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Archeogenetika � mitochondriální 
DNA a migrace Homo sapiens
��from a genomic perspective, 
we are all Africans, either living 
in Africa or in quite recent exile 
outside Africa� 1

Viktor ÈERNÝ
Archeologický ústav 
AV ÈR, Praha, v. v. i.

Archeogenetika
V záøí 1999 se na konferenci v Cam-
bridge nazvané Human Diversity in 
Europe and Beyond: Retrospect and 
Prospects zrodila nová etapa popu-
laènì genetického výzkumu ozna-
èená jako archeogenetika (Renfrew 
� Boyle 2000). V té dobì se toti� za-
èalo v mnohem vìt�ím mìøítku vy-
u�ívat molekulárnì genetických 
analýz souèasných populací, pøe-
dev�ím pak mitochondriální DNA 
( mtDNA), pro poznání na�í dávné 
historie. Na tomto dìní se podílí 
i Archeologický ústav AVÈR v Pra-
ze, kde byla krátce poté zalo�ena 
archeogenetická laboratoø (obr. 1). 
Díky odhadùm mutaèní rychlos-
ti mtDNA je toti� mo�né datovat 
� co� je pro archeologii podstat-
né � období vzniku fylogeneticky 
pøíbuzných mtDNA sekvencí (tzv. 
haploskupin). Vznik haploskupin 
je pøitom pøisuzován pravìkým de-
mografickým expanzím, díky nim� 
se nové mutace mohly v popula-
ci na�ich pøedkù fixovat.  Obr. 2 
pøedstavuje schematický nákres, 
jak za pøíznivých pøírodních pod-
mínek umo�òujících rychlý demo-
grafický rùst dává jedna pùvodní 
(ancestrální) DNA sekvence vznik 
celé skupinì jí pøíbuzných, fyloge-
neticky mlad�ích sekvencí li�ících 
se výskytem tìch èi onìch muta-
cí. Geografické rozlo�ení star�ích 
(pùvodních) vs. mlad�ích (odvoze-
ných) sekvencí pak odrá�í i to, zda 
se demografická expanze odehráva-
la v men�ím uzavøeném prostoru 
nebo zda byly nìkteré linie zanese-
ny i do vzdálenìj�ích oblastí. Z uve-
deného vyplývá, �e archeogenetika 
coby nový smìr bádání o pravìku 

má výraznì mezioborový charak-
ter. Její výsledky lze porovnávat ne-
jen s výsledky archeologickými, ale 
napø. i paleoklimatologickými nebo 
lingvistickými; celkovì tak tato dis-
ciplína pomáhá vytvoøit ucelenìj�í 
obraz na�í dávné historie.

Teze vzniku anatomicky 
moderních lidí
Nejdùle�itìj�í otázkou pøi pátrání 
po poèátcích souèasné biologické 
diverzity Eurasie je pùvodní pøíspì-
vek afrických populací. Ji� v minu-
lém století byly zformulovány dvì 
základní teze. Podle první teorie 
(oznaèované jako multiregionální) 

do�lo k podobnému biologickému 
vývoji ve v�ech oblastech, kam se 
pøed bezmála 2 miliony let roz�íøil 
Homo erectus. Naproti tomu pod-
le teorie jediného pùvodu, známé 
jako Out of Africa, vznikl anatomic-
ky moderní Homo sapiens jen v Afri-
ce, a to nejdøíve pøed ~ 200 tis. lety. 
Z Afriky se moderní èlovìk pozdì-
ji roz�íøil do Eurasie, kde vytlaèil 
a vbrzku zcela nahradil pùvodní 
populace � v Evropì neandrtálce, 
v Asii i relikty dnes je�tì pomìr-
nì málo známých populací. Tato 
druhá teorie (pøíp. nìkterá její va-
rianta) je dnes uznávána �irokým 
okruhem antropologù a podle pøe-
va�ujícího názoru probìhl vývoj 

1 ��z genomické perspektivy jsme v�ichni Afrièané � �ijící buï stále v Africe, nebo v nedávném exilu mimo ni� (Pääbo 2003)

 Obr. 1 Archeogenetická laboratoø Archeologického ústavu AVÈR, Praha, v.v.i. Do arche-
ogenetických projektù jsou zapojováni studenti katedry antropologie a genetiky èlovìka PøF 
UK Praha, kteøí zde zároveò pracují i na svých diplomových nebo disertaèních pracích. Jde 
o jednu z mnoha forem spolupráce mezi archeologií a pøírodními vìdami.

 Obr. 2 Schematický nákres vzniku a stárnutí haploskupiny. Za klimaticky pøíznivých pod-
mínek dochází k populaèní expanzi, bìhem ní� se jedna pùvodní (ancestrální) DNA sekven-
ce (bod vlevo) v populaci mno�í (vìt�í bod). Po nìjakém èase ale zaèíná pøirozenì mutovat 
a rozpadá se do sekvencí pøíbuzných. Postupnì vzniká celá øada pøíbuzných, fylogeneticky 
mlad�ích sekvencí (haplotypù) li�ících se mezi sebou výskytem tìch èi onìch mutací, které by 
mohly být vypsány na èarách spojujících jednotlivé body.
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jednotlivých druhù rodu Homo 
tak, jak je schematicky zobrazeno 
na obr. 3.

Problematika první úspì�né migra-
ce anatomicky moderního èlovìka 
ven z Afriky spoèívá dále i v otázce, 
zda probìhla pøed ~ 45 tis. lety skrze 
údolí Nilu a dále pøes Sinajský po-
loostrov, tedy tzv. �severní cestou�, 
nebo pøed ~ 60 tis. lety z východ-
ní Afriky pøes ú�inu zvanou Báb 
el-Mandab na jih Arabského polo-
ostrova, tj. cestou �ji�ní�. Ponechá-
me-li stranou nálezy z izraelských 
lokalit Qafzeh a Skhul, které pøed-
stavují sice první, ale velmi pravdì-
podobnì je�tì neúspì�nou koloni-
zaci Eurasie pøed více ne� 100 tis. 
lety, dosahují mezi mimoafrickými 
nálezy Homo sapiens nejvìt�ího stáøí 
(~ 40 tis. let) fosílie z Niah Cave na 
Borneu a Lake Mungo 3 v Austrálii. 
Ukazují na mo�nost �íøení pùvodní 
africké populace pøíbøe�ní cestou, 
která nevy�adovala slo�itìj�í adap-
tace na vnitrozemské prostøedí se-
vernìji situované Eurasie. Ji�ní trasa 
anatomicky moderních populací je 
vykreslena na obr. 4. Je ale zároveò 
zøejmé, �e pokud migrace moder-
ních lidí postupovala jen po pobøe-
�í, nelze poèítat s tím, �e bychom její 
archeologické stopy dnes zachytili; 
v té dobì byla toti� hladina oceánù 
o více ne� 50 metrù ní�e, a místa, 
kde na�i dávní pøedci táboøili, jsou 
ji� zaplavená. Archeogenetika tedy 
pøedstavuje asi jedinou mo�nost, 
jak migraci prvních mimoafrických 
zástupcù Homo sapiens lokalizovat.

mtDNA fylogeneze
Ji� v roce 1987 bylo pomocí restrikè-
ního mapování zji�tìno, �e nejstar�í 
vìtve mtDNA fylogeneze jsou neseny 
výhradnì Afrièany. Tento výsledek 
byl nadále potvrzen roku 2000, kdy 
bylo kompletnì osekvenováno 53 
mtDNA genomù rùzného geogra-
fického pùvodu (Ingman et al. 2000). 
I v této studii bylo výsledkem úplné 
oddìlení subsaharských linií, hlubo-
ké vìtvení mezi nimi a naopak velmi 
malé rozdíly mezi liniemi ostatní-
mi. Stáøí celé fylogeneze ukazovalo 
na období pøed zhruba 171 tis. lety, 
pøièem� nejstar�í nesubsaharské li-
nie se oddìlovaly pøed zhruba 52 tis. 
lety. Novìj�í práce, které berou v po-
taz mnohem vìt�í poèet vzorkù, po-
skytují podobné výsledky (Behar et al. 
2008). Na obr. 5 je znázornìno sedm 
fylogeneticky starých afrických 

mtDNA vìtví oznaèených L0 � L6, 
z nich� jen jedna (L3) dala pozdìji 
vznik mimoafrickým liniím M a N.

Geografické rozlo�ení 
nejstar�ích neafrických 
mtDNA linií
Významným pøínosem pøi øe�ení 
otázky první úspì�né kolonizace ji-
hozápadní Asie a nastínìním mo�-
nosti ji�ní cesty byla studie mtDNA 
genetické diverzity domorodých 
populací Etiopie a Indie (Quintana-
Murci et al. 1999). Ukázalo se, �e 
u vý�e zmínìných populaèních sku-
pin existuje pomìrnì vysoký podíl 
(~ 20 %) evoluènì starých linií ha-
ploskupiny M, jejich� molekulár-
ní datování spadá do období pøed 
50�60 tis. lety. Star�í data byla pøi-
tom vypoètena na základì sekven-
cí z Indie a nikoli Afriky! Pozdìji se 
skuteènì ukázalo, �e do Afriky byla 
pozdìji zanesena jen jedna linie M, 

a to M1 zpìtnou migrací z Pøední-
ho východu. To, �e souèasná distri-
buce této haploskupiny skuteènì 
podporuje tezi ji�ní cesty bylo prv-
nì publikováno ji� v roce 2001 (For-
ster et al. 2001). V dobì pøed vznikem 
haploskupiny M tedy muselo dojít 
k nìkolika demografickým expan-
zím malé èásti afrického genofon-
du nesoucí nejspí�e pouze linii L3*. 
Tato linie pronikla do Perského zá-
livu, kde lze pøedpokládat jedno 
z prvotních refugií (B na obr. 4).

Detailnìj�í pohled do celé problema-
tiky pøinesly ale a� studie vyhodno-
cující mtDNA diverzitu domorodých 
populací Malajsie, Andamanských 
ostrovù, Japonska, Indie a Íránu. Ve 
vý�e uvedených oblastech byly zji�tì-
ny dal�í fylogeneticky staré linie ne-
jen u haploskupiny M, ale i u N a R, 
jejich� poèátek byl stanoven do doby 
pøed ~ 63 tisíci lety (M a N) a ~ 60 ti-
síci lety (R). V rámci vý�e uvedených 
haploskupin byly rovnì� prokázány 

 Obr. 4 Ji�ní trasa anatomicky moderních lidí. A: Oblast vzniku; B: prvotní refugium 
v Perském zálivu.

 Obr. 3 Schéma vývoje jednotlivých druhù rodu Homo.
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geografické gradienty jejich frekven-
cí (tzv. klinální variabilita), které na-
stínily nejpravdìpodobnìj�í smìr 
migrace nositelù tìchto genetických 
znakù. Význam ji�ní Asie pro formo-
vání euroasijského genofondu doka-
zují i pozdìj�í mtDNA studie. Z vý�e 
uvedených zji�tìní vyplývá zároveò 
mimoøádný význam Arabského po-
loostrova, skrze který muselo do-
cházet k øadì významných migrací 
mezi Afrikou a Eurasií. V následují-
cím textu si tento region, na jeho� 
archeogenetickém výzkumu se podí-
lí i Archeologický ústav AVÈR v Pra-
ze, pøiblí�íme.

Geografie a populaèní 
struktura Jemenu
Na jihu Arabského poloostrova 
le�í Jemen, který je z pøírodovìd-
ného hlediska nesmírnì rozma-
nitou zemí. Postupujeme-li ze zá-
padu na východ, lze jej rozdìlit do 
zhruba pìti klimaticky a vegetaènì 
odli�ných oblastí. Na západì podél 
Rudého moøe probíhá úzký pruh 

ní�iny zvané Tihama, kde jak etno-
grafické, tak archeologické výzku-
my ukazují na významný vliv blíz-
ké Afriky. Podnebí je zde celoroènì 
horké a vlhké. Dále na východ na-
razíme zhruba po 50 km na horské 
pásmo vysokého centrálního masí-
vu, které se táhne po celém území 
západního Jemenu a pokraèuje (po-
dobnì jako i Tihama) do Saudské 
Arábie. Nejvy��í vrchol Arabského 
poloostrova D�ebel al-Nabi �uajb 
dosahující 3660 m n. m. le�í neda-
leko hlavního mìsta Sana�a. Oproti 
Tihamì je v horách o poznání chlad-
nìji. Postupujeme-li dále na východ, 
dostaneme se z hor do pou�tì Ra-
mlat as-Sabatajn navazující na seve-
ru na je�tì vìt�í Rub al-Chálí. V této 
dnes nehostinné, vyprahlé a horké 
pustinì byla objevena celá øada vý-
znamných archeologických pamá-
tek spadajících vìt�inou do období 
starovìku. Poslední pevninskou za-
stávkou na cestì východním smì-
rem je údolí Hadramawt, které je 
oproti okolní pou�ti velmi úrodnou 
a zároveò i od pravìku kontinuálnì 

osídlenou oblastí. Pátou klimaticky 
odli�nou oblastí Jemenu je ostrov 
Sokotra s vysokým podílem ende-
mické fauny a flóry, z ní� asi nejzná-
mìj�ím druhem je tøetihorní relikt 
draèinec Dracaena cinnabari (obr. 6). 
Spoleènì s jemenskou oblastí Al-
Mahra a ománským Dhofarem tvo-
øí místo jihoarabského pravìkého 
refugia, kde se dnes setkáváme se 
zajímavými biotopy ml�ných lesù. 
V tìchto místech se mimochodem 
nehovoøí arabsky, ale pùvodními, 
tzv. jihoarabskými jazyky (obr. 7).

Paleoklimatologie 
Arabského poloostrova
Klimatické zmìny pozdního pleis-
tocénu a holocénu na Arabském 
poloostrovì se podobnì jako v Af-
rice ponìkud li�í od zmìn evrop-
ských. Klimaticky odli�ná období 
se dìlí na fáze oznaèené MIS (Mari-
ne Isotope Stages), které odpovída-
jí zmìnám pomìru izotopù kyslíku 
ve vápenitých schránkách mikroor-
ganismù z hlubokomoøských vrtù. 
Poslední interglaciál je oznaèen MIS 

 Obr. 5 Fylogeneze nejstar�ích vìtví mtDNA. Nejstar�í haploskupiny jsou L0, které se èas-
to vyskytují u khoisanských populací ji�ní Afriky �ivících se donedávna lovem a sbìrem. Mi-
moafrické klady M a N se oddìlily a� pøed ~ 60 tis. lety. Podle Behar et al. 2008.

 Obr. 6 Draèinec (Dracaena cinnabari) je typickým stromem ros-
toucím výhradnì na ostrovì Sokotra.

 Obr. 7 Pravdìpodobná poloha tøech pozdnì pleistocénních refu-
gií na Arabském poloostrovì.
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5 s dobou trvání pøed 130�74 tis. 
lety a vlhkými pluviály na zaèátku 
a konci. Je to mimochodem období 
ji� zmínìné první neúspì�né migra-
ce anatomicky moderních lidí s ná-
lezy na lokalitách Qafzeh a Skhul. 
MIS 4 trvající do doby pøed 60 tis. 
lety je naopak obdobím chladným 
a v Arábii suchým, které je s velkou 
pravdìpodobností alespoò v poèát-
cích zpùsobeno výbuchem sopky 
Toba na Sumatøe. Její vulkanická 
aktivita mohla mít neblahé násled-
ky na populace �ijící v jejím dosa-
hu. Pro na�i populaèní historii je 
ale asi nejvýznamnìj�í MIS 3 trvají-
cí do období pøed 20 tis. lety, kdy za 
klimaticky zlep�ených podmínek 

do�lo k �íøení lidských populací po 
celé Eurasii, vèetnì Austrálie a Oce-
ánie; je ale tøeba dodat, �e celkové 
klima bylo v té dobì stále chlad-
nìj�í ne� dnes. Fáze MIS 2 souvisí 
s posledním maximem doby ledové 
a na Arabském poloostrovì je opìt 
obdobím velmi suchým, kdy muse-
lo dojít k významné populaèní kon-
trakci. Následující období holocé-
nu zaèínající pøed zhruba 10 tis. 
lety je zde ale opìt obdobím pøíz-
nivì vlhkým, kdy lze pøedpokládat 
�íøení vegetaèního pokryvu a s ním 
i øadu populaèních expanzí a poz-
dìji i �íøení zemìdìlské technolo-
gie. Podobnì jako v Africe lze sou-
èasné aridní podmínky Arabského 
poloostrova oèekávat pøibli�nì od 
období pøed 5 tis. lety. Na základì 
paleoklimatologických studií bylo 
na Arabském poloostrovì mo�né 
lokalizovat i pravdìpodobnou po-
lohu tøech refugií (obr. 7), kam se 
populace stahovaly v nepøíznivých 
obdobích, a odkud mohly následnì 
expandovat (Rose � Petraglia 2009).

Archeogenetika 
na Arabském poloostrovì
Arabský poloostrov se stal støedem 
archeogenetického zájmu pomìrnì 
nedávno. Nejprve byly zji�tìny po-
dobnosti v mtDNA genofondu Eti-
opie a Jemenu. V obou populacích 
byl nalezen podobný podíl hlavních 
ne-subsaharských mtDNA linií 
typu M a N a navíc byly definovány 

nìkteré zcela nové haploskupiny 
typu L. Významným poznatkem 
bylo zji�tìní, �e znaèný podíl eti-
opských a jemenských haplotypù, 
zejména pak haploskupiny R0a, je 
sdílen i s oblastí Pøedního výcho-
du. Za nìjaký èas byla publiková-
na i data ze Saudské Arábie, jejich� 
prostøednictvím byl prokázán vel-
mi slabý vliv Afriky ve støedu Arab-
ského poloostrova a podobnì jako 
i v Jemenu a Etiopii znaèný podíl 
haploskupiny R0a.

Význam haploskupiny R0a byl v Je-
menu dále prokázán regionální stu-
dií ètyø lokálních populaèních cel-
kù (Èerný et al. 2008). Mezi nimi byl 
identifikován pomìrnì malý poèet 
sdílených haplotypù s výjimkou 
haplotypù R0a, z nich� nìkteré se 
vyskytovaly i na území Etiopie. Pøe-
kvapivým zji�tìním byl také vyso-
ký podíl subsaharských haplotypù 
(zejména L0a), nikoli ale na území 
Tihamy, kde by se daly oèekávat, 
ale naopak v Hadramawtu, tedy 
na východì území. Tyto subsahar-
ské haplotypy zde ale nevykazovaly 
�ádnou fylogeneticky validní struk-
turu a jejich èasté sdílení s oblast-
mi jihovýchodní Afriky naznaèova-
lo jejich recentní pùvod související 
s obchodem s otroky.

Následná studie mtDNA variabili-
ty populace ostrova Sokotry (Èerný 
et al. 2009a) ukázala, �e R0a byla na 
tomto ostrovì nejen nejpoèetnìj�í, 

 Obr. 9 Archeogenetický výzkum na území Afriky se odehrává 
vìt�inou v odlehlej�ích místech, kde lze pøedpokládat pøítomnost 
fylogeneticky star�ích mtDNA haploskupin. V ka�dé vesnici zvole-
né oblasti jsou s pomoci místních starostù vybráni nepøíbuzní lidé, 
které danou populaci reprezentují; samo vzorkování je striktnì ano-
nymní.

 Obr. 8 Molekulární datování jednotlivých haploskupin R0a ve srovnání s klimatickými fázemi Arabského poloostrova; zelenì období vlhèí 
klimaticky pøíznivìj�í, �lutì období suchá. Podle Èerný et al. 2011.
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ale také i nejvariabilnìj�í slo�kou. 
Byly zde dokonce detekovány zce-
la unikátní, jinde na svìtì se ne-
vyskytující R0a haplotypy, z nich� 
nìkteré vytváøely ve fylogenetické 
síti novou haploskupinu námi po-
jmenovanou R0a1a1a. Ve spoluprá-
ci s portugalskými, americkými, je-
menskými, dubajskými, marockými 
a tuniskými kolegy se nám podaøilo 
identifikovat øadu dal�ích R0a ha-
plotypù z okolních oblastí a vytvo-
øit celogenomový strom sestávající 
celkem z 89 vzorkù pocházejících 
nejen z Jemenu, ale i sousedních ob-
lastí Afriky. Zjistili jsme celou øadu 
nových mutací této haploskupiny, 
èím� jsme zpøesnili i její vnitøní va-
riabilitu. Potvrdili jsme pøítomnost 
dvou ji� døíve detekovaných kladù 
R0a1 a R0a2 a objevili nový relativ-
nì vzácný R0a3. Z R0a1 si zaslou�í 
nejvìt�í pozornost vysoce diverzifi-
kovaný R0a1a datovaný do období 
pøed 12 tis. lety, kde se také nachází 
námi ji� døíve definovaná a pro So-
kotru specifická skupina R0a1a1a. 
Do ní novì pøibyl jen jeden vzorek 
z oblasti Al-Mahra, která je ostrovu 
blízká jak geograficky, tak jazykovì. 
Znaènì odli�ný charakter má klad 
R0a2, kde se nachází mnohem vy��í 
poèet subhaploskupin (identifiko-
vali jsme jich celkem 12 oznaèených 
a�l), které jsou zároveò reprezento-
vány pouze nìkolika málo haplo-
typy. V rámci R0a2 byl ale nejvíce 
diverzifikován klad R0a2f1, který 
vykazoval opìt velmi silnou vazbu 
k ostrovu Sokotra a jejímu nejbli�-
�ímu okolí. Molekulární datování 
tìchto haploskupin dobøe odpoví-
dá klimaticky pøíznivým fázím jiho-
arabského pravìku (obr. 8). Úzká 
geografická vazba obou novì dete-
kovaných kladù (R0a1a1 a R0a2f1) 
na jihoarabské populaèní refugium 
navr�ené paleoklimatologickými 
studiemi (viz obr. 7) potvrzuje jeho 
platnost a navíc urèuje období, kte-
ré zde mohlo být z populaènì gene-
tického hlediska nejdynamiètìj�í. 
Není vylouèeno, �e význam ostat-
ních dvou refugií uká�e fylogeo-
grafická studie jiných haploskupin, 
které mohou vykazovat vy��í stáøí 
ne� námi detekovaná R0a.

Závìr
Vý�e uvedené mtDNA haploskupiny 
jsou pøíkladem pozdnì pleistocén-
ní populaèní expanze a holocenní 
koevoluce mtDNA s jazyky. Mlad�í 
klady R0a (R0a1a1 a R0a2f1), které 

diverzifikovaly v jihoarabském re-
fugiu, se dnes vyskytují pøevá�nì 
u lidí hovoøících tzv. jihoarabský-
mi, s arab�tinou blí�e nepøíbuzný-
mi jazyky. Podobný pøíklad jsme 
na�li v prostøedí Èadského jezera, 
kde se hovoøí celou øadou rùzných 
jazykù rodiny afroasijské, nilosa-
harské a nigerokon�ské. I zde jsme 
dùkladným terénním vzorkováním 
místních populací (obr. 9) deteko-
vali napø. haploskupinu L3f3, která 
se dnes vyskytuje témìø výhradnì 
u èadsky hovoøících skupin afroa-
sijské jazykové rodiny a nikoli jejich 
sousedù (Èerný et al. 2009b). Fyloge-
netické zakotvení této haploskupiny 
ve východní Africe dává tu�it èasnì 
holocéní migraci smìrem k tehdy 
ohromnému tzv. Megaèadskému je-
zeru, kde v souvislosti s vysycháním 
klimatu, muselo pozdìji dojít k izo-
laci pùvodní protoèadské populace, 
u ní� tato haploskupina pak dále 
diverzifikovala. Oba uvedené pøí-
klady z ji�ní Arábie i afrického sa-
helu ukazují na význam pøírodních 
pomìrù v pozdním pleistocénu 
a holocénu pøi formování genetické 
diverzity souèasných populací. Vý-
znam vlivu. klimatických zmìn na 
migrace na�ich pøedkù prokazují 
i dal�í archeogenetické studie. 
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Summary
Archeogenetics � mitochondrial DNA and 
the migration of Homo sapiens

Archeogenetic research over the past decade 
has significantly enriched our knowledge of 
prehistoric populations. This article discusses 
the �Out of Africa� theory, which is supported 
today primarily by mitochondrial DNA anal-
ysis (mtDNA). Furthermore, archeogenetic 
research of the Arabian Peninsula and the 
African Sahel, in which the Institute of Ar-
chaeology in Prague is actively involved, is fur-
ther treated. The results of research based on 
the terrain sampling at specific sites indicate 
the relative isolation of the original prehistor-
ic populations from which the foundations 
of today�s language groups and even the lat-
est branches of mtDNA phylogeny could have 
emerged. This represents a rare interference 
of two different phenomena � the beginning 
of the �fast� evolution of a language and the 
completion of �slow� genetic evolution, i.e. 
phenomena that could correlate thanks only 
to the geographical isolation of past human 
populations before their recent demographic 
expansion. Due to climate instability during 
the Late Pleistocene period, prehistoric pop-
ulations lived mostly in relatively segregated 
groups. More stable and very favourable cli-
matic conditions lasting at least 5,000 years 
came with the beginning of the Holocene pe-
riod, a time that also saw the creation of the 
first agricultural centres, from which this new 
method of subsistence strategy spread world-
wide. As is the case in Europe, archaeogenetics 
on the Arabian Peninsula and in the African 
Sahel indicate the exceptional importance of 
refugia where the populations survived the fi-
nal peak of the Ice Age 20,000�18,000 years 
ago and from where the neighbouring areas 
were later re-colonized. Our dependence on 
the vagaries of the climate and natural con-
ditions is something we shouldn�t underesti-
mate even today.
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