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Abstrakt

Fylogenetické metody byly v poslednich deseti letech ¢asto pouzivany i k analyze kulturnich
znaki. Tato bakalafskd prace nejprve podava struény piehled a charakteristiku pouzivanych
metod a potom se zabyva vSemi tfemi hlavnimi oblastmi, kde se dnes pouzivaji. Prvni z nich
je analyza ptibuznosti rukopisii, ktera je vyjimecnd tim, ze zde dobré vysledky podavaji i
metody nekladistické. Druhou oblasti, popsanou v praci, jsou data antropologickd, zahrnujici
jak hmotné artefakty, tak rizné prvky spolecenského uspotadéani. Posledni oblast se pak
zabyva analyzou jazykl a jazykovych rodin. Ve vSech kapitolach jsou piehledné uvedeny
rizné pristupy k riznym datliim a popsany nejvyznamnéjsi studie. Prace se také snazi najit

slabiny a klady jednotlivych pfistupt.

Kli¢ova slova: fylogeneze, fylogenetickd analyza, lingvistika, antropologie, rukopisy,
lexikostatistika, evoluce, kladistika

Abstract

Phylogenetic methods have been used for analysing cultural characters extensively in the last
ten years. This bachelor thesis starts with a brief overview and characteristics of the methods
used for these analyses and then it deals with all three main fields where these methods have
been applied. The first one of them is the analysis of manuscripts and their relations which is
unique in that even non-cladistic methods bring usually good results. The second field
discussed in this thesis is the anthropological characters, including both artefacts of material
culture and various features of social orders. The last one deals with the analysis of languages
and language families. In all the chapters, different approaches to different data are listed and
the most important studies are described in detail. The thesis also attempts to find negative

and positive sides of different approaches.

Keywords: phylogenesis, phylogenetic analysis, linguistics, anthropology, manuscripts,

lexicostatistics, evolution, cladistics
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1 Uvod

Paralel mezi biologickou a kulturni evoluci si védci obou disciplin vS§imaji pfinejmensim
jiz od publikace Darwinovy knihy The Origin of Species by Means of Natural Selection
(1859), ve které Darwin poprvé upozornil na fakt, ze vyvoj jednotlivych jazyki je mozné
zobrazit stejn¢ jako vyvoj jednotlivych druhti, a sice ve formé fylogenetického stromu
(Darwin, 1859). Se soucasnym chapanim fylogeneze a zpusobem, jak korektné konstruovat
strom, ale piiSel az vroce 1965 Willi Hennig. Navic se biologie a lingvistika vyvijely
nezavisle, a ackoliv zobrazeni vztahli pomoci stromil pouzivaly obé dvé, k syntéze poznatki a
vyuziti metod vyvinutych primarné pro biologii dosSlo az na pielomu dvacatého a dvacatého
prvniho stoleti, kdy byly publikovany prvni prace, pouzivajici ke stanoveni vztahli v rdmci
jazykovych rodin pocitacové metody, vyvinuté primarné pro biologii, namatkou Gray &
Jordan (2000), Gray & Atkinson (2003), Holden (2002), Rexova et al. (2003), a pozdé&ji i
mnohé dal$i. Navic byly fylogenetické metody zhruba ve stejné dobé poprvé pouzity i na
dalsi kulturni data. Jedna se o dvé hlavni oblasti. Prvni znich je analyza piibuznosti
sttedov€kych a ran¢ novovékych manuskript. Tato aplikace se pfimo nabizi, vzhledem k
podobnosti evoluce rukopisi a evoluce DNA (Howe et al., 2001), coz bude demonstrovano
dale. Posledni zasadni oblasti je aplikace fylogenetickych metod na analyzu ptibuznosti u
artefakti hmotné kultury a dalSich antropologickych dat. Zde byly provedeny naptiklad
fylogenetické analyzy na zakladé vzoru perskych koberci nebo vzori na keramice (Tehrani
and Collard, 2002; Cochrane and Lipo, 2010). Tato oblast zkoumani neni tak rozsahla,
protoze je t&z8i nez ve dvou predchozich vybrat si a shromazdit pouzitelna data. Navic se
ukazuje, ze se zde Vv mnohem vétsi mife projevuji spoje mezi ptimo nepfibuznymi vétvemi a
tedy sitovitd struktura, zpilisobend napiiklad pifimym kontaktem mezi neptibuznymi
populacemi. Kromé fylogenetickych analyz se provadéji i analyzy nefylogenetické, zalozené

na nékteré z clusterovacich metod, jako jsou UPGMA a Neighbor-Joining.

Tato prace by meéla shrnovat nejzadsadnéjsSi poznatky vSech vySe zminénych oblasti a
ukézat, jak pfinosné mohou primarné biologické metody byt 1 pfi aplikaci na data kulturni, uz
proto, ze kulturni data nam mohou poskytnout cenné informace o vyvoji lidské populace.

Zaroven by méla ukézat, jak zasadni je vybér dat, a na zaklad¢ simulacnich studii (naptiklad



Barbangon et al., 2006) ukazat i to, Ze rovnéz vybér pouzité metody je zasadni a kazda metoda

ma své limitace.

2 Fylogeneze a fylogenetické metody

2.1 Fylogeneze a fylogenetické stromy

Fylogeneze je definovana jako evolu¢ni vyvoj druhu nebo jiné skupiny organismu pies
jednotlivé vyvojové stupné. V tomto smyslu byl termin poprvé pouzit Ernstem Haeckelem
v roce 1866. Vzhledem k analogii mezi evoluci organismu a evoluci kulturni se tento termin
dnes pouziva pro vyvoj, ve kterém se jednotlivé linie vétvi, méni a spojuji, také v SirS§im slova
smyslu. V obou oblastech totiz dochazi ke kladogenezi, tedy vétveni jedné vétve na vice
novych, anagenezi, tedy vyvoji v ramci taxonu bez vétveni, stazigenezi, tedy procesu nulové
anageneze, pretrvavani taxonu beze zmeén, a syngenezi, tedy spojovani jednotlivych vétvi.

Fylogenetika je véda, ktera se snazi rekonstruovat fylogenezi. Kladistika je metoda pro
studium kladogeneze, poprvé ji definoval Willi Hennig a nazval ji fylogenetickou
systematikou (Hennig, 1965). Definoval, jak korektné tvofit fylogeneticky strom a které
znaky jsou pro jeho tvorbu podstatné. Kladistika pracuje s binarnim vétvenim a znaky, které
pfti rekonstrukci pouziva, jsou pouze apomorfie, coz jsou 0odvozené znaky nevyskytujici se u
predkt. Nikdy nepouziva plesiomorfie, primitivni znaky ptitomné i u pfedkii dané¢ho taxonu.
Rekonstrukce tedy neprobiha na zakladé podobnosti koncovych vétvi. S konkrétnim
zpisobem fylogenetické analyzy a vyuzitim konkrétnich dat pfisli ale aZ po vice neZ dvaceti
letech Harvey a Pagel (Harvey & Pagel, 1991). V soucasnosti je klasifikace a systematika
organismi zaloZena pravé na fylogenezi a kladistickém pfistupu. Metody pouzivané pro
analyzu kulturnich znakl ale nejsou vzdy striktné kladistické, naopak, napiiklad metoda
Neighbour-Joining je v zasadé¢ metodou fenetickou a nékteré prace pouzivaji pravé ji.
Feneticky pfistup se zaméfuje na vnéjsi podobnost a uz netesi, jak v evoluci vznikla. Pravé
diky nerozliSovani apomorfii a plesiomorfii Casto podava zkreslené vysledky, napiiklad pokud
v ramci analyzovanych dat doslo ke konvergentni evoluci.

Fylogenetika pro zobrazeni vztahi mezi organismy pouzivd fylogenetické stromy.
Zobrazeni pomoci stromll bylo pouzivano uz dfive, ovSem data a metody pouzivané pro

rekonstrukci byly jiné (Atkinson and Gray, 2005). Fylogeneticky strom se sklada z postupné



se odvétvujicich vétvi, které spojuji jednotlivé uzly. Koncové uzly predstavuji konkrétni
taxony, v ramci kulturnich dat naptiklad jednotlivé jazyky. VéEétveni v rdmci stromu je obvykle
bindrni, to znamena, ze jeden spolecny piedek dava vznik dvéma dcefinnym taxontim. Pokud
vétveni bindrni neni, znamena to, ze je strom nevyfeSeny (unresolved) a k plnému feSeni
chybi data nebo neni analyza zcela spravna. Toto ovSem u kulturnich dat nemusi platit vzdy.
Strom muize byt zakofenény nebo nezakoienény. Zakotenénost znamend, Zze zndme polohu
spole¢ného predka vSech zahrnutych taxont. V praxi se strom zakofefiuje nejcastéji pfidanim
takzvané vnéjsi skupiny (outgroop), o které vime, ze je ptibuzna se spoleCnym piedkem, ale
do nami analyzované skupiny taxona nepatii. V analyzach kulturnich dat se ale ¢asto objevuji
i stromy nezakofenéné, pravé kvili obtiznému ureni vnéjsi skupiny nebo diky tomu, ze
vnéjsi skupina ani neexistuje (to je pfipad nékterych rukopisi, pokud nemame k dispozici
autorskou verzi, miizeme se jen dohadovat, kde by mél byt kofen- Barbrook et al. 1998).
Druhym moznym zobrazenim jsou sité. Sit€¢ maji tu vyhodu, ze umoziluji zobrazit i jiné
vztahy, napiiklad vyptjcky v jazyce nebo horizontalni transfer v biologii. Siti je opét n¢kolik
typt.. Explicitni fylogenetické sité zobrazuji jasny evolucni scénaf. D4 se v nich najit zakladni
fylogeneticky strom, stejné jako kontaktni udalosti v evoluci. Druhym typem je sit, ktera je
zaloZena na zobrazeni rozdéleni (split) a nezobrazuje konkrétni evoluéni scénaf, spise jde o
zobrazeni kombinace stromu a signali, které strom rusi (Nichols and Warnow, 2008). Navic
V tomto typu grafu vnitini uzly neoznacuji spolecné predky, ale spise konflikt mezi moznymi
riznymi rozdélenimi. Interpretace takové sit¢ pak mulzZe byt sloZzita, protoze Casto nevime,
jestli jde o kontaktni udalosti nebo pouze o nedostateéna nebo $patné zvolena data. Na druhou
stranu byly sité pii analyze kulturnich dat pouzity mnohokrat a ukdzalo se, Ze pii feSeni

urc¢itych problémt mohou byt ptinosné (Bakker et al., 2011, Nakleh et al., 2005 atd.).

2.2 Fylogenetické a dalsi pouzivané metody

Kanalyze dat a ziskani stromu bylo pro kulturni data pouZito nékolik metod.
Nejpouzivangjsi jsou metody Maximum Parsimony (MP), Maximum Compatibility (MC),
Maximum Likelihood (ML) a Bayesianska analyza, které pati mezi metody zalozené piimo
na diskrétnich datech, coz znamend, ze jednotlivé znaky v analyze zlstavaji zachovany. Déle
se pouzivaji i metody zaloZzené na vzdalenosti mezi jednotlivymi taxony, mezi které patii
UPGMA (unweighted pair group method with arithmetic mean) a Neighbor-Joining. Striktné
kladisticka je z t€chto metod pouze metoda maximalni parsimonie.
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UPGMA (Sokal & Michener, 1958) je metoda pouzivana v lexikostatistice, v soucasnosti
uz se pro analyzu jazykovych dat piili§ nepouzivd, pfedevsim proto, Ze je nefylogeneticka,
puvodné byla vyvinuta pro konstrukce fenogrami. V kazdém kroku spojuje dva nejblizsi
taxony a postupné tak konstruuje strom, jedna se tedy o metodu clusterovaci. Vychazi ale
z predpokladu, Ze se evolucni procesy fidi lexikalnimi/molekularnimi hodinami a evoluce
tedy u vSech taxonti probihd stejnym, neménicim se tempem. To vSak neplati, a proto jsou
vysledky ziskané touto metodou zna¢né nepiesné (Barbangon et al., 2006).

Neighbor-joining (Saitou & Nei, 1987) je druha metoda zalozena na vzdalenostech mezi
taxony. Je také pouzivana podstatné Castéji, protoze V ramci této skupiny byva povazovéna za
jednu z nejlepsich (Barbangon et al., 2006). Je to vSak stale jenom analyza clusterova
(Wardova metoda) a pravdépodobné nerekonstruuje skutecnou fylogenezi. Na rozdil od
UPGMA nespojuje nejméné vzdalené taxony, misto toho pocita pfeménu dané distance
matrix a poté spojuje dva taxony, mezi kterymi je tato hodnota nejnizs$i. Pak uz pracuje
podobné, spoji dva taxony, které po spojeni bere jako taxon jeden a hledd k nému jiny
nejblizsi.

Maximum Parsimony, metoda maximalni parsimonie, je jednou z nejpouZzivangjSich
metod pfi analyze kulturnich dat. Hleda takovy fylogeneticky strom, na kterém se v ramci
vyvoje objevilo nejméné evolucnich zmén, hledd tedy cestu nejjednodussi a nejkratsi.
Problémem pii pouziti této metody je hlavné to, Ze je vypocetné velmi narocna, takze se u ni,
stejn€ jako u metod nésledujicich, pouziva heuristika, aby bylo nalezeni vhodného stromu
vubec mozné. Pro tuto metodu se pouziva nejcastéji program PAUP* (Swofford, 1996). Je to
jedina striktné kladistick4d metoda.

Maximum Compatibility je metoda hledajici strom, na kterém se co nejvice znakt vyviji
bez homoplazii. Stejné jako u metody maximalni parsimonie, i u této metody je mozné dodat
jednotlivym znakim vahu (weighted MP nebo MC), kdyz vime, ze se jednotlivé znaky
vyvijely rizné a u nékterych skupin se da predpokladat, ze k homoplazii dochazelo
V podstatné mensi mife. Toto feSeni ale odporuje striktni kladistice, ktera predpoklada, ze
vevoluci vSechny znaky vznikaji se stejnou pravdépodobnosti a pouze jednou.
K homopléaziim tedy nedochazi a ve chvili, kdy stejny znak vznikne vickrat, uz to neni ten
samy znak. Proto je i nevaZenda MC Vv zdsad¢ nekladisticka. Ob¢ vaZzené metody se piesto
pouzivaji. Barbangon et al. (2006) takto naptiklad odlisili data morfologicka, s vahou 50, a

lexikalni s vahou 1. MC stejné jako MP ¢asto najde stromi nékolik, se stejnou hodnotou,



takze se pak vysledek vyjadiuje jako takzvany consensus tree, tedy strom, ve kterém jsou
vétveni, ktera se nachédzi na vétsin€ vyslednych stromt.

Maximum Likelihood je metoda, ktera je, stejné¢ jako Bayesianska analyza, zaloZena na
explicitnich parametrickych modelech evoluce. Jednou z vyhod téchto pfistupi je fakt, ze
piedpoklady o tom, jak evolu¢ni proces v daném piipadé funguje, jsou na zacatku vyslovené.
ML se snazi nalézt strom a snim spojené parametry tak, aby maximalizovalo
pravdépodobnost, Zze vzniknou pravé pozorovana data (Nichols and Warnow, 2008). Diky
parametrim tato metoda n¢kdy piekonava MP, ale v piipadé jejich Spatného zvoleni vytvari
chybné stromy. Proto neni vhodné ji pouzivat v ptipadech, kde parametry neni mozné spravné
urcit.

Bayesianska analyza je vlastn¢ zalozena na ML, ale je komplikovangjsi. Zacina stejné
jako ML s ur¢itymi parametry, ale zaroven i s ur¢itym modelovym stromem, od n¢hoz pak
pokracuje ndhodnou cestou a vytvaii stromy dal$i. Pokud je novy strom pravdépodobnéjsi nez
strom puvodni, dojde k zdméné, pokud ne, zlstane jako lep$i moznost strom ptvodni.
Analyza se postupné dostane do stacionarni faze, kdy uz se pravdépodobnost nijak vyrazné
nezlepSuje, a strom muzeme povazovat za vysledny. K Gplné idealnimu stromu se ale
vzhledem Kk vypocetni naro¢nosti metody neni mozné dostat.

Pro urCeni pfesnosti analyzy a vérohodnosti vysledkli se pouziva né€kolik metod.
Bootstrapping je statistickda metoda, ktera vytvari nahodné datové soubory z puvodniho
souboru (stejné velké) a potom pro kazdy takovy soubor konstruuje strom. Nasledné se urcuje
frekvence, sjakou se kazda jednotliva vétev stromu ptavodniho vyskytne i v nahodnych
datech a udava se v procentech nebo jako ¢&islo 0-1. Cim vyssi hodnota, tim vétsi podpora, ale
vzhledem k rozdilnosti jednotlivych analyz stale nepanuje shoda, jak vysoka musi hodnota
byt, aby dand vétev méla podporu. Kromé bootstrappingu se pouziva jesté index konzistence,
ktery je vlastné¢ méfitkem poctu homoplazii. Je to pomér minimalniho po¢tu zmén nutnych
k vytvofeni kladogramu a poc¢tu zmén skute¢né pozorovanych na konkrétnim kladogramu.
Pokud je index 1, data pfesné souhlasi s kladogramem. Opét tedy plati, ze ¢im vyssi index,
tim spiSe je vétev spravné. Index retence je pomér synapomorfii v datech a synapomorfii,
které jsou na kladogramu skute¢né zachovany. Plati, Ze vy$§i hodnota znamend vyssi
podporu. U obou indext ale neni piesné stanovand hranice, nad kterou by vysledky mély byt

spravné.



3 Fylogeneticka analyza rukopisii

3.1 Paralely evoluce rukopisi a evoluce DNA

Fylogenetické analyzy rukopisti podéavaji dobré vysledky, coz bylo prokazano i1 analyzami
uméle vytvorenych dat (Spencer et al., 2004; Baret et al.,2006). Jak rukopisy, tak jednotlivé
druhy pochazeji z jednoho spolec¢ného predka, takze 1 mezi evoluci rukopisti a evoluci DNA
lze najit mnoho paralel (Howe et al., 2001). Ve stfedovéku a raném novovéku, pred
vynalezem knihtisku, bylo mozné vytvaret vice kopii textu pouze ptepisem. Pisafi ale nebyli
neomylni a navic obcas v textu provedli i zdamérmé zmény, V mistech, kterd jim pfipadala
chybna, nebo naopak v mistech, kde pouzili variantu vyrazu typickou pro jejich region. Pisaf
text vzdy opisoval podle urcité piedlohy a fylogenetickou analyzou je tedy mozné zjistit
pribuznost jednotlivych verzi textu. Uz pted pouzitim fylogenetickych metod samoziejmée
veédci analyzovali ptibuznost textd, d€lali to ale pfimo srovnavanim jednotlivych textl, coz je
pracnéjsi a u rozsahlejSich textl Spatné proveditelné. Ackoliv se i v tomto odvétvi objevovaly
snahy vytvofit vlastni pocitacové programy, pouziti programii ur¢enych primarn¢ pro biologii
se nabizelo. Paralely, které ukazuji proc, ve své praci shrnuji Howe et al. (2001). Prvni studie
z oblasti fylogeneze rukopisii se navic objevuji uz pred aplikaci téchto metod v lingvistice a
archeologii (Platnick & Cameron, 1977; Lee, 1989; Robinson & O’Hara, 1996), ackoliv jesté
nepouzivaji stejné pocitacové metody jako prace soucasné.

Asi nejvyraznéjsi paralelou mezi evoluci DNA a evoluci rukopisli jsou bodové mutace,
Vv textech se nejcastéji méni jeden vyraz, at’ uz je to zptisobeno subjektivnim vybérem pisare
nebo chybou a piehlédnutim se pfi piepisu. Existuji ale i dalsi paralely, které se v evoluci
rukopist projevuji, i kdyz v mensi mife. Prvni z nich je rekombinace, u rukopist to znamena,
ze pisai béhem piepisu z n¢jakého diivodu zménil predlohu (exemplum) (Howe et al, 2001).
Vysledkem je text, ktery vznikl pfepisem dvou riznych predloh a ktery neni vzdy snadné ve
fylogenetické analyze spravné zafadit. Kromé rekombinace mize v evoluci rukopisti dochazet
i k lateralnimu transferu, a to tehdy, kdyz kromé samotného textu existuje jesté jiny, podobny.
Pak muze pisai umysln¢, naptiklad pro dovysvétleni, pridat pfepisovaného textu cast z toho
druhého. Howe et al. (2001) uvadéji jako piiklad text Kings of England, jehoz autorem je
Lydgate. Kromé¢ tohoto textu jesté existuje Kings of England I, ktery se lisi. Pisaf pii piepisu
Lydgateova textu pfevzal i n€kolik fadek z textu druhého. Podobné ptepisovali pisafi i text

Treatise on the Astrolabe od Chaucera, ktery je sam o sobé kompilatem textl starSich a navic
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je nedokonceny (Eagleton & Spencer, 2006). Dale se objevuje i delece, az celych fadkul, ke
které dochazi pravdépodobné pisafovym piehlédnutim. Stava se to, kdyz dva fadky konci
stejnym slovem a pisaf misto na prvni jiz ptepsany navaze na druhy (Howe et al., 2001).
Muze také dochazet ke konvergentni evoluci- pouziti nafec¢ni varianty apod. Tak se ve dvou
textech mohlo napiiklad objevit slovo kirk misto church, ackoliv jinak tyto verze spojené
nejsou (Howe et al., 2001). Kromé téchto zakladnich paralel na urovni slov je nékdy nutné
pracovat i na urovni vyssi. To je ptipad nekterych rukopisi, které se skladaji ze samostatnych
kapitol. Razeni téchto kapitol mize byt velmi proménlivé, coZ je piipad The Canterbury Tales
(Spencer et al., 2003). V takovych ptipadech je mozné analyzovat piibuznost na zakladé

poradi kapitol.

3.2 Kédovani dat

Diky témto paralelam by mély fylogenetické metody fungovat dobie. Na druhou stranu,
jak uvadéji Howe et al. (2001), je nékdy problém uZz se samotnou dostupnosti materialu, ktery
je nutné mit v digitalni podob¢. To neni vzdy snadné, kvili dostupnosti jednotlivych rukopisii
I kvili naro¢nosti piepisu. Pokud uz jsou dostupna data v digitalizované podob¢, kédovani do
podoby, ktera by se dala v programu analyzovat, probiha rtizné. Zavisi to na délce textu, ktery
chceme analyzovat, na predpokladané evoluci, na tom, jak velky text chceme analyzovat, jaka
je predpokladana evoluce a jaky program je tedy dobré pouzit. Ve studii Howe et al. (2001)
byl pouzit pismenny kod pro jednotlivé zmény. Kazdy fadek v takovém kodovani predstavuje
jinou verzi textu a kazdy sloupec ur€itou pozici v textu. Pokud se texty nelisi, jsou v ptipadé
Howe et al. (2001) znaceny pismenem A, pokud je fadek zménén zcela, jsou to pismena B, C
atd., pokud je ¢ast fadku vynechéna, je to pismeno F apod. Nékdy se kdduje pouze rozdilnost.
Binarni koédovani pouzili Robinson a O’'Hara (1996), pro kazdé misto zaznamenavali
pritomnost 1/ nepfitomnost 0 znaku. Nicméné pouze dvé varianty znaky jsou u rukopist
vzacné a binarni kodovani se uz prili§ nepouziva, napiiklad ve studii Lantin et al. (2004) se
hodnoty pohybuji od 0, coz znamend Zadnou zménu, az po 7. Toto kodovani, at’ uz Cislicové
nebo pismenné, je asi nejcastéjsi, protoze takto zpracovana data jsou pouzitelnd pro vétSinu
programi. Inzerce a delece se nejCastéji koduji jako zmény, tedy pouze jinym symbolem

(Windram et al., 2008; Eagleton & Spencer, 2006). Zaznam vice po sob¢ jdoucich
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vynechanych slov je slozitéjsi. Pokud kazdé slovo budeme brat jako samostatnou udalost a
pokud tim padem budeme kazdé¢ slovo kddovat zvlast, mize prosté vynechani fadku dostat
prehnany vyznam a ovlivnit analyzu (Eagleton & Spencer, 2006). Windram et al. (2008) oba
mozné zpusoby kodovani inzerci a deleci porovnali a vysledky se pfili§ neliSily. Ale toto
zachazeni S inzercemi a delecemi se tyka jednotlivych slov, v piipadé analyzy podle poradi
jednotlivych ¢asti textu se Spencer et al. (2003) rozhodli vynechané ¢asti rukopisu v analyze
nepouzit ani tam, kde se vyskytly. Nebylo totiz mozné urcit, které Casti v textu ptvodné
opravdu nebyly a které se jen nedochovaly. Toto mtize byt nékdy i1 pfipad vétSich deleci
v ramci jednotlivych tadek textu, takze Casti, kde byl néktery rukopis prokazatelné znicen, by
mély byt z analyzy vyjmuty.

Dale zélezi na tom, jakou metodu je vhodné pouzit. Pti pouziti metod, které jsou zalozené
na diskrétnich datech, lze pracovat uz piimo svySe uvedenymi koédovanymi datovymi
soubory (Lantin et al., 2004). Windram et al. (2008) pouzili metodu maximalni parsimonie i
Neighbor-Net, druha jmenovana je zalozena na vzdalenosti, ale vysledky se prili§ nelisily.
Vétsina studii Vv této oblasti pouziva pravé metody zalozené na vzdalenosti mezi jednotlivymi
pary v ramci souboru dat, ne pfimo na znacich samotnych. Spencer et al. (2003) argumentuji
tim, Ze pro metody zalozené pfimo na znacich by byl objem dat pftili§ velky a ¢as potiebny
pro analyzu pftili§ dlouhy. Ackoliv jde tedy o metody nefylogenetické, v tomto piipad€ je
pravdépodobné, ze skutecné budou rekonstruovat fylogenezi, protoze pii opisovani se
horizontalni transfer ani konvergentni evoluce nemohou ve vétsi mife uplatnit.

Pouzité téchto metod s sebou ale pfinaSi nutnost vzdalenost mezi rukopisy néjak
spocitat. Nejcastéji se pocita jako podil zmén mezi dvéma rukopisy a celkového pocétu znakd,
coz znamena, ze jde o Cislo pohybujici se od 0 do 1 (napt. Eagleton & Spencer, 2006).
Spencer & Howe (2001) ve své praci pfisli s alternativnim zplisobem vypoctu vzdalenosti.
Vychazeji z toho, Ze urcité zmény, které pozorujeme, mohou byt jen zacatek a konec
postupného vyvoje, ale my nemame moznost tyto mezistupné vidét. Aby byla analyza
piesnéjsi, je potteba do ni n&jak zapocitat pravé 1 mezistupné. Spencer & Howe (2001) vysli
z Jukes-Cantorova modelu a pfizpisobili ho pro potieby analyzy rukopisi. Pfi porovnani
vysledkll za pouZiti neopravenych vzdalenosti a asymptotickych Juke-Cantorovych (AJC)
vzdalenosti se ukdzalo, Ze model zlstal téméf stejny, nejpodstatnéjsi rozdil byla délka
jednotlivych vétvi, ktera se u AJC vzdalenosti zna¢n¢ prodlouzila. Spencer a Howe ale pouzili
pouze jeden fadek basné, pro dalsi zavéry jejich prace tedy rozhodné nesta¢i. Tuto metodu

pouzili jesté Spencer et al. (2003), ale uz zde neni srovndni s neopravenymi vzdalenostmi,
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navic prace se zamétuje na minimalni pocet znaku, ktery je nutny pro spolehlivou analyzu.
Pro analyzu z poradi jednotlivych Canterburskych povidek Spencer et al. (2003) pouzili jinou
metodu, predchozi vypocet vzdalenosti by se pro jejich data nehodil. Jejich vzdalenosti jsou
piedpokladané pocty zmén nutnych pro pfeménu jednoho rukopisu V jiny. Pouzili k tomu
metodu vzdalenosti bodu zlomu (breakpoint distance), coz je pocet znakt, jejichz soused

napravo je jiny.

3.3 Analyzy a vysledky

Jednotlivé soubory dat jsou potom analyzovany piislusnymi programy, podle toho, jaka
metoda se na dany typ dat nejlépe hodi. Pomérmné casto jsou pouzivany programy SplitsTree
(Huson, 1998), Neighbor-Net (Bryant & Moulton, 2004) a PAUP* (Swofford, 1996). Nékteré
studie (Barbrook et al. 1998, Windram et al., 2008) pouzivaji pro srovnani programu vice.
Vysledky pak ukazuji jednak ptibuznost jednotlivych rukopist a jednak to, jak blizko piivodni
verzi jednotlivé rukopisy jsou, alesponi tehdy, kdy je délka vétvi umérna poctu zmén.
Barbrook et al. (1998) takto analyzovali ‘The Wife of Bath’s Prologue‘ z Chaucerovych
Canterburskych povidek. Podafilo se jim dokdazat, které texty jsou nejblize pivodnimu,
nedochovanému, textu (obr.1l). Zaroven také obrovské mnozstvi zmén i v tak kratkém textu
znovu potvrdilo, ze v pfipadé¢ Canterburskych povidek pisati nejspi§ vychazeli
z nedokonceného autorova rukopisu, kde mohlo byt mnozstvi poznamek k tomu, co vynechat,
pridat, nahradit a podobné¢, takze vysledné verze byly spiSe vybérem pisare.

Canterburské povidky jsou pro analyzy velmi vhodny materidl, rukopisy jsou totiZ dobie
dostupné v digitalizované podobé. Navic jsou tyto analyzy zajimavé, protoze u dila nezname
ani zamyslené potadi jednotlivych povidek a miizeme si vétSinou jen domyslet, jak je Chaucer
planoval propojit. Analyzou piibuznosti na zaklad¢é potadi jednotlivych povidek se zabyvali
Spencer et al. (2003). ProtoZze ne vSechny rukopisy obsahuji vSechny povidky, byly do
vysledného souboru zakddovany jen povidky, které jsou vSem rukopisim spolecné. Po
srovnani vysledku s pfedpoklddanym potadim rekonstruovanym na zakladé manuélniho
porovnani dosli Spencer et al.(2003) k podobnym zavérim, fylogeneticka analyza odhalila
vétSinu predpokladanych skupin. Navic po srovnani s analyzou zaloZenou na jinych datech,
konkrétné na prvnich 500 tadcich z ‘Prologu,” opét doSlo k potvrzeni zékladniho vétveni.

Canterburské povidky jsou pouzivané nejéastéji, analyzuje se fylogeneze na zakladé
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jednotlivych povidek, na zakladé potadi povidek. Byly pouzity i1 dalsi biologické metody, pro

uréeni zmény vzoru (Windram et al., 2005).
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Obrazek 1 SplitsTree- analyza 44 rukopisi “Wife of Bath’s Prologue’, Barbrook et al. (1998)

Pomérné specifickou analyzou je prace Skeltona (2008), ktery pouZzival zcela jina data nez
ostatni studie. Rekonstruoval fylogenezi podle stylu psani jednotlivych pismen rukopisu,
protoze pracoval s linearnim B pismem (obr. 2). Vysledky jsou konzistentni s pfedchozimi
rozbory a zéarovenl potvrzuji nékteré problematické otazky, takZe i na takovyto typ dat se
fylogenetické metody daji aplikovat, ackoliv uz jsou to data moZna bliz8i analyzdm hmotné

kultury, tfeba vzoriim na keramice, nez klasické analyze rukopist.

3.4 Vérohodnost analyz

U vétSiny studii je mozné srovnani s predchozimi pracemi, které byly provedeny klasicky.
Neékde navic u piibuznosti panuje mezi védci vcelku shoda, naptiklad u norskych sag
(Robinson & O’Hara, 1996). I tak je ale dobré ovéfit si, jak fylogenetické metody vlastné

funguji, ¢imz se zabyvalo né€kolik studii. Spencer et al.(2004) ve své praci pouZili 8 odstavci
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Z némecké basn¢ Parzival od Wolframa von Eschenbacha, které nechali postupné opisovat 20
Table Describing Characters and Character States

Char. Char. Char. | Char. Char. Char. Char. Char. Char. Char.

46 47 48 49 50 51 52 53 54 65
Hagia 0 1 1 1 0 0]- 1] - -
Triada
Linear A
RCT 0 0 2 2 2 1 1 0 2 1
124-B
Knossos 2 0 2 0 1 1 0 0 2 1
101
KN V52 2 0 2 0 ? ? ? ? ? ?
Mycenae 0 0 ? ? 0 1 0 0 0 2
51
Pylos 1 0 0 2 0 0 1 0 2 2 2
Thebes 0 0 0 0 0 1 0 0 2 0
303

Table Describing Characters and Character States

56 | B32QOb

o

line

46 | AB30 Nl a 0 | No circle where Y 1 | Scribe uses both 2 | Circle where Y branches
Y branches ?
47 | AB30 NI b 0 | One stroke crossing 1 | Two strokes cross each
)T each arm of the Y T arm of the Y
48 | AB30NIc 0 | Two branches meet at 1 | Scribe uses both 2 | Two branches meet
the bottom of the sign midway up the stalk
(ie, there is no stalk)
49 | AB30 NI d Y 0 | Y drawn in two strokes 1 | Scribe uses both X x 2 | Y drawn in three strokes
50 | AB31SAa 0 | No circle where Y 1 | Scribe uses both 2 | Circle where Y branches
AY branches -
51 | AB31 SAb Y 0 | No side ticks ¥ 1 | Has side ticks
52 | AB31SAc Y 0 | Without extra side ticks 1 | With extra side ticks
' .Y
53 | AB31 SAd 7 0 | Y drawn in two strokes 1 | Scribe uses both \ 4 2 | Y drawn in three strokes
A AN 4
54 [ B32QO a JT! 0 | No crossbar 1 | Scribe uses both ? 2 | Crossbar
‘#

One continuous straight Y 1 | One continuous wavy 14 2 | Two separate lines
line T

Scribe uses both 0 and 4 | Scribe uses both 0 and 2 5 | Scribe uses both 1 and 2
1

w

Obrazek 2 Skelton (2008)- ukazka datového souboru spolu s jednotlivymi znaky
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studentii. Nahodné pii tom vybirali verzi (pivodni nebo nékterou z jiz prepsanych), kterou
davali jako ptfedlohu. Studenti o typu experimentu informovani nebyli. Timto zplsobem
Spencer et al. (2004) ziskali soubor rukopist s piedem zndmym vyvojem a mohli tak na ném
otestovat, jak metody funguji. Testovali takto metodu maximalni parsimonie, Neighbor-
Joining, split decomposition, Neighbor-Net i vypocet vzdalenosti, ktery navrhli Spencer &
Howe (2001). Vysledek nejblizsi skuteény fylogenezi pak byl vytvofen pomoci metody
Neighbor-Joining, i kdyZ maximalni parsimonie se od ného pfili§ nelisila. To naznacuje, Ze u
rukopist by k rekonstrukci skute¢n¢ mohla stacit i fenetickd analyza, protoZze podobnost znaci
piibuznost a horizontalni transfer a konvergentni evoluce hraji roli minimalni. Dvé¢
predpokladaji, ze rukopisy jsou koncové body. Na druhou stranu ve vsech piipadech mély
nespravné piirazené vétve nizkou podporu (bootstrap support nizs$i nez 70%). Z toho se da
usuzovat, ze v podobnych ptipadech je casto nutné bliz$i analyza a neda se pln¢ spoléhat na
vysledky téchto dvou metod. Metoda split decomposition dokazala rozlisit jen nékteré
skupiny. Metoda Neighbor-Net poskytla naopak vysledky dobré, je ale tézké interpretovat, co
jednotliva propojeni vétvi znamenaji. Bayesianskd metoda a metoda Maximum Likelihood
zatim pouZity nebyly, kvili nutnosti uréit parametry. Baret et al. (2006) postupovali podobné
a dosli ke stejnym zavérim. Upozoriiuji opé€t na fakt, ze fylogenetické metody nejlépe funguji
v kombinaci s klasickou analyzou, jednak kvuli internalizaci nékterych uzld, jednak kvuli
identifikaci pfipadnych polytomii. Metody totiz pracuji s bindrnim vétvenim, ale jeden
rukopis mohl byt a nejspiS byl kopirovan vice neZ dvakrat. Poctem znakil, potiebnym pro
spolehlivou analyzu, se zabyvali Spencer et al. (2003), ale i nejmensi pouzity pocet — 123
znak - stacil pro rekonstrukci fylogeneze, byt’ ne zcela piesné. V této praci je ale diskutabilni
pouziti textu sne zcela znamou fylogenezi. Vysledky pak v tomto piipadé nemohly byt
porovndny se skutecnou fylogenezi, ale s dendrogramem vytvofenym pomoci nejvétSiho
poctu znaki. A logické je, Ze ¢im vic znakl, tim blize ,,vzorovému* dendrogramu.

Dalsi problematickou ¢asti je vySe zmiflovana ,,rekombinace®, zména vzoru, ktery pisat
opisoval. V samotné analyze se toto da podchytit rozdélenim datového souboru na nékolik
¢asti a porovnanim vysledku pro jednotlivé ¢asti (Windram et al., 2008; Phillips- Rodriguez et
al., 2009). Pokud jsou v nekteré casti rozdily v umisténi rukopist, je mozné, ze doslo ke
zmeén¢ vzoru. Pro urceni, kde ke zméné vzoru doslo, se osvédcila matematicka metoda- chi-
kvadrat test. Pouziva se obecné ke zjisténi, zda data odpovidaji pravidelnému rozdéleni.
V piipadé rukopisti pak program piedpoklada, Ze od urc¢itého bodu by mélo byt na ob¢ strany
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urcité mnozstvi zmén (dle polohy bodu). Pokud se toto rozdé€leni vyrazné 1i§i, znamena to, ze
doslo pravdépodobné ke zméné predlohy a v misté, kde je nejvyssi hodnota chi-kvadratu, je
nejpravdépodobnéji bod zlomu. Autofi tuto metodu obvykle srovnavaji s ptimou analyzou
textd (Phillips- Rodriguez et al., 2009).

Fylogenetické analyzy rukopist jsou tedy nejstarsi oblasti kulturnich dat, na kterou byly
tyto metody aplikovany. Nékolik studii, které testuji jejich ucinnost, prokazalo, ze metody
podavaji velice dobré vysledky, i kdyz je nutné uvédomit si uréita omezeni. V soucasnosti je
tedy stale potieba piistupovat k vysledkim kriticky a piipadné je doplnit klasickou

stematologickou analyzou.

4 Analyzy antropologickych dat

4.1 Material k analyze

I v antropologii se fylogenetické analyzy pouzivaji, i kdyZ v podstatné mensi mife nez
v lingvistice, vzhledem K obtiznosti vybéru analyzovatelného materialu. Rozptyl dosud
analyzovanych véci je obrovsky, v podstaté od jednotlivych socidlnich systémi a jejich
vyvoje po hmotné artefakty lidské kultury jako jsou keramika, textilie, ale i hroty stiel.
Problematické je totiz ur¢eni znakt, které¢ by pomohly odhalit skute¢nou fylogenezi, a rovnéz
Casto spiSe sitovita vysledna struktura, Ktera naznacuje, ze nékteré kulturni prvky se Sifily
spiSe kontaktem mezi jednotlivymi populacemi, tj. horizontalnim transferem (napt. Cochrane
& Lipo, 2010). Navic se v antropologii tyto metody nepouzivaji pouze k rekonstrukci
fylogeneze, antropology spiSe zajimd moznost ovéfit si souvislost nékterych prvka kultury.
Borgerhoff-Mulder et al. (2001) tak napiiklad zkoumali souvislost riznych kulturnich prvka
souvisejicich s manZelstvim (napiiklad velikost véna/toho, co muZz musi zaplatit za Zenu,

moznost rozvodu apod.) s dalsimi faktory, které by je mohly ovliviiovat (velikost stada,

polygynie atd.).

Do soucasnosti byly analyzovany nejriznéjsi predmeéty a data. Jedna z prvnich analyz se
zabyvala vySe zminovanymi prvky, které souvisi se socialni strukturou spolecnosti. Na
druhou stranu v porovnani s klasickou metodou nebyla tak uspé$na. DalSim z analyzovanych
predméta jsou hroty stiel, kterymi se zabyva hned nekolik praci (O'Brien et al., 2001, 2010,

Buchanan & Collard, 2007). Na nich se urCuji pfedev§im prvky kvantitativni, rozméry
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jednotlivych ¢asti, a potom také tvar. Problémem téchto analyz je ale nejistota, kolik
pouzivanych znakll je skuteéné¢ nezavislych. Pokud autofi pracuji s rozméry hrotl, je
pravdépodobné, Ze piinejmensim nékteré z nich spolu budou korelovat a pak se uz tak mala
sada znakli zmensuje tak, ze vysledky analyzy se daji dost zpochybnit. Dale se da pracovat
s az téme&f uméleckymi prvky. Vzor na keramice je jednim z nich, Cochrane & Lipo (2010)
takto analyzovali keramiku z Oceanie. Pouzivali jednotlivé identifikované vzory (rovné cary,
preruSované cary, jejich jednotlivé varianty a podobn¢). V této analyze bylo pouzito 107
riznych vzorl, takze i kdyby nckteré z nich byly korelované, soubor dat je pravdépodobné
stale dostatecné velky. Vzory na tkanych textilii se v n€kolika pracich zabyval Tehrani a
Collard (Tehrani & Collard, 2002- turkmenské textilie, Tehrani & Collard, 2009, Tehrani et
al. 2010, Matthews et al., 2011- iranské textilie)- obr.3. Stejn¢ jako u keramiky, i zde byly
identifikovany zakladni prvky vzord. Shennan & Collard (2005) dokonce pracovali se
souborem nejriznéjSich artefakt (n4uSnice, hiebeny, koSe, S§tity apod.) a vychazeli
z predpokladu, Ze piitomnost téchto predméti znali pritomnost urcitych spolecenskych
zvyklosti. Témkin & Eldredge (2007) analyzovali dva typy hudebnich nastroji, a jejich
analyza ukazuje pravé nutnost urCit si spravnd data. Poslednim odliSnym typem dat byly

zaznamy o vyskytu jednotlivych hospodaiskych rostlin (Coward et al., 2008).

: Weft-wrappin
Plain-weave PRing Pile-weave technique

“Infinite knot” motif

“Rooster” motif “Jagged border”

Obrazek 3 Matthews et al. (2011)- konkrétni varianty pouZivané v analyze
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4.2 Kédovani dat

Kodovani v ptipad¢ antropologickych dat byva podobné jako u rukopist, koduje se
piitomnost nebo nepfitomnost uréitého prvku. Jde tedy casto o kodovani binarni. Tehrani a
Collard (2002) pracovali se vzorkem 60 tkanych textilii, na kterych si urcili 90 znaki a u téch
pak kodovali jejich piitomnost, respektive nepfitomnost. | Coward et al. (2008) vychazeji
z dat, kde byla odliSena i mira vyskytu jednotlivych hospodatskych plodin (stupnice 1-4), ale
do analyzy zahrnuji jen vysoky vyskyt plodin, tedy 1, nebo nepfitomnost 0. U téch znaki,
které nemaji jen dva zéakladni stavy, binarni kédovani nestaci. Ve studiich, které¢ pracovaly
s kvantitativnimi daty, tedy bylo potieba zakodovat stavl vice. To se tyka naptiklad prace
O’Briena et al. (2001), kteti pracovali s hroty stiel, na kterych urcovali celkem 8 odlisnych
znaku, z nichz pouze u jednoho byla kodovana jen ptitomnost/nepfitomnost. U dal$ich znaku
to bylo kodovani tvaru $pi¢ky a zdkladny i pfimo miry, jednak uhly (stanovena rozmezi) a
jednak pomér $itky a délky hrotu- opét jednotliva ¢isla pro rozmezi, napiiklad 1-1,99 bylo
kodovano jako 1, 2-2,99 jako 2 atd. Nejvétsi pocet variant jednoho znaku byl 6. Stejné jako u
rukopisi, 1 u antropologickych dat pomoci takovéhoto kdédovani vznikne soubor, kde fadky
jsou jednotlivé pfedméty a sloupce jednotlivé hodnoty v riznych znacich. | Borgerhoff-
Mulder et al. (2001) ve své praci koduji nékteré znaky jako jednotlivé stavy (od 0 do 5
nejvice). Zaroven ale u nékterych znakd uvadéji piimo jejich hodnoty- napfiklad cena, kterou
muz plati za manzelku, je sice pfevadéna na jednu jednotku (tj. zapo€itdva se rozdil mezi
hodnotami jednotlivych zvifat), ale udava se ptimo ¢iselné, neni zafazovana do jednotlivych
ocislovanych kategorii, jako je tomu u hroti strel.

Ackoliv je u antropologickych dat nejéastéji pouzivana metoda maximalni parsimonie,
pouzivaji se nékdy 1 fenetické metody zaloZzené na vzdéalenosti mezi jednotlivymi
analyzovanymi objekty (tj. na podobnosti). Pak se vétSinou na zdklad€ bud’ bindrni matrix,
nebo matrix, kterd umoZznuje vice variant, pocita vzdalenost mezi jednotlivymi pary v ramci
souboru. Je to potiebné naptiklad pii pouziti metody Neighbor-Net (Coward et al.), program
je ale schopny vzdalenosti spocitat sam. Cochrane a Lipo (2010) pouzivali k vypoctu
podobnosti jednotlivych taxonii Hammingovu vzdalenost, coz je vlastné pocet rozdilnych
znakll mezi 2 taxony, protoze pouzivali jinou fenetickou metodu- sité fenetickych vzdalenosti.
Jejich prace ukazuje, ze hlavnim zdrojem inovaci u oceanskych kmend byl horizontalni

transfer. Problémem jejich prace je ale pravé pouziti fenetickych metod. Pokud maji
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jednotlivé populace podobné prvky diky kontaktu, v clusterové analyze prevazi pravé tyto
podobnosti, bez ohledu na skute¢nou fylogenezi.

Kromé kédovani samotnych analyzovanych dat je jesté nékdy tieba vytvofit kédovana
data pro veli¢iny, s nimiz je pfedpokladana korelace. I to se obvykle déla pomoci binarniho

koédovani (napi. Jordan & Shennan, 2003).

4.3 Analyzy a vysledky

Uspéch samotné analyzy pak zavisi na vhodnosti zvolené metody. Studie v této oblasti
nejéastéji pracuji s metodou maximalni parsimonie ( O'Brien et al., 2001 Tehrani & Collard,
2002, Cochrane & Lipo, 2010 atd.). Dal$imi pouzivanymi metodami jsou Neighbor-Net
(Cochrane & Lipo, 2010) a Bayesianska analyza (Matthews et al., 2011, Fortunato et al.,
2006). Nekteré studie jesté pouzivaji dalsi, nefylogenetické analyzy, kdyz zkoumaji kromé
fylogeneze i néco navic. Nejcastéji se prace zabyvaji moznou zavislosti vyvoje ur¢itého
prvku na jinych proménnych. Borgerhoff-Mulder et al. (2001) pouzivaji Concentrated
Changes Test, ktery testuje moznou propojenost zmeén ve dvou binarné koédovanych
proménnych. V novéjsich studiich se pro stejny test pouziva DISCRETE (Pagel, n.d.), coz je

vlastné test maximum-likelihood pro zjisténi asociace binarnich diskrétnich dat.

Na konkrétnich studiich, zamétujicich se na tkané textilie, je dobfe vidét, jak tyto analyzy
funguji. Tehrani a Collard (2002) ve své praci analyzovali vzor na turkmenskych textiliich.
Cilem jejich prace bylo jednak urcit, jestli pfevazujici vliv ma v tomto piipadé fylogeneze
nebo etnogeneze, a v ptipadé¢, ze prevazuje fylogeneze, urcit na zakladé analyzy vztahy mezi
5 skupinami Turkment (konkrétné Ersari, Salor, Saryk, Tekke a Yomut). Pracovali se 60
predméty, u kterych ur€ili typické prvky a ty potom kddovali jako binarni matrix. Vysledny
soubor poté analyzovali dvéma zptsoby. Pouzili PTP (permutation tail probability) test, ktery
pivodné slouzil k ur¢eni toho, zda dand data obsahuji fylogeneticky signal. Tato metoda
vytvaii kladogramy z dat nepermutovanych a permutovanych. Signal se d& povazovat
za prukazny, pokud je délka kladogramu z nepermutovanych dat kratsi nez délka 95% stromti
z dat permutovanych. Test v tomto piipadé fylogeneticky signal prokazal. Druhou metodou
byla maximalni parsimonie a sni spojené hodnoceni stromil indexem konzistence a

bootstrappingem. Zde vznikl jeden vysledny strom (obr.4). Ten je zaroven podpoien starSimi
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vysledky, jména klant se daji rozdélit na 2 skupiny podle pavodu- Ersari, Saryk a Salor jsou
oghuzska, zatimco Tekke i Yomut vykazuji persky vliv. Déle vysledny strom podporuje
geografické rozlozeni skupin. V rozporu s témito diikazy jsou etnohistorické dikazy. Ty
ovSem mohou byt zkreslené, protoze knihy z této doby ne vzdy zaznamenavaly udalosti
vérohodné. Kromé kladogramu autofi také zjiStovali, ktera ze skupin nejvice pfispéla
k etnogenezi skupiny Tekke. Po vyjmuti riznych skupin z analyz autofi srovnali podporu
bootstrapu a celkové kladogramy. Zjistili tak, ze k etnogenezi v tomto piipadé nejvic ptispél
vzor Salor. Jako jedna ze starSich praci tato studie tedy obhajuje tvrzeni, ze fylogeneze hraje
vyznamnou roli pfi pfedavani kulturnich znakt. Tuto hypotézu potvrdili Tehrani a Collard
(2009) i pozdeji pii analyze iranskych tkanych textilii. Tyto studie jasné dokazuji, ze u
nékterych kulturnich znakdi hraje fylogeneze minimalné stejné¢ vyznamnou roli jako
horizontalni transfer. V druhé praci ale vysledky podporoval index retence pouhych 0,59, coz
neni vysledek, ktery by etnogenezi vylu€oval tak moc, jak autofi naznacuji a urcité je jeste

potieba se na problémy s velikosti jednotlivych indexti zaméfit.

Stejny pfistup pouzili i O'Brien et al. (2001) v analyze vztahi mezi hroty stfel. Kromé
kladistického piistupu otestovali i pfistup feneticky a ukazalo se, ze i ten dobfe funguje, coz
ale mlze ukazovat pravé na korelace v datech (viz vySe). Na tuto praci navéazali Buchanan a
Collard (2007) a analyzovali hroty z celych Spojenych Stati Americkych. Zaroven vysledny
kladogram porovnavali se 4 idedlnimi kladogramy pro rizné scénéie Sifeni populaci.

Problémem ale byly pfili§ malé rozdily mezi vhodnosti jednotlivych scénait.

YOMUT

PSDYF TEKKE

SARYK

SALOR

ERSARI

Obrazek 4 Tehrani & Collard (2002)- vysledny kladogram turkmenskych tkanych textilii

18



Problematictéjsi je analyza hudebnich nastrojii (Témkin & Eldredge, 2007), ve které
autofi kritizuji pfedchozi studie a zkousi metody pouzit na data, kde se fylogeneze neda
predpokladat jako jediny zplsob vyvoje. Analyza se potom neshoduje se znamou fylogenezi.
Problémem této analyzy mulze byt i existence korelace mezi znaky, vzhledem k tomu, Ze
velké mnozstvi jich bude spiSe funk¢nich a budou spolu souviset. Navic Zadna z analyz
nepiedpokladala, ze by se fylogenetické metody daly aplikovat na vSechny lidské artefakty,

takze prace v tomto ohledu nepfinasi nic nového.

Pouziti Bayesianské metody vyzaduje urcité parametry. Toho vyuzili k otestovani
hypotéz Matthews et al.(2011), ktefi takto zjiStovali, jestli se vzory na iranskych textiliich
chovaji jako hierarchicky uspotfadany systém s urCitou pevnéjsi tradici v jadie nebo jako
systém skladajici se z mnoha soudrznych jednotek. Prace potvrdila druhou hypotézu. Jako
jednu z metod pouzivaji Bayesianskou analyzu ve své praci i Coward et al. (2008). Vysledky
prace ukazuje, ze obé metody jsou schopné zaznamenat konflikt v datech, takze ani jeden
z vyslednych stromli nemé dostate¢nou podporu, aby se dal brat jako definitivni vysledek.
Autofi kromé téchto dvou metod pouzili jesté Neighbor-Net a tato metoda potvrdila spise
sitovité uspofadani a tedy to, Ze zkoumana data se nedaji urcité vysvétlit Cistou fylogenezi.
Neighbor-Net je ale metoda feneticka, viz vySe, a neda se z ni tedy vyvozovat fylogeneze,
muze jen ukazat, jak jsou si jednotlivé analyzované prvky podobné. Na tento fakt autofi ¢asto
zapominaji a vysledné sit€¢ nebo stromy vytvofené -clusterovacimi metodami jako
fylogenetické scénafe prezentuji. Fortunato et al. (2006) pak tuto metodu vyuzily 1 pfi
rekonstrukci historie véna a naopak penéz, které muz musel zaplatit za Zenu. Priméarné je
metodou vytvofen strom zaloZeny na jazykovych skupiniach a pak teprve jsou srovnany
jednotlivé strategie. Z vysledného kladogramu je pak mozné odhadnout ancestralni stav této
strategie. Stejné pfistupuje i k dal§im analyzovanym kulturnim znaktm- monogamii a
polygynii (Fortunato, 2011), i tomu, zda partneti zlstavaji po svatbé zit v misté¢ pivodu muze
nebo Zeny (Fortunato & Jordan, 2010). V obou studiich je problém feSen stejné, za pouziti
jazykovych stromt, v druhé jmenované jsou to kromé indoevropskych jazyka jeste jazyky
austronéské. Jordan et al. (2009) navic uz ve star$i praci urcili, Ze ancestralnim typem tohoto
znaku bylo bydleni matrilokdlni, na zakladé¢ doplnéni jednotlivych strategii do

fylogenetického stromu austronéskych jazyk.
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Dalsim typem studii jsou prace, které zjist'uji korelaci mezi nékterymi kulturnimi znaky.
Pro podobné préce je vzdy nutné mit néjaky zakladni kladogram, na zéklad¢ kterého budeme
moci riazné korelace testovat. Nejlepsi by byla data genetickd, ale ne u vSech testovanych
oblasti jsou k dispozici. Autofi tedy Casto jako nahradni feSeni voli kladogramy sestavené
pomoci dat lingvistickych, nékdy pomoci fylogenetickych metod. V pfipad¢€, Ze tyto nejsou
k dispozici, staci i vysledky srovnavaci analyzy. Znaky spojené s manzelstvim a celkovou
organizaci spolecnosti analyzovali Borgerhoff Mulder et al. (2001) a testovali rizné mozné
korelace. Jako =zéaklad v této praci slouzil pravé kladogram populaci zalozeny na
lingvistickych datech. Hypotézu, ze spole¢na fylogeneze tyto asociace neovliviiuje, se ale
potvrdit nepodafilo, naopak ukézali, ze i v regiondlnich studiich mé fylogeneze na svédomi
vice nez 60% asociaci. Holden a Mace (2003) pracovaly s podobnymi daty, jako zaklad
pouzili strom jazyki Bantu (Holden, 2002). Jejich prace potvrzuje asociaci zaniku
matrilinearity a rozsiteni chovu dobytka u bantuskych kmenti. Naopak analyzou kosikaiskych
vyrobki kalifornskych Indianti se Jordan a Shennan (2003) snazili znovu, trochu jinym
zpusobem, dokazat roli fylogeneze v kulturni evoluci. Opét dochazi k ur€ovani znakl na
jednotlivych vyrobceich, z nichz je posléze vytvofena binarni matrix. Tato data pak autofi
srovnavaji s dal§imi bindrnimi matrix, vytvorenymi z dat, které se tykaji geografické
vzdalenosti, ekologickych podminek a jazykovych skupin. Pomoci metody, ktera se nazyva
Mantel Matrix Test pak dostavaji u kazdého paru korelacni hodnotu kazdého paru. Tyto
hodnoty ukazuji, Ze nejsiln&ji koreluje s koSikarskymi vyrobky vzdalenost jednotlivych
populaci, ale zaroven také to, ze pouze vzdalenost k vysvétleni variability nestaci. Na druhou
stranu prace ukazuje 1 to, Zze na ¢im niz$i uroven v ramci populaci jdeme, tim je
pravdépodobnéjsi, ze rozmanitost kosikaiskych vyrobkid bude korelovat s jazykovou
rozdilnosti dil¢ich populaci. I tato analyza ale ukazuje nezbytnost mit na paméti mozné
korelace, protoze pracuje i sriznymi technikami pleteni koS, které ale mohou tvofit

constraints pro dal$i znaky a tim padem snizovat pocet znakl nezavislych.

| vramci téchto analyz se objevilo nékolik analyz, které vytvarely uméla data, aby
otestovaly spolehlivost jednotlivych metod. Nunn et al. (2010) vytvareji vlastni uméla data, ve
kterych pak déle simuluji i extinkci, horizontalni transfer a kolonizaci nového prostoru, takze
dostavaji umely model evoluce urcitych znakl. Snazi se poté zjistit, které tdaje svéd¢i o
fylogenezi. Vysoké hodnoty indexu retence a konzistence koreluji s nizkou mirou

horizontalniho pfenosu, ale nizké hodnoty naopak ne vzdy prokazuji etnogenezi, mize se
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jednat o jiné vlivy, coz je nutné zohlednit v dalSich analyzach, které ¢asto v podobnych
ptipadech prave etnogenezi predpokladaji. Autofi také pouzivaji dva kulturni znaky prendsené
spole¢né, v ptipad¢ vyvoje znakl na sobé nezdvislych miize byt urCovani horizontalnich

transfert podstatné snazsi.

5 Fylogeneticka analyza lingvistickych dat

5.1 Evoluce jazykii

Lingvisticka data patii vlastné také mezi antropologicka data, ale protoze tvofi pomérné
samostatnou a nejvice analyzovanou skupinu, je jim v této praci vénovan prostor v samostatné
kapitole. Jazyky jsou stejné jako ostatni kulturni znaky pfenaseny z generace na generaci a pii
odstépovani jednotlivych populaci mize dochazet ke kladogenezi. Zaroven ale samoziejmée
probiha i anageneze a syngeneze (vznik kreolstin). U jazykd se tedy da prepokladat silna
fylogeneze, ale je zaroven nutné si uvédomit, ze i v rdmci jazykll dochazi k horizontalnimu
transferu, konkrétné K jazykovym vypujckam. Napiiklad u angli¢tiny se nékdy uvadi, ze
minimalné¢ 40% slovni zasoby jsou vypljcky =z francouzStiny z doby vlady Viléma

Dobyvatele.

Ze jsou mezi sebou jazyky piibuzné, si lingvisté za¢ali uvédomovat pomémé brzo a
pouzivani stromd, které tuto pfibuznost mély ukazovat, bylo jesté Cetnéjsi, nez v tehdejsi
biologii (Atkinson & Gray, 2005). Zaroven ale pro konstrukci stromd pouzivali jiné znaky a
nejednalo se tedy o stromy fylogenetické. Na zdkladé srovnavacich analyz pouzivali
pfedevSim synplesiomorfie (tedy prvky spolecné taxoniim odvozenym i primitivnim), at’ uz
na urovni fonetické nebo lexikalni. Ve 20. stoleti doslo i k vyvoji pocitacové metody, kterad
méla slouzit k usnadnéni analyzy. Lexikostatistika slouZila k uréeni vzdalenosti mezi jazyky
na zadkladé¢ sdilenych kognatl a konstrukci stromli pomoci clusterovacich technik. K tomu se
pouzivala UPGMA (viz. 2.2). Pozdé&ji byla jesté vyvinuta glottochronologie, ktera pracovala
S predstavou, Ze existuje konstantni rychlost, s jakou se lexikon obménuje (Atkinson & Gray,
2005). Ob¢ tyto metody jsou ale dnes spiSe kritizovany, protoze se jednd o metody

nefylogenetické a navic se ukazuje, ze vysledky byly dost neptesné (Barbangon et al., 2006).
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Na zacatku 21. stoleti ale doSlo k pouziti fylogenetickych, primarné biologickych metod na
lingvisticka data a od t¢ doby bylo publikovano velké mnozstvi studii, které se zabyvaji
nejruznéjSimi jazykovymi rodinami, pouzivaji riizné typy dat a rizné metody a na zaklad¢
vysledného kladogramu se snazi podpofit jiné hypotézy, spojené s historickym vyvojem
lidské populace. Stejné tak se ale pouzivaji i metody nefylogenetické (SplitsTree a Neighbor-

Joining) a v posledni dob¢ se objevuji i studie pouzivajici sité.

5.2 Vybér a kédovani dat

Pti vybéru dat je nutné si stale uvédomovat, ze mezi jazyky probiha horizontalni transfer a
vybér tomu prizpusobit. V soucasnosti se pouzivaji predevsim data lexikalni, ale v nékterych
pracich autofi pouzili i data jina- morfologicka (Barbangon et al., 2006), fonologicka
(Atkinson, 2011) nebo oboje (Rexova et al., 2006). Zaroven i v ramci jednotlivych kategorii
je nutné dale vybirat. Pfi pouziti lexikélnich dat se pouZzivaji kognaty, coz jsou slova stejného
puvodu, ackoliv tak na prvni pohled nemusi ptisobit. Kognaty jsou naptiklad anglické slovo
mother, némecké Mutter a italské madre, kterda vSechna pochazeji z predpokladaného
indoevropského slova *mater. Kromé toho je dobré vybrat si slova, u kterych je nizsi
pravdépodobnost, Ze se do jazyka budou dostavat jako vypijcka z jazyka jiného. To se tyka
obvykle slov, ktera jsou ¢asto pouzivana a oznacuji zékladni véci, jako jsou ¢lenové rodiny,
Cislovky, oznaceni pro zakladni skute¢nosti jako muz, Zena, jazyk. U takovychto vyrazu je pak
podstatné niZsi pravdépodobnost, Ze vysledek bude ovlivnén pfili§ rozsdhlym horizontalnim

transferem.

Obvykle se také pouzivaji uz diive sebrana slova, kde uz jsou kognaty urcené- Holden
(2002) pouzila soubor kognatli jazykt Bantu (celkem 92 vyznamu Vv 87 jazycich) ze starsi,
lexikostatistické prace Bastin et al. (1999), stejné jako pozd¢ji Rexova et al. (2006). Tento
seznam navic vychazi z listu 100 zakladnich slov, ktery vytvofil Swadesh (1955). V ptipadé
indoevropskych jazykl se pouziva lexikostatisticky dataset, ktery vytvofili Dyen et al. (1992)
a ktery obsahuje celkem 200 rGznych vyznamii v 84 jazycich. V pracich o austronéskych
jazycich se pak nékdy pouzivaji jesté vétsi soubory dat- 400 jazykt a 210 vyznami
v Greenhill & Gray (2009), coz jsou zaroven autoii Austronesian Basic Vocabulary Database,

se kterou pracuji i ve svych dalSich pracich. Nektefi autofi pracovali i s historickymi jazyky,
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Forster & Toth (2003) vytvofili soubor 35 znakt, do které¢ho zahrnuli i staré jazyky jako jsou
gaelstina a keltské jazyky. Nékteré doklady pak ziskavali z latinsko- galskych napisu.

Krom¢ lexikdlnich dat nékteré prace pouzivaji data typologickd. Dunn et al. (2005)
pracovali se 123 typologickymi prvky v jazycich austronéskych a papuanskych. Jazykova
typologie pracuje s nékolika idealnimi jazykovymi typy, které maji urcité rysy. Tyto rysy jsou
nekdy spojené a tykaji se takovych véci, jako je slovosled, flexe (ohybani tvarti slov-
vyjadieni raznych mluvnickych kategorii) apod. Napftiklad u jazyku, ktery je flektivni (jako
cestina) je vysoka pravdépodobnost, ze slovosled bude pomérné volny, protoze vztahy mezi
vétnymi ¢leny bude mozné vyjadrit pravé flexi. Naopak anglictina, jako jazyk analyticky a na
flexi chudy, bude mit slovosled pevné dany (podmét-sloveso-pfedmét). Problémem u
takovychto dat pak mtize byt opét korelace nékterych znaki, kterou Dunn et al. (2005) ve své
praci netesi. Stejné tak se tomuto problému nevénuje ani Bakker et al. (2011), ktery stejnou
metodou zkouma vztahy mezi kreol$tinami a jazyky nekreolskymi. Jeho prace ale pouziva
pouze metody clusterovaci a po fylogenezi nepatra, takze korelace nékterych znakt by neméla

vysledek vyraznéji ovlivnit.

Data morfologicka a fonologicka (tedy gramatickd) se obecné povazuji za pomaleji se
ménici prvky jazyka. Pokud jim ale dodame vahu, tak uz pouzitd metoda nemtize byt striktné
kladisticka (Barbangon et al., 2006). Proto se obvykle pouzivaji data nevazena. Navic u
zakladnich vyznaml se obvykle daii ze souboru vyloucit vypijcky a tim padem omezit

homoplazie, které by ovlivnily vysledny strom.

Data se potom koduji jako u ptfedchozich analyz, nejcastéji jako binarni matrix. Pro
jednotlivé kognaty se u jednotlivych jazykl kdéduje jejich pritomnost/neptitomnost. Neékteré
analyzy (napf. Holden, 2002) povoluji polymorfismus, vzhledem Kktomu, ze pro jeden
vyznam mohou mit jazyky vice slov. V tomto pifipadé¢ ale miiZze byt problém s pfesnym
sémantickym vymezenim slova, protoze absolutni synonyma, tedy slova se stejnym
vyznamem, se V jazycich prakticky nevyskytuji. Kromé binarni matrix byva jest¢ nékdy
pouzivana matrix, ktera umoziiuje vEtsi pocet variant a pak kazdd varianta koresponduje

S jednou skupinou kognatti (Rexova et al., 2002).

Kromé metod zalozenych na diskrétnich datech se pouzivaji i metody zaloZené na
vzdalenostech a pak se obvykle opét pocitd vzdalenost jako vzdalenost mezi dvéma taxony na

zakladé rozdilu.
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5.3 Metody a analyzy

5.3.1 Indoevropska jazykova rodina

Indoevropska jazykova rodina je nejlépe prozkoumanou jazykovou rodinou na svéte,
existuji pro ni mnoho srovndvacich analyz, a proto se v zacatku aplikace fylogenetickych
metod pfimo nabizela, protoZe data jsou dostupna, kognaty ur¢ené a pro porovnani k dispozici
vysledky komparativni analyzy. Je proto také v ramci fylogenetickych analyz rodinou
nejstudovangjsi. Byly provedeny studie, které urcovaly jeji fylogenezi (Gray & Atkinson,
2003; Rexova et al., 2003), studie snazici se uréit staii rodiny (Atkinson & Gray, 2006) i

studie, které pracovali s frekvenci riznych slovnich druht (Pagel et al., 2007)

Ackoliv je tato jazykova rodina jednou z nejprozkoumané;jSich, umisténi n¢kterych
skupin stale neni zcela jasné. Dv¢ prace konstruujici fylogenetické stromy vySly témét
soucasné a obé& srovnavaly dvé hypotézy o ptuvodu Indoevropant. Gray & Atkinson (2003)
pouzivaji Bayesianskou analyzu a na zakladé stromu (obr. 5) se vyslovuji pro teorii, podle
které Indoevropané pfisli z Anatolie. Oproti star$i analyze austronéskych jazyk ma tento
strom index konzistence vyssi, ale pofad ne zcela spolehlivy. Druhou z nich byla prace
Rexové et al. (2003), ve které se autofi nakonec nevyslovili pro Zadnou z hypotéz, protoze u
nekterych dilezitych skupin stale panovala nejistota, kam by na stromé mély patfit (albanstina
a germanské jazyky). Jak je vidét na obr.6, vysledky obou analyz se od sebe mirné 1isi, coz
muze byt zpiisobeno odlisnou metodikou obou praci. To jen zdiiraziiuje, jak dilezité je
jednotlivé metody dobie zanalyzovat a otestovat. Nejnovéjsi prace z této oblasti se vraci
k metodé UPGMA, i kdyZ vzdalenosti mezi taxony pocita jinak (Serva & Petroni, 2008).
Piekvapive se ale jeji vysledek shoduje se stromem b z obr.6. Vzhledem k tomu, ze metoda
pouzita v této praci nepotiebuje urceni kognati, urcité stoji za blizsi prozkoumani, protoze u

nékterych jazykovych skupin by takové ur¢eni bylo velmi naro¢né a tato metody by analyzu
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mohla velmi usnadnit.
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Obrazek 5 Gray & Jordan (2003)- fylogeneticky strom indoevropskych jazyka

Krom¢ analyzy fylogeneze se u indoevropskych jazykd zkousely jest¢ dvé zajimavé
metody. Pagel et al. (2007) ukazuji, Zze jazykova evoluce ma ur¢ita pravidla a Ze rizné slovni

druhy se vyvijeji riznou rychlosti. Vzhledem k tomu, ze frekvence pouziti slov koreluje
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s rychlosti jejich evoluce, da se predpokladat, ze néktera slova jsou podstatné star$i, nez se

cekalo, ackoliv jazykova evoluce probiha relativné rychle.

K. Rexova et al. | Cladistics 19 (2003) 120-127
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Obrazek 6 Rexova et al. (2003)- 3 stromy indoevropskych jazykt, v zavislosti na zptisobu kédovani dat

Posledni vyzvou je potom rekonstrukce stati celé jazykové rodiny. Glottochronologie sice
stafi byla schopna urcit, ale vychdzela z chybného ptedpokladu, Zze evoluce probihd vzdy
stejné rychle. Dnes pouze nékteré metody tvofi stromy, kde délka vétvi odpovida poctu zmén
v evoluci a tedy Casto i délce evoluce. Jednou z nich je i Bayesianska metoda, se kterou
pracuji Gray, Atkinson, Greenhill atd. ve vétSin€ svych praci. Atkinson a Gray (2006) tak
stanovili stafi této rodiny na 8000-9000 let. Problémem této analyzy ovSem je, Ze vyzaduje

urceni stafi nékterych uzll, aby se ke konkrétnimu datu dostala, a to nikdy s jistotou nevime.

5.3.2 Austronéska jazykova rodina
Austronéska jazykova rodina je jednou z vibec nejvétSich. Austronéskymi jazyky se

hovofi v Ocednii, na Novém Zélandu, na ostrovech jihovychodni Asie a na Madagaskaru. Je
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to vitbec prvni jazykova rodina, kterd byla analyzovéana pomoci kladistiky (Gray & Jordan,
2000). Prvni prace na zaklad¢ fylogenetického stromu zkoumala hypotézu o kolonizaci
Pacifiku. Scénaf ,,express train to Polynesia“ predpoklada velice rychlé rozsiteni po Pacifiku
(obr. 7) a pokud plati, m¢lo by potadi odvétvovani jazyki odpovidat datim archeologickym.
Autofi pouzili pomérné velky dataset a je mozné, ze neidentifikovali spravné vSechny
vypujcky, coz by vysvétlovalo relativné nizky index konzistence 0,25. Autofi sami tvrdi, ze
by to mohlo byt zptisobené jinym charakterem dat, nez maji data biologicka, ale tento
predpoklad novéjsi studie nepotvrzuji. | tak ale data tvoii strom (obr.8), ktery je konzistentni
S vyse zminovanym scénaiem (ackoliv ne vSechna vétveni budou pravdépodobné spravna, je
na ném vidét postupni odstépovani vétvi, konzistentni s migraci bez dal§iho kontaktu a bez
vraceni se zpét. Umoznuje tak odpoveédét na namitku obhdjcti modelu, ktery predpoklada
spiSe rozsahlejsi kontakt mezi jednotlivymi populacemi a nemoznost rekonstruovat kulturu

pomoci fylogenetickych metod.
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Figure 1 The express train to Polynesia model of the Austronesian colonization of the
Pacific (adapted from refs 5 and 22). Approximate archaeological dates of settlement
are indicated'*?. Each ‘station’ is a separate character state: 1, Taiwan; 2, Philippines,

Chamorro, Palau; 3, Borneo, Indonesia, Malay; 4, Sulawesi; 5, central Malayo-Poly-
nesian; 6, south Halmahera/west New Guinea; 7, near Oceania; 8, remote Oceania; 9,
central Polynesia; 10, east Polynesia.

Obrazek 7 Gray & Jordan (2000)- model expanze Austronesanti z Taiwanu
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Figure 3 Phylogenstic tres of 77 Austronesian languages. WMP, Western Malayo-
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groupings'* 34, these groupings reflect historical relationships, not just geographical
proximity. For instance, Malagasy (spoken on Madagascar) is grouped with Ngaju Dayak
from western Borneo. Tae' (from Central Sulavesi) groups within the south Sulavesi
languages, whereas the north Sulawesi languages (for example, Bolaang Mongondow
(Bolaang)) are mare closely related to languages of north Barneo than are other Sulawesi
languages.

Obrazek 8 Gray & Jordan (2000) - fylogeneticky strom austronéskych jazyka
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Kromé¢ ovétovani nékterych hypotéz ale je ale také snaha vyuzit nové metody na analyzu
dat, ktera byla dosud obtiznd. Dunn et al. (2005) analyzuji pomoci Bayesianské metody
krom¢ jazykd austronéskych i papuanské. Pouzivaji k tomu typologicka data, protoze
V soucasnych papuanskych jazycich neni mozné najit dostatek kognatu. Toto jen potvrzuje, ze
evoluce jazykt probihé rychleji nez evoluce biologickd, a Zze se papuanské jazyky musely
oddélit relativné brzo. Pouziti typologickych dat bylo otestovdno na menSim souboru se
znamou fylogenezi a teprve potom aplikovano na zkoumany soubor. Problémem u

typologickych dat ale miize byt korelace (viz vyse)

5.3.3 Jazyky Bantu

Bantuské jazyky jsou jazyky, kterymi se mluvi v témét celé jizni Africe a v nékterych
oblastech Afriky vychodni a stfedni. Patii do NigerokonZské jazykové rodiny. Jsou také hned
po austronéskych jazycich prvni skupinou, na kterou byla kladisticka analyza pouzita. Data
jsou totiz dobie dostupna, alespoii co se zakladni slovni zasoby tycCe, a navic existuji hypotézy

o migraci jednotlivych kment, které by tato analyza mohla podporovat nebo popirat.

Holden (2002) provedla kladistickou analyzu bantuskych jazyki, ve které pouzila 92
lexikdlnich vyznamu. Pouzila metodu maximalni parsimonie. Jeji analyza ukazuje korelaci
mezi lexikdlnimi a archeologickymi daty a podporuje tak hypotézu o rozsifeni kmeni
Vv pribéhu rozsifeni zemédélstvi. Rexova et al. (2006) pracuji s vétsim mnozstvim znaki nez
Holden, protoze kromé& lexikalnich dat pouzivaji 1 data gramatickd. Byl pouzit set 92
lexikalnich vyznami a 52 fonologickych a morfologickych znaki (Bastin et al., 1979).
Zaroven tato analyza porovnava metodu maximalni parsimonie a Bayesianskou analyzu a
ukazuje, Ze vysledky téchto dvou metod se od sebe pfilis nelisi. Naopak se tato analyza 1isi od
prvni kladistické vétSim pocétem jazykd a vétSim poctem znakd. Je tedy vidét, ze pocet
pouzitych znakll analyzu ovliviiuje a pii pouziti pfili§ malého datového souboru muze
vysledky zkreslovat. Analyza, kterou provedla Holden, ma ale vyssi indexy konzistence i
retence, coz muze byt zpusobeno pravé vybérem datasetu. Ve vétSim souboru se miize
vyskytovat vice vypljcek. Také by to mohlo naznacovat, ze 1 morfologické a fonologické

struktury mohou byt ovlivnény kontaktem.
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Tyto analyzy byly také pouzity ke korelaci s nékterymi antropologickymi daty v praci
Holden & Mace (2003), viz vyse.

6 Zaveér a diskuze

Fylogenetické metody se v posledni dobé aplikuji nejen na data biologicka. Donedavna
mnoho védcu tvrdilo, Ze kulturni evoluce probiha jinak nez evoluce biologicka a ze kliCovy je
v ni kontakt mezi jednotlivymi kulturami, zatimco fylogeneze tak velkou roli hrat nemutze
(Mesoudi et al., 2004). Dnes se ukazuje, ze fylogeneze, ackoliv neni jedinym procesem, ktery
zpusobuje variabilitu mezi kulturami, je v kulturni evoluci dtlezita a da se tak vysvétlit velké
mnozstvi variability. Samoziejmé nékde dochazi k extenzivnimu horizontalnimu transferu a
pak se vztahy mezi danymi taxony nedaji vyjadfit pouze fylogenetickym stromem. U velkého
mnozstvi fylogenetickych analyz kulturnich dat ale vysledky souhlasi s vysledky analyz
provadénych jinymi metodami a potvrzuji tak, Ze aplikace novych metod ma smysl. Oblasti,
ve kterych se metody pouzivaji, jsou predevSim analyzy ptibuznosti rukopist, analyzy
antropologickych dat a analyzy lingvistické. Ve vSech oblastech je ale stale potieba jista
opatrnost, protoze zdaleka ne vSechno data se daji pouzit a zdaleka ne vSechny metody se daji

aplikovat se stejnym uspéchem.

Analyzy rukopisit jsou nejstarSi oblasti aplikace téchto metod. Ukazuje se zde, ze
podobnost rukopisit malokdy vzniké horizontdlnim transferem a proto zde dobré vysledky
podavaji 1 metody nefylogenetické. Ackoliv metody jesté nejsou zcela idedlni a nékdy mize
byt nutnd podrobné&jsi analyza nékterych casti rucné, stile je to zpisob jak urychlit a
zjednodusit praci a pfi dodrZeni ur¢itého postupu také vytadit z analyzy subjektivni lidsky
faktor. Celkové je aplikovatelnost téchto analyz omezena hlavné dostupnosti dat, sehnat
vSechny rukopisy urcit¢ho textu, které jeste¢ nejsou digitalizované, je hlavni komplikaci této
prace. 1 proto autofi analyzuji hlavné kanonicka dila, jako jsou The Canterbury Tales,

Monarcha nebo kratsi texty, u kterych je digitalizace mén¢ naro¢na.

Oblast antropologickych dat by do sebe vlastn¢ mohla zahrnout ob¢ ostatni oblasti, ale
Vtéto praci sem fadim predev§im hmotné artefakty a socidlni uspotaddni v nékterych
kulturach. 1 zde se vysledky porovnavaji se star§imi vyzkumy. Stanovovat piibuznost pouze

na zaklad¢ jednoho typu hmotného artefaktu je metoda, kterou pouziva pravé az fylogeneticka

30



analyza, ale ta se da srovnat s vyzkumy zalozenymi na jinych datech. Navic je dost ¢asto
mozné pouzit pro srovnani pravé data lingvisticka, at’ uz z komparativni nebo fylogenetické
analyzy. Takové analyzy se tedy hodi pro zkoumani korelace jednotlivych proménnych. Da
se takto i rekonstruovat ancestralni stav jednotlivych znakd, coz bylo prozatim vyuZito
piedevsim u analyzy riznych spolecenskych systémi (véno x cena za nevéstu, monogamie X
polygynie atd.). Stejné tak se da srovnat korelace vyvoje urcitého kulturniho znaku s riznymi
znaky dal$imi (geografické rozlozeni, populace definované pomoci jazykl, ekologie dané
oblasti) a pak je mozné zjistovat, zda v ptipad¢ konkrétniho znaku prevlada etnogeneze nebo
fylogeneze. Cilem dalSich praci by uré¢ité mé¢lo byt analyzovat nova data (v soucasnosti se
opakuji analyzy dat podobnych- 4 prace zabyvajici se hroty stiel, 4 prace zabyvajici se
tkanymi textiliemi atd.). Pravdou ale je, Ze takova data nebude snadné vybrat. Zaroven by se
budouci prace mély soustiedit i na rozdily mezi vertikdlnim a horizontalnim transferem (tedy
etnogenezi a fylogenezi) a snazit se zjistit, kterymi faktory je ovlivnéna pievaha jedné nebo

druhé moznosti.

Fylogeneticka analyza jazyki je nejvétsi z predchozich oblasti. Je to ddno mnozstvim a
rozmanitosti praci, které se jazykim vénovaly. Prvni byly studie, které na zakladé
rekonstrukce fylogeneze jazykovych rodin potvrzovaly nebo vyvracely hypotézy tykajici se
migrace a puvodu konkrétnich populaci. Na zaatku se také pracovalo piedevsim s daty
lexikalnimi, v soucasnosti uzZ jsou ale bézné€ vyuzivana i data jina. Jednotlivé prace uz se také
nesoustiedi jen na konkrétni analyzy, ale objevuje se velké mnozstvi studii hodnoticich
jednotlivé metody. Prace rekonstruujici fylogenezi jazykovych rodin se zéaroven snazi urcit
stafi jednotlivych kladd. Tato snaha je ale stale nepfili§ pfesvéd€iva, protoze rozpéti dat, které
soucasné metody poskytuji, je pfili§ velké. Navic je pro takovou analyzu potieba urcit alesponl
n¢kolik constraints v mistech, kde ptiblizné stafi zname, coz mize byt v nékterych ptipadech
zavad¢jici. Stejn¢ tak snaha uréit na zaklad¢ stari jazykd stari jednotlivych populaci je
V soucasnosti stdle nepiesnd, protoze pokusy o slouceni dat genetickych a lingvistickych
nemusi fungovat, vzhledem k obrovskym rozdilim v rychlosti vyvoje. Jazyky se vyvijeji
podstatné rychleji. Dostupnost dat pro analyzu jazykti mtize byt také nékdy problematicka, a
to predevsim u menSich nebo méné popularnich jazykovych skupin. Tato prace ale zaroven
dokazuje, ze neprobadané jazykové skupiny stale existuji a urcit¢ by melo vyznam aplikovat
analyzy 1 na né (to se tyka napfiklad riiznych dialektli romstiny). Stejné tak jsou u nékterych

analyz vysledky takové, Ze by urcité stalo za to je ovéftit (semito-hamitské jazyky).
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Celkove se tato prace pokusila shrnout vysledky ve tiech velkych oblastech, ve kterych
se pouzivaji fylogenetické analyzy a ukazat, ze jejich pouziti ma své opodstatnéni, i kdyz je
nutné uvédomovat si i vS§echna omezeni. Vychazi z predpokladu, Ze jazyk jako fenotypovy
projev ¢lovéka nam miize poskytnout dalsi cenné informace o vyvoji lidstva. Pripravuje tak

prostor pro piipadné navazani vlastni analyzou.
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