z veseljem zakoniti rodovnik nadomestil z biolo§kim, Ce
bi vedel, kje zaceti. Vse kar se je Se pomnilo je bil podatek
o konjeniSkem castniku v ljubljanski konjeniSki kasarni v
Mostah (danasnji Dvorec Selo). Tas¢a je bila namrec€ rojena
leta 1913. Kasarna je bila v sklopu cesarsko-kraljeve armade
in o¢e omenjene tasS¢e naj bi bil po rodu Italijan.

To je moj primer odkrite neistovetnosti zakonitega in
bioloSkega oceta. Koliko takih primerov bi se Se naslo v
rodovniku, kjer je na desetine parov prednikov? En odsto-
tek? Vee? Deset odstotkov? Se ve¢?

Tu se v rodoslovje vklju¢i genetika in odpre zadnje
obdobje po nepismenosti, pismenosti, racunalniku in
internetu.

Genetika je znanost. Nekaj o njej smo se ucéili v Solah.
Veliko lahko preberemo iz krajSih ali daljSih objav. Od
poljudnih do zahtevnejSih strokovnih razlag. Jaz sem hitro
spoznal, da cudeZa genetike ne bom nikoli doumel. Doko-
pal sem se samo do najpreprostejSih zakonitosti. ZaCetnik
lahko sam spoznava osnovne zakonitosti. Spodnji prikaz
sem posnel po eni od takih objav.

Kaj tudi neukemu radovedneZu hitro posreduje ta
prikaz?

Rezultat YDNA testa bo enak za vse pripadnike v verigi
moSkih potomcev. mtDNA pa bo enak za vse pripadnice
v verigi zenskih potomcev. Omenjen je tudi avtosomalni
test. Tega pa ne razumem in bralcu prepuscam, da se z
njim seznani pobliZe.

Meni (za zacetek) zadostuje zakonitost, da imajo vsi
moski potomci skupnega prednika enak Y-DNA. To po-
nazarja tudi ta prikaz:
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Je vse jasno? Vsi ¢rni kvadratki imajo enak Y-DNA.

Torej imajo vsi moji sinovi (e sem Vv resnici njihov
bioloski oc¢e) in sinov sinovi (takega imam samo enega)
enak Y-DNA izvid ali sliko ali vrednosti na analiziranih
lokusih. Enakega morajo imeti tudi moji Stirje bratje, Ce
smo zares vsi bratje po istem ocetu. In tako naprej vseh
evidentiranih in ravno tako do neskonéne mnoZice neevi-
dentiranih ocetov.

Na podoben nacin bi se lahko o pravilnosti svojega ro-
dovnika po materini strani prepri¢ale dedinje mtDNA.

Kaj je potrebno za tako primerjavo? Dva brata ali dva
sorodnika po verigi mos§kih prednikov morata pridobiti
svoj Y-DNA izvid. Izvid iz sline izdelajo laboratoriji za
priblizno 100 €. Lahko tudi samo 50, lahko pa mnogo vec.
Za primerjavo je dovolj ceneni izvid. Ce so vrednosti na
vseh lokusih po analizi obeh vzorcev enake, je to zadosten
dokaz za pravilnost tega dela rodovnika, kjer obe primerjani
osebi najdemo v sliki, ki bi bila podobna zgornji s ¢rnimi
kvadratki. Nekaj malega moznosti za istovetnost po raz-
licnih ocetih bi bila v primeru, da je bioloSki o¢e mojega
sina moj brat ali obratno, da sem jaz oCe njegovega sina.
Vseeno pa bi nadaljevanje do skupnega prednika potekalo
tudi po takem ‘obvozu’.

In tak poskus sem naredil. Po internetu sem v Nem¢iji
nasel osebo z enakim priimkom. Arnd Hawlina je bil rojen
leta 1944 v Nemciji. Na spletu sem za povrh naSel, da so
v druzini zdravniki, glasbeniki, arhitekti... Poslal sem mu
mail in vprasal, ¢e ima rodovnik. Ugotovil sem, da sva
Cetrta bratranca. Prosil sem ga Se za njegov Y-DNA. Na-
roc€il ga je in ugotovila sva, da sva genetsko identi¢na. To
potrjuje pravilnost rodovnika oz. dokazuje, da je papirnati
rodovnik enak bioloSkemu.

Odleglo mi je. Ce najina genska zapisa ne bi bila enaka,
bi bila nekje v verigi prednikov napaka v mati¢ni evidenci.
Nadaljevala bi lahko tako, da bi iskala Se kakSne predstav-
nike v najinem sorodstvu in tako prej ali slej ugotovila, pri
kom je bil biolo§ki oCe neistoveten z zakonitim.

Naredil sem Se en podoben poskus. Joe Sutter je po oCetu
Suhadolc. Tudi moja mama je bila po o¢etu Suhadolc. Y-
DNA kromosoma ni prejela po svojem ocetu, prejel pa ga
je njen brat Anton in ga je zapustil svojim moskim potom-
cem. Nagovoril sem bratranca Janeza Suhadolca, da naroci
svojizvid in ravno tako Josepha Suhadolca. Spet potrditev
istovetnosti papirnatega in bioloSkega rodovnika.

1/2012

Zdaj bi me zanimalo, Ce in koliko sem sorodnik z vse-
mi drugimi osebami z istim priimkom. V svetu je vse veC
podobnih raziskav. Re¢ejo jim One Name Study. Vnaprej
vemo, da vsi Mlinarji, Gorenci, Zupani, Hribarji.... niso
sorodniki ¢eprav so bili delani Ze priblizki raziskav v ka-
terih se je priimek uporabil kot genetski marker. Smo pa
vsi Hawline v Sloveniji sorodniki in trdim, da smo tudi vsi
Suhadolci potomci po istem Prasuhadolcu. Za pravilnost
te hipoteze bi se moralo genetsko primerjati ¢im vecje
Stevilo danes Zive¢ih Suhadolcev.

Na podoben nacin bi se lahko primerjali tisti, ki se imajo
za sorodnike pesnika PreSerna ali pisatelja Cankarja, Ce se
zadrzimo pri dveh literatih. Za PreSerne je na razpolago
vecje Stevilo rodovnikov. Po dosedanjih zdruZevanjih in
primerjavah Se ni bil najden moski sorodnik s priimkom
PreSeren. Ne reCem, da ga ni, ni ga Se v papirnatem rodov-
niku. Pa tudi ¢e bi bil. S kom bi primerjali njegov DNA?
Bi v pesnikovem grobu nasli njegovo kost? To bi moralo
zadostovali, saj so znane primerjave lobanj Celjskih gro-
fov in so uspeli rekonstruirati DNA celo za izredno stare
fosilne ostanke.

Nekoliko lazje bi bilo s Cankarji. Kolega Franc Cankar
je moc¢no razsiril rodovnik pisatelja in pri svojih in pisatelje-
vih prednikih priSel do dveh Andrejev, ki sta v najstarejSih
mati¢nih knjigah izkazana kot sodobnika. Torej nista brata.
Sta sorodnika? Zelo verjetno. Okrog leta 1600 zivita eden
v Samotorici in drugi v Veliki Ligojni. Kraja sta kakih 8
kilometrov oddaljena drug od drugega. Za oba Andreja so
evidentirani potomci do zive¢ih generacij. Tudi moski potom-
ci. Prvi in najcenejsi poskus ugotavljanja skupnega prednika
bi bila primerjava DNA po enega predstavnika med potomci
Andreja iz Ligojne in enega med potomci iz Samotorice.
Ce bi bila enaka, bi to pomenilo, da sta tudi Andreja imela
istega prednika. Ce bi bila razli¢na, bi bilo spet treba opraviti
primerjavo z veC predstavniki iz ene in druge skupine. Kar
nekoliko nestrpno ¢akam, da se bo taka primerjava napravila.
Ce bi jaz bil Cankar iz ene ali druge skupine, bi zagotovo ze
zdavnaj naSel vsaj enega za primerjavo.

Predstavil sem preizkus rodovnika Hawlina in Suhadolc.
Menda je vsaj Se en kolega Ze tudi uporabil genetiko v
povezavi z rodovnikom. Ni pa porocal o vrsti primerjave
in ugotovitvah. Najbrz ne bo treba vec dolgo ¢akati na vec
tovrstnih poro¢il.

Seveda bi me zanimala tudi mtDNA primerjava, vendar
je ze pregovorno znano, da se pri materah napaka zlepa
ne prikrade. Bolj zanimive bi bile avtosomalne primerjave.
Te zahtevajo veé strokovnosti in tudi rezultati niso tako
prepri¢ljivi kot pri Y-DNA in mtDNA. Ce bi bila avtoso-
malna primerjava enako preprosta in zanesljiva, bi lahko
ugotavljali koliko ziveCih Slovencev je v resnici biolosko
sorodnih npr. Herbertu von Karajanu, ki je bil po materi
Slovenec. Po Y-DNA se lahko primerjajo zive¢i moski Ka-
rajani in tisti, ki so bili izven zakona mos$ki potomci (Ce bi
to vedeli) kakega Karajana, ki se s prileznico ni poro¢il.
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Zato ne bom mogel dokazati pravilnost papirnatega
rodovnika, ki kot izvleCek prikazuje sorodstveno linijo
med dvema Herbertoma:

Janez Tyffrer
Ursula Tyffrer Marija Tiffer
Ursula Schigann Gasper Pollak
Jakob Mertl Jurij Pollak
Helena Mertl Franc Pavel Pollak
Andrej Kosmac Janez Pollak
Elizabeta Kosmac Karl Pollak
Elizabeta Peternel Vincenc Pollak
Mihael Kosma¢ Ludvik Pollak
Marta Kosmac Ana Friderika Pollak
Herbert von Karajan  Herbert Hawlina

Ze do zdaj sem bil na spolzkem podroéju in bi me
strokovnjaki lahko v marsi¢em popravljali. Tudi se nisem
spuscal v definicije uporabljanih pojmov. Omenjal sem v
glavnem Y-DNA in mtDNA. Radovedni bralec naj poseze
po (spletni) literaturi. Vseeno tvegam, da bom ustrelil Se
kaksSnega kozla.

Povedati ho¢em, da genetika rodoslovcem ponuja Se veé
mozZnosti. Namesto dokazovanja pravilnosti papirnatega
rodovnika lahko naletimo tudi na genetsko sorodno osebo
za katero Se nimamo papirnatega rodovnika. Genetika pa
nam ga ponudi za sorodnika. Jaz verjamem, da je genetski
dokaz pravi, (zakoniti ali v naSem Zargonu papirnati pa
zmoten).

Genom, ki ganekdo ponudiv primerjavo v spletne banke
genomov, se tam avtomatsko primerja z Ze vsebovanimi.
Ce je enak genom Ze ‘na zalogi’ je povezava med dvema
dajalcema vzorca preprosta. Ta dva se morda sploh ne
poznata in ne vesta, da sta sorodnika. Ce sta genoma
povsem enaka po vseh lokusih, bi to pomenilo, da skupni
prednik ni dalec.

Ce imata povsem enak genom dva moska z razli¢nim
priimkom, bi to najverjetneje bila posledica ‘posvojitve’
prednika pri enem ali drugem. Lahko bi taka informacija
tudi nakazala verjetnega, v mati¢nih knjigah neimenova-
nega, oceta nezakonskega otroka.

Doslej Se tudi nisem omenil mutacij. Pa se dotaknimo Se
tega. Prej sem po literaturi povzel samo to, da se Y-DNA
od oceta na sinove prenasa nespremenjen in ravno tako
mtDNA od matere na héere. To ne velja brez majhnega
pridrzka. V DNA prihajane le do kombinacije oCetovega in
materinega genetskega nacrta. Prihaja tudi do sprememb.
Recejo jim mutacije. Te so lahko posledica naravnih, jaz
pravim boZzjih, povodov, lahko pa tudi zaradi Skodljivih
zunanjih vplivov. Nekje sem prebral da petnajst pokajenih
cigaret povzro€i eno mutacijo. Naj bo dovolj, da trditev o
nespremenjenem prenasanju Y-DNY in mtDNA nekoliko
omajemo. Ne prenasa se vedno povsem nespremenjen
starSevski genom, ob¢asno pride do mutacij, ki imajo za
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posledico tudi druga¢no vrednost na nekem od analizira-
nih lokusov. To pomeni, da sta lahko bioloSka sorodnika
‘lastnika’ dveh bolj ali manj podobnih, ne povsem enakih
genomov. Genetika v takem primeru poda verjetnost
skupnega prednika in pove tudi, kako dale¢, merjeno v
generacijah, je ta skupni prednik. Pove npr. da je bil skupni
prednik pred sedmimi do dvanajstimi generacijami, torej
pred dvesto do tristo leti. Oba ‘lastnika’ sta zdaj lahko
motivirana, da razi§€eta in dokumentirata svoj rodovnik
po liniji oCetov dokler se obe liniji moskih prednikov ne
stakneta v isti osebi. To je smiselno samo, ¢e imata oba
‘lastnika’ isti priimek. Ce ga nimata, sta sorodnika z ro-
doslovno ‘napako’. Pomeni, da je nekje v verigi enega ali
drugega (ali obeh, mogoce celo veckrat) prislo do neisto-
vetnosti zakonitega in bioloSkega ocCeta.

Prikratkih razdaljah do skupnega prednika bi torej smeli
s precejSnjo verjetnostjo postaviti hipotezo o moznem
ocCetu nezakonskega otroka. Na Zalost pa je to uporabno
samo po istospolni verigi. Zato mi genetika ne bo nikoli
odkrila oc¢eta moje tasce.

Genetski dokazi za izvor Slovencev?

Tik pred zakljuckom redakcije je 12. 11. prof. dr. Anton
Perdih predstavil svojo knjigo o Izvoru Slovencev in se za
dokaz svoje teze skliceval zlasti na genetske dokaze. Knjiga
je ponujena na spletu: aztp.//www.emka.si/izvor-slovencev-in-
drugih-evropejcev/PR/1598823.
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Povzetek razgovora
o genetskih projektih

zapisal Peter Hawlina

Ob tretji rodoslovni konferenci se je poleg rodoslovja
omenjala tudi genetika. PodroCje je nekatere posebej
zanimalo, zato smo se dogovorili za neformalni tematski
razgovor, katerega smo opravili 24. 9. 2013. Namen se-
stanka je bil dobiti pregled nad razlicnimi pobudami in
aktivnostmi za pridobivanje in povecevanje primerljive
slovenske genetske baze. Predstavljene so bile naslednje:
1. ameriskilaboratorij Sorenson Genetics. Po njihovi objavi

naj bi iz Slovenije pridobili 690 vzorcev.

2. kolegi v SGSI (Slovenian Genealogy Society Internatio-
nal) - konkretno Gary Gorsha-vabi k oddajanju vzorcev
potomce slovenskih izseljencev v ZDA. Pridobili so
okrog 80 prostovoljcev, pricakujejo jih vsaj Se enkrat
toliko.

3. po lastnem vzgibu se je lotil zbiranja vzorcev Tony Po-
pish. Za lastne rodoslovne primerjave je izbral okrog
25 primerljivih oseb, od katerih pri¢akuje sodelovanje.
Stroske bo kril sam.

4. Marjeta Manfreda je znala iz baze Sorenson Genetics
izlusciti vecje Stevilo izvidov in na podlagi teh in Se
drugih delati statisticne in druge analize ter postavljati
hipoteze.

5. predstavili pa smo tudi leto$nji projekt zbiranja vzorcev
pod okriljem Slovenskega drusStva za humano genetiko.
Na to povabilo se je do zdaj odzvalo okrog 70 prosto-
voljcev.

Nismo se spuscali na vzorce, katere so za posebne na-
mene zbirali razliéni slovenski laboratoriji in tudi ne tistih,
katere so v tuje laboratorije oddajali posamezniki.

Vidimo, da je pristop v vsakem primeru vsaj nekoliko
izviren. Izrazeno je bilo mnenje, da bi bilo vredno posku-
siti prizadevanja zdruZevati. Zanimiva bi bila absolutno in
relativno uvr§€anje Slovenije po kriteriju raziskanosti in
po ugotovljenih rezultatih. Namesto prepric¢ljivih navedb
strokovnjakov se med neukimi Sirijo tiste nedokazljive
razlage, ki burijo domiSljijo in nemalokrat trkajo na
narodno zavest in na atribute, ki bi tej zavesti dali pecat
veévrednosti.

Prisotni smo bili:

Rose Marie Jisa - sgsipress.rmj@ameritech.net
Borut Glavnik - borut_glavnik@t-2.net

Joze Majerle - joze.majerle@siol.net

Andrej Reberc - andrej.reberc@siol.net

Leon Drame - leon.drame@guest.arnes.si
Janez Zitko - janez.zitko@siol.net

Anton Kos - tone.kos@siol.net
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Joseph Zupancic - ausable_joe@yahoo.com

Franjo MerSe - fimerse@t-2.net

Tony Popish - acpopish@gmail.com

Damjan Glava¢ - damjan.glavac@gmail.com

Silvia Zele - silvia.zele@biseri.com

Peter Hawlina - peter@hawlina.com

in konferenéno

Gary Gorsha - gorsha@juno.com in

Marjeta Manfreda - marjetamanfreda@hotmail.com

Predavanja o genetiki

Peter Hawlina

V SRD smo razmeroma zgodaj zvedeli o moZnostih
povezovanja rodoslovnega dela z genetskimi izvidi.

Slovenija je bila tudiizbrana kot podrocje, kjer je ameriski
inStitut navezal stike z drZavnimi in znanstvenimi telesi,
da je lahko nabral vecje Stevilo genetskih vzorcev.

Leta 2013 je InStitut za patologijo objavil novo Studijo in
k oddaji vzorcev med drugimi povabil tudi ¢lane SRD.

Na to temo so bila v organizaciji SRD pripravljena
naslednja predavanja:

- 22.1.2002: mag. Maruska Vidovi¢: Poro¢ne migracije

- 18.6.2002: dr. Irena Zupanic¢-Pajni¢: Ugotavljanje so-
rodstvenih povezav z genetskimi metodami

- 20.4.2004: dr. Radovan Komel: Dedne bolezni

- 25.5.2004: Ryan Swapp: Genetsko rodoslovje

- 21.12.2004: dr. Zvonka Zupanic Slavec: Bolezni Habs-
burzanov

- 20.12.2005: Peter Hawlina: Rodoslovje in genetika

- 19.12.2006: dr. Katja Drobnié: Cloveski genom

- 19.3.2013: dr. Damjan Glavac: Pomen genomskih se-
kvenc

Morda sem Se kakSno predavanje s tega podrocja spregle-
dal. Vem, da je o tem na sreanju predavala tudi kolegica
Marjeta Manfreda, vendar zapisa o tem ne najdem.

Tibingen: obelezje 60. oblet-
nice odkritja DNK strukture,
ki sta jo Watson in Crick
objavila leta 1953 in za to
prejela Nobelovo nagrado.
Napis opozarja, da je nukle-
insko kislino DNK pravzaprav
odkril Friedrich Miescher

Ze leta 1869 na Univerzi v
Tibingenu, in dolocil njeno
vlogo v dedovanju.
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