Fulbsti pastevci Cadské panve
a zapadoafrickych savan

Viktor Cerny

Fulbové (znami jako Fulani, Foulah, Peulh, Peul ¢i Fulbe) tvori velmi vyrazny
etnicky prvek subsaharské Afriky. Ziji v 17 statech od vychodniho Senegalu po
zapadni Cad v poctu zhruba 30 milionti osob. VétSina z nich v soucasnosti vede
usedly zeméd€lsky zpusob zivota, ale sviij pavod odvozuji od pravékych skupin
kocovnych pastevci dobytka, po nichz se dochovaly malby a rytiny ve stiedo-
saharskych skalnich masivech. Fulbové jsou z antropologického hlediska velmi
zajimavou populaci. Zatimco skupina usedlych Fulbu je vysledkem fulbeizace —
spolecenského jevu, pii némz se utvarela fulbska identita s riznym podilem celé

Naees

dnesniho fulbského rozsifeni, 1ze soucasné fulbské pastevce povazovat za prezi-
vajici populacni izolat praptvodni populace stiedosaharskych skalnich masiva.
O ptvodu a pribuznosti jednotlivych skupin dnes$nich fulbskych pastevct jsme se
dozvédéli vice diky populacné genetickému vyzkumu mapujicimu jednotlivé
oblasti Cadské panve, ktery jsme uskutecnili v minulych tfech letech.

Fulbstina (jazyk usedlych i kocovnych
Fulb) se rozpada na zhruba 10 vzajemné si
velmi blizkych nareci, takze komunikace
mezi jednotlivymi skupinami probihd bez
vétsich potizi. V né€kterych oblastech je
fulbstina pouzivana dokonce jako dorozu-
mivaci jazyk rtznych vzajemné si nepri-
buznych etnickych skupin. Z populacné
genetického hlediska povazujeme ale za vy-
znamnéjsi rozdily mezi skupinami dvoji
ekonomické orientace. Kocovni pastevci
dobytka nazyvani M’Bororo nebo také Wo-
daabe (mirn¢ hanliva oznaceni poukazujici
na jejich Zivotni nespoutanost a spolecen-
skou nedotknutelnost) udrzovali donedav-
na nékteré ritudlni pastevecké obrady vy-
obrazené na vyjevech v alzirském masivu
Tassili-n-Azzer a jsou dodnes témér vyluc-
né zavisli na mléc¢né produkci hovéziho
dobytka. Druha skupina Fulbt tvofena used-
Iymi zemédélci péstuje tak jako i mnoho
ostatnich zemédélskych spolec¢nosti afric-
kého sahelu obilniny (predevsim Cirok nebo
dochan) a chova mensi domaci zvirata (ko-
zy, ovee, drubez).

Fulbsti pastevci praktikuji sezonni migra-
ce, tzv. transhumace (viz obr. na 3. str. obal-
ky). V obdobi desti, které se kryje s letnimi
mésici mirného pasma, se tito lidé vydavaji
se svymi stady na sever a v obdobi sucha,
kdy pastviny na jiznim okraji Sahary postup-
né mizi, se vraceji zpatky na jih. Béhem
pobytu v jiznich c¢astech svych migracnich
tras buduji tabory pfimo na polich zeméd¢l-
ca. Tém pritomnost pastevcd ostatné nikte-
rak nevadi — trus fulbského dobytka jejich
pole totiz dokonale pohnoji. Predevsim
pravé pro nomady tu jsou vybudovany hlu-
boké studné, z nichZ v obdobi sucha ¢erpaji
vodu pro sva pocetna stada.

Z antropologického hlediska jsou fulbsti
pastevci pomérné riznorodou skupinou.
Najdeme zde jedince, ktefi vykazuji podob-
nosti s Cerno$skymi populacemi subsahar-
ské Afriky, u jinych pak znaky jako svétlejsi
barva pleti, vy$si kofen nosu ¢i tendi rty uka-
zuji na urcité vztahy s populacemi zapadni
Euroasie a severni Afriky. Ve 30. letech 20.
stol. byla dokonce vyslovena domnénka, ze
Fulbové prisli do mist svého soucasného

rozsifeni z vychodni Afriky; néktefi badatelé
jim prisuzovali ptvod egyptsky ¢i dokonce
blizkovychodni a nékteré jazykové teorie je
spojovaly i s pyrenejskymi Basky. Pozdé;jsi
antropologické vyzkumy zaloZzené na kla-
sickych genetickych polymorfismech (tedy
znacich jako jsou krevni skupiny, alozymy ¢i
HLA antigeny) ale ukazaly na mnohem uzsi
vazby s né€kterymi populacemi zapadni
Afriky. Tim utvrdily pfedstavu vyslovenou
lingvisty, ktefi fulbstinu (fulfulde) zaradili do
nigero-konzské jazykové rodiny, o jejimz
pavodu v zapadni Africe nebylo pochyb.

Molekularné genetické vyzkumy —
mitochondrialni DNA

Popula¢ni genetika se v posledni dobé
zamcfila na studium nerekombinantnich
DNA polymorfismt, které se z generace na
generaci dédi pouze po jedné linii — ma-
tefské (mitochondridlni DNA, dale jen
mtDNA) nebo otcovské (nerekombinantni
¢ast chromozomu Y, dale jen NRY). Mluvi se
o tzv. haplotypech (konkrétni kombinaci
mutaci v daném useku DNA), nebot jednot-
livé alely (sekvence) se v diploidnim stavu
nikdy nenachazeji. Vzhledem k tomu, Ze
diverzitu téchto casti lidského genomu
generuji mutace, k nimz dochazi s viceméné
stabilni rychlosti (ale riznou pro ruzné
useky DNA), je fylogenetickymi metodami
mozné nejen rekonstruovat, ale i datovat
demograficky vyznamné udalosti, jimiz se
dnes pozorované haploskupiny (vzijemn¢ si
blizce pribuzné haplotypy) v populaci fixo-
valy. Jiz v 80. letech 20. stol. bylo zfejmé, Ze
mtDNA dosahuje nejvy$si — ac vzhledem
k nam nejblize pribuznym Simpanziim ne
zase az tak vysoké — diverzity pravé v sub-
saharské Africe, ¢imz se potvrdila teze
o tamnim a zdrovenn pomérné nedivném
puvodu vsech soucasnych lidskych popula-
ci (pfinejmensim tedy alespon nasich mito-
chondrii).

MtDNA subsaharskych populaci se fadi
mezi vyvojové velmi starobylé tzv. L-haplo-
skupiny, z nichz lze v celosvétovém méritku
odvodit ptivod celé plejady dalsich haplo-

Zleva: riizné typy skarifikaci (jizveni obliceje)
Julbskych divek. Burkina Faso (vlevo) a Kame-
run (uprostied) ¢ Uces fulbskych divek z pome-
zi Burkina Faso a Pobrezi Slonoviny, vpravo
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skupin. Napt. z vychodoafrické haploskupi-
ny L3 vznikly vétve M a N, jimiz (a pochopi-
telné i dal$imi z nich odvozenymi) byla
béhem poslednich 80 tisic let kolonizovana
nejen cela Euroasie, Ocednie a Austrilie, ale
v dobé posledniho zalednéni i Amerika.
V subsaharské Africe se mezitim rozriznilo
nékolik desitek (pocet se odviji od toho, jak
vysokého fylogenetického rozliSeni dosah-
neme) L-haploskupin délicich se do vétvi
oznacenych LO-LG, jejichz doba vzniku
spada do rtznych obdobi pravéku (blize
také clanek autora ve Vesmiru 2006, 3:
158-163). Do oblasti, kde se vyskytuje nej-
vétsi pocet haplotypt zastupujicich urcitou
haploskupinu — obvykle jde o haplotypy
fylogeneticky nejstarsi — je vétsinou kladen
i puvod dané haploskupiny.

Mitochondrialni DNA fulbskych pastevct
dosud studovana nebyla. Tito lidé totiz prak-
ticky nevyuzivaji 1ékarskou péci a vzhledem
ke kocovnému zptisobu Zivota jsou i tézko
zastizitelni. Diky spolupraci s africkymi ling-
visty a asistenty se nam ale v posledni dobé
podafilo ziskat biologické vzorky (stéry
bukalni sliznice) od nékolika skupin fulb-
skych nomadu nejen v prostoru Cadské pan-
ve (Kamerun, Cad), ale i v oblasti zipado-
africkych savan (Burkina Faso). Pfi studiu
jejich mtDNA jsme se zam¢rili na rozsifeni
jednotlivych haplotypt/haploskupin, miru
genetické diverzity, genetické vzdilenosti
mezi jednotlivymi geografickymi skupinami
avneposledni fadé i na vztahy se sousednimi
ho pasma Afriky.

Pro prvni priblizeni genetické diverzity
mtDNA fulbskych pastevca jsme pracovali
se Ctyfmi popula¢nimi vzorky vzijemné
nepfibuznych jedinct, jejichz celkovy pocet
dosahl 186. Prvni vzorek byl ziskin ve znac-
né rozptylenych taborech zapadniho Cadu,
v povodi feky Logon predstavujici nejvetsi
pritok Sari, kterd se vléva do Cadského jeze-
ra. Druhy vzorek pochazel ze severniho
Kamerunu, kde jsme kontaktovali nedavno
zde usedlé Fulby v oblasti asi 30 km jizné od
feky Benue. Tito lidé se Zivi chovem dobytka
a uchovavaji i nékteré tradice kocovnych

vvvvv

vani a jizveni obliCeje (skarifikace) prede-
v§im u Zenské casti populace (viz obr.). Treti
skupinu tvofili nomadi z taboru ve vychod-
nim cipu Burkina Faso u hranice s Beninem,
jejichz sezonni migraci na severu limituje
feka Niger. Posledni populacni vzorek
pochazel také z Burkina Faso, ovSem ze
zapadni Casti zem¢ u hranice s Pobfezim
Slonoviny. Posledné jmenovana skupina
Fulbti prevzala v minulosti nékteré kulturni

prvky zapadoafrickych spolecnosti, jako
ziva 2/2006

Sit’ baplotypii Rlasifikovanych do baplosku-
piny L1b. Velikosti krubit i vyseci odpovida-
Jipocetnimu zastoupeni jednotlivych sekRven-
ci: Cervené Fulbové ze zapadni Cdsti Burkina
Faso, Zluté Fulbové z vychodni Cdsti Burkina
Faso, modie Fulbové z Cadu a zelené Fulbové

z Kamerunu. Orig. V.Cerny

napf. typ ucesu (viz obr.) a urcita ¢ast jejich
populace jiz také zaklada stala sidlisté.

Diverzita mtDNA fulbskych pastevca

V ziskanych popula¢nich vzorcich jsme
pomoci amplifikace a sekvenovani useku
HVS-I kontrolni oblasti mtDNA, ktery ne-
nese genetickou informaci a je pro antropo-
logické ucely popula¢niho studia diky své
vysoké mutacni rychlosti tim nejvhodnéjsim
nastojem, identifikovali celkem 58 haploty-
pu, které bylo mozné zaradit do 14 znamych
haploskupin. Podle oc¢ekavani patfila vétSina
z nich podobné jako u jinych populaci ze
subsaharské Afriky typu L. Nejpocetnéjsi
zastoupeni mély sesterské haploskupiny
L3b a L3d (spolecné 33,3 %), jejichz ptivod
je jednoznac¢né zipadoafricky. Dohromady
slo 0 62 sekvenci mtDNA, resp. 12 haplo-
typd. Druhou velmi dobfe zastoupenou
a pomérné i dobre diverzifikovanou haplo-
skupinou byla L1b (26,9 %), k niz bylo
mozné zaradit celkem 50 sekvenci, resp. 10
haplotypti. Rovnéz u této skupiny je zapado-
africky puvod prokazatelny. Také méné
pocetné haploskupiny klasifikované jako
L2b a L2c vykazuji jasné zapadoafrické roz-
Sifeni. Je zajimavé, Ze nejfrekventovanéjsi
subsaharské haploskupiny L2a a L3e jsou
u fulbskych nomadt zastoupeny pomérné
malo (3,8 % a 3,2 %).

Dulezitym zjiSténim je ale predevsim to,
Ze Cetnosti vsech vyraznéji zastoupenych
haploskupin jsou ve vSech ¢tyfech populac-
nich vzorcich velmi podobné. To znamena,
7e prichod fulbskych nomidd do Cadské
panve migraci (tedy alespon klasickym
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Cerpdni vody ze studni v obdobi sucha, jizni
Niger; vlevo & Stddo skotu fulbskych pasteuv-
cii, vpravo. Snimky V. Cerného

typem kolonizace geografické oblasti ¢i eko-
logické niky) 1ze vyloudit. V takovém pfipa-
dé bychom totiz mé€li nalézt tzv. kliny neboli
gradienty (pocetni pokles ¢i naopak vzrust)
haplotypovych frekvenci v zavislosti na geo-
grafickém ptvodu vzorku, jako je tomu
napf. v pfipadé bantuskych populaci, které
se v minulosti rozsiftily ze stfedozapadni Afri-
ky smérem na jih a vychod.

Je tieba také poznamenat, Ze kromé sub-
saharskych haploskupin typu L jsme v po-
pulaci fulbskych pastevci zjistili i euro-
asijské haploskupiny (U5, U6 a J1), které
dosahovaly ne zcela zanedbatelnych 8,1 %.
Vzhledem k tomu, Ze se tyto haploskupiny
vyskytuji ve velké mife i u severoafrickych
populaci, neni tento vysledek nijak zvlast
prekvapivy a maze svédcit o davném puvo-
du téchto lidi v severné situovanych skal-
nich masivech centralni Sahary. Dulezité je
i to, ze se tyto euroasijské haploskupiny ne-
vyskytovaly vyhradné jen u lidi vykazujicich
severoafrické morfologické rysy, jak by se
dalo na prvni pohled oc¢ekavat, ale i u jedin-
cu s rysy Cernosskymi.

V ramci dobfe zastoupené a rozsifené
haploskupiny L1b (ktera je urcena ve studo-
vaném useku HVS-I mutacemi 16126,
16187, 16189, 16223, 16264, 16270, 16278
a 16311) se nim podafilo zjistit i nékteré
dosud nepublikované mutace. Fylogenetic-
ka sit L1b (viz obr) ukazuje, ze vétSina
sekvenci mtDNA fulbskych nomada spada
do jiz dfive popsané podskupiny L1b1,ktera
je urena piitomnosti mutace 16293 (vcet-
né vySe uvedeného motivu L1b). Z tohoto
vychoziho haplotypu, v nasem piipadé za-
stoupeného 24 sekvencemi, je odvozen jiz
znamy haplotyp s mutaci 16093 (reprezen-
tovan 10 sekvencemi zjiSténymi u vsech Ctyt
populacnich vzorki), ale dale od ného jsou
pak odvozeny dalsi dva zcela nové a doposud
nepublikované haplotypy — jeden s muta-
ci 16069 u jedince z Cadu a druhy s mutaci
16255 u jedince z vychodni ¢asti Burkina
Faso. Podafi-li se v budoucnu zjistit vetsi
pocet podobnych haplotypu vytvarejicich
hvézdicovité usporadani, bude mozné tuto
novou diverzifikaci oznacit jako Llbla.
Jestlize by se takové haplotypy mtDNA
vyskytovaly pouze (¢i s mnohem vEtsi prav-
dépodobnosti) pravé u fulbskych nomada
a nikoli u sousednich populaci, ukazovalo
by to nejen na jejich pomérné starobyly
puvod (vznik haploskupiny je proces vyza-
dujici prinejmensim nékolik tisicileti) ale
i na jejich biologickou izolaci (takové haplo-
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typy se nedostaly mimo etnickou hranici
svého puvodu).

Prvni vysledky poskytlo i méfeni genetic-
ké diverzity, tedy toho, jak moc se jednotlivé
sekvence/haplotypy ve studovaném vzorku
od sebe vzajemné odliSuji. Index genové di-
verzity (vyjadiujici s jakou pravdépodobnosti
se budou dvé nihodné vybrané sekvence
1isit), index nukleotidové diverzity (vyjadiu-
jici s jakou pravdépodobnosti se budou lisit
dva homologni nukleotidy) i pramérny pocet
parovych rozdilt (ukazujici kolik odliSnosti
se v pruméru nachdzi mezi dvéma sekven-
cemi) se pohybuji v podobném rozpéti jako
u ostatni subsaharské populace. Lze tedy
prohlasit, ze populace fulbskych nomadut
jsou velmi siln€ diverzifikované, srovnatelné
s ostatnimi populacemi subsaharské Afriky.

Nizké hodnoty testu normality distribu-
ce, ktery v pripadé fulbského vzorku z vy-
chodni ¢asti Burkina Faso dosahuje dokonce
statistické vyznamnosti, ale ukazuji, Ze ma-
me co do ¢inéni se sekvencemi podobnymi
si velmi mnoho anebo naopak velmi malo.
Je zajimavé, Ze testy selektivni neutrality,
které lze v pripadé useku HVS-I mtDNA
povazovat za jakési indikatory ptavodni de-
mografické expanze, kterou prakticky vSech-
ny lidské populace prosly jiz v obdobi paleo-
litu nebo neolitu, statistické vyznamnosti
nedosahuji. To znamena, Ze populace fulb-
skych nomadd byla v minulosti vyrazné
pocetné redukovana a zbyli jedinci nerepre-
zentuji pavodni celek. Podobné vysledky
byly popsany i u lovecko-sbérac¢skych po-
pulaci, jako jsou jihoafricti Khoisané (dfive
hanlivé oznacovini jako Kfovaci) ¢i stredo-
africti Pygmejové, jejichz populace z mole-
kularné genetického pohledu rovnéz zanikaji.

Srovnani genetickych vzdalenosti kocov-
nych Fulbi vCetné dalSich dfive publikova-
nych udajt z africkych populaci ukazalo, ze
nase Ctyfi vzorky se od vsech svych sousedu
— a to i od etnicky blizkych usedlych fulb-
skych populaci — vyznamné lisi. Vyjimku
predstavuji nedavno usedli Fulbové z Kame-
runu, ktefi se statisticky nelisili pouze od
usedlych populaci stfedni Nigérie (Hausové,
Fulbové a Jorubové). Na druhé strané jsme
nezjistili ani jednu statisticky vyznamnou
vzdalenost mezi jakymkoli parem z naSich
vzorkt, coz ukazuje na velmi blizkou gene-
tickou pfibuznost nami sledovanych skupin.
To je ale vzhledem k velkym geografickym
vzdalenostem mezi fulbskymi pastevci Zijici-
mi v Cadské panvi na strané jedné a témi,
ktefi migruji v oblasti zapadoafrickych savan
na strané druhé, pomérné piekvapivé. Pri
srovnani genetickych vzdalenosti celkem 29
africkych populaci metodou mnohorozmér-
ného Skalovani byly odliSnosti fulbskych
nomadu (véetné viceméné piechodného
postaveni Fulbu ze severniho Kamerunu)
dobfe patrné. Za povsimnuti zde stoji vzo-
rek populace senegalskych Mandenki hovo-
ficich jazykem pribuznym fulbstiné, ktera je
od fulbskych pastevct vzdalena nejméné.

Genetickou strukturu sahelo-sudanskych
populaci subsaharské Afriky jsme vyhod-
notili analyzou molekularniho rozptylu
(AMOVA). Ta nabizi rtizné typy seskupovani
geograficky (¢i etnicky) razné vzdalenych
populaci za ucelem zjisténi toho, které sku-
piny (populace) vykazuji nejvyssi miru ge-
netické diferenciace a jsou zaroven sloZeny
z jednotlivych vzijemné si relativné bliz-
kych populaci. KdyZ jsme seskupili fulbské
nomady podle jejich soucasného geografic-
kého rozsiteni (Cadska panev a zapadoafric-
ké savany) a vSechny ostatni africké popula-
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ce do sedmi nasledujicich geografickych
skupin — vychodni sahel, centrilni sahel,
zapadni sahel, nilské udoli, Etiopskd vyso-
Cina, stfedni Afrika a guinejské pobrezi
(seskupeni A) — bylo geografickym skupi-
nam prficteno 3,85 % genetické variance
a 2,90 % zpusobily rozdily mezi populacemi
stejnych geografickych oblasti. Je tfeba
poznamenat, Ze tyto relativné nizké pocty
jsou u lidskych (biologicky mladych) popu-
laci bézné, vétsina variance se totiz nachazi
uvnitf jednotlivych populaci. Kdyz jsme
vSechny fulbské pastevce zafadili do jedné
skupiny (B), variance skupin vzrostla na
4,02 % a rozdily mezi populacemi uvnitf
téchto skupin poklesly na 2,78 %. Nejvhod-
néjsi seskupeni (C) se ale ukazalo byt tako-
vé, pii némz byl vySe zmin€ny vzorek sene-
galskych Mandenku ze skupiny zapadniho
sahelu vyfat a hodnocen jako samostatni
skupina. V takovém pripadé vzrostly rozdily
mezi geograficky definovatelnymi skupina-
mi na 5,96 % a rozdily mezi populacemi
uvnitf téchto skupin poklesly dokonce az na
0,99 %. Tyto vysledky prokazuji nejen homo-
genitu mtDNA fulbskych pastevct, ale i po-
mérné komplexni povahu genofondu sou-
casnych populaci zapadni Afriky. Prestoze
etnicita (jazykova ¢i kulturni prislusnost)
nehraje obvykle v biologickych analyzach
tak velky vyznam jako geograficky ptivod,
odlisnosti Mandenkt od ostatnich populaci
zapadniho sahelu naznacuji, Ze jejich etno-
geneze by mohla mit odliSny geneticky
(mtDNA) podklad.

S ohledem na problematiku ptvodu fulb-
skych nomadu jsme dale provedli analyzu
miSeni, pomoci niz lze odhadnout procen-
tudlni prispévek vybranych populacnich
celku, které mtuzeme z pohledu etnogeneze
téchto nomadd povazovat za rodiCovsky
(parentalni). Vychazeli jsme pritom ze stej-
né databaze jako v predchozi analyze mole-
kularniho rozptylu (ze seskupeni C), pfi-
¢emz mutacni rychlost (tedy vznik novych
mutaci pfi evoluci populace) byla nastavena
na 0,00005 mutaci za rok, coz odpovida
bézné predstavé mutability HVS-1 useku
mtDNA. Dobu, kdy ke vzniku populace fulb-
skych nomadt mélo dojit, jsme odhadli na
4 000 let pred dneskem, coz odpovida pred-
stavé vychazejici z nezavislého studia archeo-
logickych nalezu stfedosaharskych skalnich
masivi, kde tato populace nejspiSe vznikla.
Vyse uvedena analyza ukazala, Ze se na for-
maci populace fulbskych pastevct podstat-
né nepodilela zidna ze studovanych popu-
laci. Pomérné prekvapivého vysledku ale
dosiahly v tomto ohledu populace nilského
udoli, jejichz rodiCovsky prispévek do geno-
fondu fulbskych pastevct byl v tomto ohle-
du nejvyssi (zdaleka ale nikoli prevazujici).

Populaci fulbskych nomadu lze tedy po-
vazovat za velmi diverzifikovanou, svébyt-
nou, puvodni a nemiSenou populaci, ktera
byla v minulosti (patrné¢ nediavné) vlivem
své spolecenské izolace vyraznéji pocetné
redukovana.

Za nomada se neprovdas

Vratme se jesSté k tomu, proc vétsina fulb-
skych pastevci nedosahuje vyznamnych
hodnot v testech selektivni neutrality indi-
kujicich stopu populacné demografické
expanze, jiz prosla cela lidska populace,
a pro¢ hodnoty indexu normality dosahuji
tak nizkych hodnot (viz vy$e). Kocovné
(lovecko-sbéracské a pastevecké) populace
se 1isi od usedlych (zemédélskych) vybérem
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partnera. V Africe to bylo pozorovano mezi
Pygmeji a sousednimi zemédélskymi spolec-
nostmi. Zatimco pygmejska divka se pom¢ér-
né casto provda do rodiny zemédélce, neni
znam pripad, kdy by byla divka zemédélce
provdana do rodiny Pygmeje. Toho si po-
vsiml Cesky antropolog Pavel Sebesta ve 30.
letech 20. stol. u Pygmeju v konzském Ituri,
kde toto pozorovani zhruba o dvé generace
pozdéji potvrdily studie americkych antro-
pologu. Jestlize k tomuto asymetrickému
vybéru partnera mezi dvéma spolecnostmi
razné ekonomické orientace dochazelo po
radu generaci, byl tim pygmejsky genofond
mtDNA jisté vyrazné redukovan a nékteré
typy sekvenci mtDNA se mohly vyrazn€ roz-
$ifit a nékteré mohly zcela zaniknout. Pyg-
mejové maji v prevazné mire haploskupinu
Llc, kterd je u ostatnich subsaharskych sku-
pin pomérné vzacna. K jesté vyraznéjSimu
omezeni diverzity mtDNA doslo u jihoafric-
kych Khoisanti nesoucich starobylé haplo-
skupiny LOd a LOk. Pfevaha haploskupin
typu L1b a L3b/d u fulbskych pastevcti by
mohla byt dusledkem podobného repro-
duk¢niho chovani.

Genetické rozdily mezi pasteveckymi a ze-
méd€lskymi populacemi subsaharské Afriky
pozname i ze srovnani nékterych fyziologic-
kych charakteristik, napf. laktazové perzis-
tence. Africti pastevci (na rozdil od zemé-
délct) totiz travi mlécny cukr (laktozu)
i v dospélosti. Je tfeba pfedeslat, Ze enzym
laktaza, vylucovany do epitelu bun¢k tenké-
ho stfeva, se u vSech savci po ukonceni
kojent jiz netvori. Produkce takového enzy-
mu by ostatné byla zbyte¢nou ztratou ener-
gie. Mutovany gen aktivujici tvorbu enzymu
v dospélosti lze povazovat za adaptaci na
mlécnou produkci skotu ¢i jinych domacich
zvitat.Jde o dominantni znak, ktery se muze
v populaci pomérné rychle rozsifit, je-li
selek¢éni tlak dostatecné silny. Vzhledem
k tomu, Ze vyuziti mlécné produkce skotu je
z hlediska evoluce clovéka jev pomérné
nedavny, byl i selek¢ni tlak na predky afric-
kych nomadua v tomto ohledu patrné dosti
silny. Vazba na mléc¢nou produkci a piti
cerstvého mléka je u fulbskych pastevca
ostatné zfetelnd dodnes.

Genetické vztahy subsaharskych popula-
ci odhalené na$i studii mtDNA a zejména
pak rozdily mezi fulbskymi pastevci a dalsi-
mi zapadoafrickymi populacemi se poné-
kud odlisuji od vysledku srovnani klasickych
genetickych polymorfismi, které uskutecnil
v prvni poloviné 90. let tym amerického
popula¢niho genetika L. L. Cavalli-Sforzy.
Jeho studie konstatovala vyznamné rozdily
mezi senegalskymi a nigerijskymi Fulby.
Vzorky byly ale ziskany nejspise od populaci
galsky vzorek Fulba byl blizsi Wolofim
a Sererum, ktefi ziji rovnéz v Senegalu,
a vzdalenéjsi Mandenktim, ktefi vykazovali
podobnosti s populacemi severni Nigérie
vCetné tamnich Fulbtl. Podobnosti mezi
senegalskymi Fulby, Serery a Wolofy byly
v této studii dokonce tak velké, Ze tyto tfi
skupiny tvofily samostatny shluk, coz je
v rozporu s nasimi vysledky, které poukazuji
na velmi vyznamné odlisnosti fulbskych
nomada od dvou vyse uvedenych senegal-
skych skupin a naopak pravé na uzsi vztah
s Mandenky. Je tfeba si ale uvédomit, ze kla-
sické genetické polymorfismy maji jiny typ
dédi¢nosti, mohou byt pro své nositele
v tom ¢i onom ohledu selekéné vyhodné
(¢i naopak nevyhodné) a byvaji tedy i stopou
ponékud jiného evolu¢niho pfibéhu.
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