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W przesztosci ludzie prowadzili koczowniczy
tryb zycia, przemieszczali sie w poszukiwaniu
pozywienia, zasiedlajgc kolejne kontynenty.
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d zarania dziejow czlowiek zadawat so-

bie pytania dotyczace jego przeszlosci.
By zrozumie¢, kim jeste$my, musimy przeciez wie-
dzie¢, skad pochodzimy i jakie byly nasze dawne lo-
sy. W najogolniejszej skali odpowiedz dat w potowie
XIX wieku Karol Darwin - nasz gatunek powstat tak
jak kazdy inny na wspolnym drzewie zycia na Ziemi
- w wyniku ewolucji biologicznej. Pozniejsze, wciaz
trwajace badania paleontologiczne dajg dosy¢ do-
bry wglad w to, jak wygladaly kolejne etapy ewolu-
¢ji linii hominindw, ktora okoto siedmiu milionéw
lat temu oddzielila si¢ od tej, ktéra poprowadzita
do naszych najblizszych wciaz zyjacych krewnych
- szympansow, a ktorej jedynym obecnie przedsta-
wicielem jest nasz gatunek, zwany dumnie (i moze
nieco na wyrost) czlowiekiem rozumnym - Homo
sapiens. Czasy nam najblizsze to domena history-
kow. Prehistoria — najczesciej rozumiana jako okres
od pojawienia si¢ pierwszych przedstawicieli ro-
dzaju Homo do wynalezienia pisma - z jednej stro-
ny od dawna nas fascynuje, a z drugiej zazdrosnie
strzeze swoich tajemnic.

Do niedawna jedynym zrodtem wiedzy o najdaw-
niejszej przesztoéci cztowieka byto badanie szczat-
kéw kopalnych, a takze pozostawianych przez ludzi
artefaktow, takich jak narzedzia, a pdzniej tez gro-
bowce czy dziela sztuki. To dzieki takim badaniom
wiemy, ze ewolucyjna historia homininéw rozpoczeta
sie przed milionami lat w Afryce, a pierwsze gatunki
nalezace do rodzaju Homo, jak H. habilis - czlowiek
zreczny - powstaly okoto 2,5 mln lat temu. Z kolei
nasz gatunek pojawil sie na scenie stosunkowo (przy-
najmniej w ewolucyjnej skali czasu) niedawno, okoto
300 tys. lat temu.

Na dlugo przed pojawieniem si¢ H. sapiens, juz
okoto dwdch milionéw lat temu, przedstawiciele
naszego rodzaju, jak H. habilis czy nieco pozniejszy
H. erectus, rozpoczeli eksploracje terenéw potozo-
nych poza Afryka, docierajac do Azji (na Kaukaz
oraz tereny dzisiejszych Chin i Indonezji) i Europy.
Poczawszy od mniej wigcej 400 tys. lat temu, Europe
i zachodnig cze$¢ Azji az po gory Altaju zamieszkiwali
neandertalczycy — gatunek bardzo do nas podobny,
ktory zniknal ze sceny juz po pojawieniu sie na na-
szym kontynencie czlowieka, okoto 40 tys. lat temu.
Badanie szczatkow kopalnych nie dawalo jednoznacz-
nej odpowiedzi na pytanie o relacje naszego gatunku
i tych pierwszych praludzkich wedrowcoéw. Czy byli

oni naszymi bezposrednimi przodkami, ewoluujacy-
mi w strone czlowieka wspoltczesnego na rozlegtym,
obszarze obejmujacym nie tylko Afryke?

Najmtodsza emigracja

Nowe sposoby udzielenia odpowiedzi na pytania o na-
sza prehistorie, wykraczajace poza badania szczat-
kow kopalnych, pojawily sie stosunkowo niedawno.
Na przetomie lat 70. 1 80. XX. wieku genetycy opra-
cowali metody odczytywania sekwencji, czyli kolejno-
$ci nukleotydow (,,liter”) w faicuchach DNA. Miato
to przefomowe znaczenie nie tylko dla poznania me-
chanizméw funkcjonowania komérek i organizmoéw,
lecz takze dla badan ewolucji. W najogélniejszym za-
rysie ewolucja polega na dziedziczonych z pokolenia
na pokolenie zmianach w sekwencji DNA, ktére pod-
legaja okreslonym prawom i moga by¢ nawet mode-
lowane matematycznie. Pordwnujac DNA wspolcze-
snych organizméw - czy to nalezacych do tego sa-
mego gatunku, czy do odleglych galezi drzewa zycia
- mozna odtwarza¢ relacje ewolucyjnego pokrewien-
stwa miedzy nimi. Nie jest to zreszta idea calkowicie
nowa i przynalezna jedynie biologii - juz w XIX wie-
ku jezykoznawcy, badajac wspdlczesne jezyki, w po-
dobny sposéb odtwarzali ich historie, a nawet brzmie-
nie dawno zapomnianych jezykéw-przodkow. Moz-
na nawet powiedzie¢, ze w biologii zadanie jest nieco
prostsze, gdyz prawa rzadzace ewolucja DNA sg bar-
dziej logiczne i regularne.

Juz pod koniec lat 80. pojawily si¢ zatem pierwsze
prace, w ktorych porownano DNA ludzi zamieszku-
jacych obecnie rézne rejony $wiata, by na tej podsta-
wie odtworzy¢ prehistori¢ naszego gatunku. W tych
pionierskich badaniach wykorzystano pewien szcze-
g0lny fragment naszego genomu - DNA mitochon-
drialne (mtDNA). W odr6znieniu od chromosomoéw
znajdujacych si¢ w jadrze komorki, dziedziczonych

5

Kos¢ palca cztowieka

z Denisowej Jaskini.
Genom tych krewnych
cztowieka wspétczesnego

i neandertalczyka poznano
w 2012 roku

MAGAZYN POLSKIE)
AKADEMII NAUK
3/79/2024

THILO PARG / WIKIMEDIA COMMONS, LIZENZ: CC BY-SA 3.0



ACAD=MIA PANORAMA Genetyka

[ Pasterze ze stepow
Neolityczni rolnicy

Paleolityczni fowcy-zbieracze

Procentowy udziat
prehistorycznych populacji
Zrédtowych w DNA
wspétczesnych mieszkarcow
Europy ujawniony w jednej
z pierwszych analiz
wykorzystujacych
wszystkie chromosomy
(Haak et al., 2015).
Rysunek wiasny autora

na podstawie danych
Zzacytowanej powyzej
publikaji

MAGAZYN POLSKIEJ
AKADEMII NAUK
3/79/2024

od obojga rodzicow, mtDNA zwierzat, w tym czlo-
wieka, jest przekazywane potomstwu wyltgcznie przez
matke. Ta cecha bardzo ulatwia analizy ewolucyjne
- nie musimy uwzgledniac tego, Ze kolejne pokolenia
otrzymujg chromosomy ,,wymieszane” przez proces
rekombinacji od réznych przodkéow kazdego z rodzi-
cow - widzimy tylko zmiany zachodzgce w ciagtej linii
matczynej.

Wryniki pierwszych analiz mtDNA ludzi wspélcze-
snych potwierdzily to, co przypuszczano na podstawie
badan szczatkow kopalnych, ze ewolucja naszego ga-
tunku rozpoczela sie w Afryce. Tam znalazl si¢ korzen
drzewa ewolucyjnego mtDNA czlowieka, a wszyst-
kie sekwencje mtDNA ludzi spoza Afryki stanowia
tylko jedno z odgalezien jednego z trzech gléwnych
afrykanskich konaréw tego drzewa. Jednak kolejny
plynacy z tej analizy wniosek byl juz niespodzianka.
Uwzgledniajac tempo, w ktérym gromadzg si¢ zmia-
ny w sekwencjach mtDNA, obliczono, ze przodkowie

wszystkich zamieszkujacych calg naszg planete ludzi
zamieszkiwali jako stosunkowo niewielka populacja
Afryke jeszcze okoto 200 tys. lat temu i nalezeli juz
bez watpienia do naszego gatunku. Wczeéniejsi przed-
stawiciele hominindw, tacy jak H. erectus czy nean-
dertalczyk, ktorzy znacznie wezeéniej opuscili Afryke
i eksplorowali rozlegte tereny Eurazji, nie mogli zatem
by¢ naszymi przodkami. Stanowili weze$niejsze od-
galezienia drzewa pokrewienstw, a nasi przodkowie
po stosunkowo niedawnym wyjsciu z Afryki wyparli
ich i ostatecznie zastgpili. Nie jestesmy potomkami
tych pierwszych fal migracji, tylko tej ostatniej, ktora
zaczela sie niecale 100 tys. lat temu.

Znikajace DNA

Koncepcja ta zyskata pod sam koniec XX wieku dodat-
kowe wsparcie. Oprocz mtDNA do analiz dotgczono
kolejny fragment naszego genomu, ktory jest przeka-
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zywany w prostej linii tylko przez jednego z rodzicow
- chromosom Y. Linie dziedziczonych z ojca na syna
chromosomow Y z calego $wiata rowniez zbiegajq sie
w Afryce niecale 200 tys. lat temu. Ponadto rozwdj
technik izolacji, amplifikacji i analizy DNA pozwo-
lif na podjecie prob badania sekwencji zachowanych
w szczatkach kopalnych. Wczesne badania kopalnego
DNA (aDNA, z ang. ancient DNA) pod koniec lat 90.
umiescily europejskich neandertalczykéw na ga-
tezi drzewa zycia rownoleglej do H. sapiens, dalej
od wspotczesnych mieszkancow Europy niz galezie
afrykanskie, co zdawalo sie potwierdza¢, ze nie byli
oni przodkami cztowieka wspodlczesnego, tylko wy-
partg przez niego boczng galezia.

Dzigki obejmujgcym coraz wieksze grupy ludzi
badaniom mtDNA i chromosomu Y na przelomie
XX i XXI wieku stworzono mapy odtwarzajace szlaki
prehistorycznych wedrowek przedstawicieli H. sa-
piens, pokazujace m.in., Ze juz okoto 50 tys. lat temu,
przemieszczajac sie wzdtuz wybrzezy Azji, dotarli oni
do dzisiejszej Australii, a cztonkowie tzw. bazalnej po-
pulacji Eurazji migrowali na zachdd do Europy (gdzie
dotarli okoto 45 tys. lat temu), a na wschod na tereny
Azji, by z Syberii przez Ciesnine Beringa (wowczas
mozliwg do przejscia ladem) kilkanascie tysiecy lat
temu dotrze¢ do obu Ameryk. Pojawily sie nawet pry-
watne firmy, oferujace na podstawie badania mtDNA
i chromosomu Y przypisanie klienta do jednej z gtow-
nych linii ludzkiej prehistorii.

Analizy te mialy jednak powazny problem. To, co
czynilo je tak fatwymi - wykorzystanie fragmentow
genomu dziedziczonych w prostej linii tylko od jedne-
go z rodzicow - stanowilo tez ich ograniczenie. Jezeli
wyobrazimy sobie wspdlczesng rodzine, dzieci w niej
odziedziczyly mtDNA przez matke od jej matki (babki
ze strony matki). Wlasciciele chromosomu Y przez
ojca odziedziczyli go po jego ojcu. Juz w pokoleniu
dziadkéw mamy zatem dwie osoby, po ktorych ge-
netyczny $lad zagingl: babke ze strony ojca i dziad-
ka ze strony matki - ich mtDNA i chromosom Y
do pokolenia wnukéw nie mogty dotrze¢. Im dalej

w przeszlo$¢, tym wiecej historii zanika. Narzedzia
pozwalajace na rozwigzanie tego problemu pojawily
sie w repertuarze nauki stosunkowo niedawno.

Bogactwo danych

Pierwsza dekada XXI wieku przyniosta nowe, znacz-
nie wydajniejsze metody odczytywania sekwencji
DNA, zwane sekwencjonowaniem nowej generacji
(NGS, ang. - next generation sequencing). Dzieki nim
w krotkim czasie przeszlismy od wielkiego projektu po-
znania pierwszego genomu czlowieka (zakonczonego
w latach 2000-2001) do zbadania tysigca kompletnych
genomow ludzi z réznych stron $wiata w 2015 roku.
Od 2022 roku dysponujemy juz tysigcem kompletnych
sekwencji genomowych mieszkancoéw Polski, a w Wiel-

Badania z wykorzystaniem catych genomow,

zwiaszcza kopalnych, przyniosty tez

nieoczekiwany zwrot w historii naszych

relacji z neandertalczykami.

kiej Brytanii i w USA powstaja bazy danych zawierajace
kompletny zapis DNA setek tysiecy osob. Ten gwaltow-
ny rozw6j genomiki cztowieka nie tylko zrewolucjoni-
zowal nauki biomedyczne, lecz takze wywarl ogromny
wplyw na badania prehistorii i ewolucji.

Ostatnie dwie dekady to takze ogromny rozwoj ba-
dan nad kopalnym DNA. Dzieki pofaczeniu sekwen-
cjonowania nowej generacji, udoskonalonych do gra-
nic mozliwosci metod izolacji DNA oraz nowych
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metod komputerowej analizy sekwencji, wykorzy-
stujgcych rosngca moc obliczeniowg wspolczesnych
komputeréw mozliwe stato si¢ poznawanie genomow
pochodzacych z czaséw prehistorycznych. Dobrze za-
chowane w arktycznej zmarzlinie szczatki pozwolity
na odczytanie kompletnej sekwencji DNA mamutow
sprzed ponad miliona lat. Oczywiscie tak dawno temu
ludzi na dalekiej pétnocy nie byto, a afrykanski kli-
mat nie sprzyja zachowaniu si¢ DNA. Do prehistorii
czlowieka i jego krewnych mozemy siegna¢ glownie
na podstawie szczatkow zachowanych w Eurazji. Mie-
dzy 2006 a 2010 rokiem kierowany przez Svante Paabo
zespol z Lipska odtworzyl prawie kompletng sekwen-
cje genomu neandertalczyka sprzed kilkudziesieciu
tysiecy lat, a najstarsze poznane kompletne DNA na-
szego gatunku liczg okolo 45 tys. lat.

Bogactwo wspdlczesnych i kopalnych sekwencji ca-
tego genomu cztowieka pozwolito na spojrzenie w na-
szg prehistorie z precyzja znacznie przekraczajaca to,
na co pozwalaly analizy ograniczajace sie do mtDNA
i chromosomu Y. Ogromna role obok poznawania

Homo erectus

sekwencji DNA odegralo tez opracowanie nowych
metod matematycznej analizy podobienstw i réznic
miedzy nimi, uwzgledniajacych to, ze fragmenty po-
chodzace od obojga rodzicow kazdej osoby sg tasowa-
ne przed przekazaniem gendw kolejnym pokoleniom.
Przetom, ktéry metody te przyniosty badaniom ludz-
kiej prehistorii, najlepiej prze$ledzi¢ na przyktadzie
najlepiej jak dotad poznanych pradziejow Europy.

Kolonizacja Europy

Czlowiek dotarl na nasz kontynent okolo 45 tys. lat
temu, napotykajac na miejscu i po drodze zyjacych
poza Afryka od setek tysiecy lat neandertalczykow.
Pierwsi ludzie z Europy byli wedrownymi fowcami-
-zbieraczami nalezgcymi do réznych kultur paleolitu.
Losy tych zachodnich fowcow-zbieraczy (WHG, ang.
western hunter-gatherer) na naszym kontynencie byly
skomplikowane - ostatnie maksimum zlodowacenia
wymusito odwrét do cieplejszych rejonéw potudnia
kontynentu, a nastepnie ponowng kolonizacje. Ko-
lejnym znaczagcym wydarzeniem w dziejach Europy
bylo pojawienie sie rolnictwa, ktore do naszej czesci
$wiata zaczelo docieraé z Bliskiego Wschodu (tzw. Zy-
znego Potksiezyca) okoto 9 tys. lat temu. Wreszcie,
ponad 5 tys. lat temu, na przetomie epoki kamienia
i brazu, do Europy dotarli mieszkarncy potozonego
na pograniczu Europy Wschodniej i Azji Stepu Pon-
tyjskiego, wraz z ktérymi pojawily sie jezyki z grupy
indoeuropejskiej.

Badania wykorzystujace tylko mtDNA i chromo-
som Y sugerowaly, ze pochodzenia ogromnej wiek-
szo$ci mieszkancow Europy nalezy szuka¢ wlasnie
w tej ostatniej, stepowej migracji indoeuropejskiej,
a jedynych pozostatosci wezesniejszych grup mozna
sie doszukiwa¢ ewentualnie wérod Baskow. Obraz ten
jednak zmienil sig, gdy w 2015 roku pojawily sie pierw-
sze prace, ktore do odtworzenia prehistorii Europy
wykorzystaly kompletne genomy setek ludzi wspot-
czesnych, a takze kopalne DNA ze szkieletow z epok
kamienia i brazu. Okazalo sie, ze kolejne fale migracji
mieszaly si¢ z wcze$niejszymi, a DNA wspolczesnych
Europejczykow zawiera $lady wszystkich tych grup!
Obecnie wiemy, ze gdy w Europie pojawili sie pierw-
si neolityczni rolnicy (EEF, ang. early European far-
mers) i napotkali wcze$niejszych towcow-zbieraczy
z grupy WHG, z poczatku zyli osobno obok siebie,
ale po uptywie setek lat zaczeli si¢ miesza¢ miedzy so-
ba. Gdy w epoce brazu pojawili si¢ stepowi pasterze,
oni tez nie zastapili calkowicie wcze$niejszych miesz-
kancow, tylko sie z nimi wymieszali. A i oni sami tez
byli rezultatem wymieszania wielu wcze$niejszych
populacji - fowcow-zbieraczy ze wschodu Europy,
Azji i Kaukazu, z domieszkami z Bliskiego Wschodu
(dzisiejszy Iran), a takze z Syberii. W naszym DNA
nosimy do dzis §lady wszystkich tych wedrowek i wie-
lokrotnego mieszania si¢ (fachowo zwanego admiksjg)
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roznych grup. Procentowy udzial réznych skiadni-
kow tej mieszanki moze by¢ inny zaleznie od tego,
z jakiej cze$ci kontynentu kto§ pochodzi, rdznice te
jednak nie pokazujg wyraznych granic, lecz uktada-
ja sie w gradienty odzwierciedlajgce gtéwne kierunki
pradawnych migracji.

Splatana historia

Ostatnie lata przynoszg coraz to nowe badania, ana-
lizujace prehistorie réznych czesci $wiata. Szczegdly
sie rdznia, ale ogdlny obraz wszedzie jest podobny.
Na wszystkich kontynentach dochodzito do kolejnych
fal migracji, ktorych efektem bylo mieszanie sie roz-
nych populacji. Do niedawna mozna bylo przeczy-
taé, ze rdzenni mieszkancy pustyn potudnia Afryki
sg przykladem ,,czystej” i pozbawionej pozniejszych
domieszek populacji, genetycznie niezmiennej od po-
czatkow naszego gatunku. Badania z ostatnich kilku
lat, dzieki ktérym po raz pierwszy zaczeto poznawacé
ogromna roznorodno$¢ mieszkancow Afryki, wyka-
zaly jednak, ze i w tamtej cze$ci $wiata jej mieszkancy
nosza w sobie §lady pradawnych wedrowek i miesza-
nia sie roznych grup.

Badania z wykorzystaniem catych genomow, zwlasz-
cza kopalnych, przyniosly tez nieoczekiwany zwrot
w historii naszych relacji z neandertalczykami. To,
ze nasze linie rozeszly sie, na dtugo zanim H. sapiens
zaczal opuszczaé Afryke, zasadniczo si¢ potwierdzi-
to. Okazalo si¢ jednak, ze nasi przodkowie po wyj-
$ciu z Afryki napotkali neandertalczykow, z ktérymi
zaczeli sie krzyzowa¢ (krzyzowki miedzy tak bliskimi

|

sobie gatunkami nie s3 w zoologii niczym niezwy-
kltym). Do dzi$ nosimy w sobie $lady tych krzyzowek
- od dwdch do nawet czterech procent DNA miesz-
kancow Eurazji pochodzi od neandertalczykow (w ge-
nomach mieszkancow Afryki takie $lady tez sg, jest
ich jednak o wiele mniej). Z kolei w Azji ludzie krzy-
zowali sie takze z kolejnym, o wiele stabiej poznanym
gatunkiem, ktdrego szczatki odkryto w gorach Attaju
i nazwano czlowiekiem z Denisowej Jaskini. Deniso-
wianie i neandertalczycy tez miedzy sobg sie krzyzo-
wali, czego $lady odkrywamy w DNA izolowanym
z liczacych niemal 100 tys. lat szkieletow. Trwajace
wcigz intensywne badania starajg sie odpowiedzie¢
na pytanie, czy pamigtki po tych krzyzéwkach w na-
szym DNA sg tylko ewolucyjng ciekawostka, czy tez
moga mie¢ wplyw na nasze zdrowie. Nie na prozno
pionier archeogenetyki — Svante Pédbo - zostal uho-
norowany w 2022 roku Nagroda Nobla w dziedzinie
medycyny i fizjologii.

Wykorzystywanie analiz genomowych do badania
prehistorii, czyli archeogenetyka - jest wciaz dziedzing
bardzo mlodg i szybko sie rozwijajaca. Jest tez dzie-
dzing interdyscyplinarng. DNA to tylko czes¢ historii,
pozostale czesci musza dopowiedzie¢ badania archeo-
logiczne i antropologiczne. Z pewnoscig czeka nas
w tej dziedzinie jeszcze wiele niespodzianek. Wiemy
jednak juz, ze wedrowki towarzyszyly naszemu gatun-
kowi od poczatkéw jego istnienia i uksztattowaly to,
kim jeste$my - odkrywcami i eksploratorami, otwar-
tymi na nowych przybyszy. Nie mozna podzieli¢ nas
na zamkniete grupy, w genach nosimy splatanie hi-
storii faczacych mieszkanicow réznych stron $wiata. m
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