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Okolnosti mog znanstvenog rada, a ne nuzno moj izbor, uzrok su ¢i-
njenici da se ova knjiga temelji na kromosomu Y i muskoj strani price
o genetickoj proslosti i sadasnjosti jedne izuzetne populacije u vise-
stoljetnoj, ne sasvim uspjesnoj, potrazi za novom domovinom. Stoga
neka Vas ne ¢udi ¢injenica da ovu knjigu posvecujem Zenama, Rom-
kinjama, a posebno Bajasicama koje su hrabrile i poticale svoje muze-
ve, oceve, striceve, ujake, bracu i sinove kako bi dogli na pregled kod -
kako su nas zvali - “doktorica iz Zagreba”. Bez pomoci ovih odlu¢nih
Zena ne bi bilo moguce organizirati terenska istraZivanja, a kamoli tek
planirati pisanje ovakve knjige. Ne mogu, medutim, izostaviti iz ove
posvete sve drage zene u mom zivotu, male i velike, od kojih je svaka
neprocjenjivo vrijedan izvor inspiracije, poticaja, utjehe i vedrine.
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ZAHVALE

Ova je knjiga rezultat dugogodi$njeg rada i potpore niza predanih i
nesebi¢nih ljudi. Mislim da nikada ne bih postala antropologinja pa
tako niti autorica ove znanstvene knjige da jo§ davne 1988. godine
nisam bila medu studentima koje je profesor Pavao Rudan angazirao
za pomo¢ u organizaciji 12. Medunarodnog kongresa antropoloskih i
etnoloskih znanosti. U meduvremenu je profesor Rudan postao aka-
demik, dvije studentice, Lovorka Barac i ja, postale smo antropolo-
ginje, a treca studentica, Maja Bakran, diplomatkinja. Zahvaljujem
akademiku Rudanu na ve¢ dva desetlje¢a potpore na mom putu od
znanstvene novakinje do znanstvene savjetnice pri Institutu za antro-
pologiju u Zagrebu, a posebno zahvaljujem na druzenjima s nepred-
vidivim zapletima i obratima, koja su me osnazila, a akademika, na-
ravno, silno zabavila.

Zelim zahvaliti na podrsci koju sam dobila od Znanstvenog vije¢a
Instituta za antropologiju i ravnatelja Instituta za antropologiju, akade-
mika Pavla Rudana, koji su bezrezervno i jednoglasno odobrili moju
zamolbu za slobodnom studijskom godinom tijekom koje sam imala
priliku razmisliti o dosadasnjim istrazivanjima te napisati ovu knjigu.

Toplo zahvaljujem profesorici Branki Janicijevi¢ koja nije niti tre-
nutak oklijevala zapoceti sasvim novi znanstveni projekt i okrenuti se,

ix
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zajedno s nama, tada toliko nepoznatoj populaciji. Branka, hvala $to
ste uvijek smireni i $to nikada, pod nikakvim pritiskom, ne komplici-
rate. Smatram se velikom sretnicom §to sam u ovom projektu, kao i u
proteklim godinama, imala priliku raditi sa svojim prijateljicama, dr.
sc. Lovorkom Bara¢ Lauc i dr. sc. Marijanom Peric¢i¢ Salihovi¢. Tesko
bih vam ovdje, moje cure, uspjela zahvaliti na svakom dragocjenom
trenutku nase zajednicke (geneticke) proslosti koja je tek malim dije-
lom zabiljezena u ovoj knjizi. Marijana, hvala $to si izradila filogene-
ticke mreze i filogeneticko stablo koji krase trece poglavlje ove knjige,
a posebno ti hvala $to si bespogovorno i hitro udovoljavala svakom
mom hiru vezanim uz crtanje spomenutih ilustracija. Lovorka, hvala
na pomnom citanju rukopisa i provjeri literature (zadnja provjera je
uvijek bila tvoj zadatak, a tako ce, bojim se, i ostati u buducnosti).

Moram priznati da intenzivno bavljenje antropologijom nije bilo
moguce bez podrske obitelji. Andrija, hvala $to si nesebi¢no dijelio
svoje ekonomsko znanje i iskustvo te $to si bio odlu¢an kada je trebalo
pomodi u organizaciji i provodenju terenskih istrazivanja — a pomoci
je uvijek trebalo, bilo da se radilo o posudivanju kombija, skladista ili
neceg slicnog. Dragi Duga, Luna i Jurice — dovoljno je $to postojite i
§to ste toliko umiljati, nestasni i znatiZeljni. Uz vas je svaki posao tezi,
no tim i drazi.

Hvala svima koji ste sudjelovali u pripremi i izvodenju terenskih
antropoloskih istrazivanja: Bajri Bajricu, prof., prof. dr. sc. Nini Smo-
lej Naranci¢, dr. sc. Tatjani Skari¢ Juri¢, dr. med., prof. dr. sc. Jasni
Mili¢i¢, dr. sc. Maji Barbali¢, dipl. ing. Mateji Zajc, Branku Petrovicu,
Jovici Radosavljevi¢u, Borislavu Dermanovi¢u, mr. sc. Jasni Cerkez
Habek, dr. med., dr. sc. Dubravku Habeku, dr. med., dr. sc. Branku
Kolari¢u, dr. med., ing. Ivanu Radi¢u, Sladani Viktoriji Petrici¢, Ljubi
Masi¢u, Davoru Ceroveckom, Ruzici Petrovi¢, Verici Palko, Senadu
Balogu, Ireni Sokac i Aleksandri Ciri¢. Posebnu zahvalnost dugujem
Jovici Radosavljevi¢u, mom neumornom i neiscrpnom vodic¢u kroz
bajaski zivot. Takoder, neizmjerno sam zahvalna svim Bajasima koji
su nasli vremena i strpljenja sudjelovati u nasim istrazivanjima. Toplo
zahvaljujem svima Bajasima koji su se Zeljeli fotografirati te fotografu
Branku Butkovi¢u na prekrasnim portretima.

U knjizi opisana terenska i geneticka istrazivanja provedena su u
sklopu rada na znanstveno-istrazivackim projektu Ministarstva zna-

X
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nosti, obrazovanja i $porta Republike Hrvatske pod nazivom “Mo-
lekularno-geneticka obiljezja populacija utemeljitelja - Romi kao
model” (196-1962766-2763), kojeg vodi prof. dr. sc. Branka Janicije-
vi¢ te znanstvenog projekta Wenner-Gren Foundation pod nazivom
“Population Structure and Genetic History of Western Balkan Roma”
(7349), kojeg vodim ja. Donacije koje smo putem javnih natjecaja do-
bili od strane Raiffeisen Bank Austria d.d. Zagreb, Ina d.d. te Zakla-
de Adris grupe d.d. uvelike su pomogle u zatvaranju financijske kon-
strukcije za provodenje terenskih istrazivanja.

Objavljivanje ove knjige zasluga je strpljivog i predanog rada broj-
nih Jjudi koji su mi pomogli na razne nacine. Toplo zahvaljujem re-
cenzentima knjige, akademiku Pavlu Rudanu, prof. dr. sc. Branki Ja-
nicijevi¢, prof. dr. sc. Jadranki Grbi¢ i doc. dr. sc. Ireni Drmi¢ Hofman
na pomnom ¢itanju rukopisa te korisnim savjetima i sugestijama. Ve-
liku zahvalnost dugujem uredniku knjige gospodinu Damiru Miku-
li¢i¢u koji je korigirao, lektorirao i uredio knjigu te osmislio naslovnu
stranicu. Srda¢no zahvaljujem gospodinu Stanislavu Vidmaru koji je
knjigu graficki uredio.
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Antropologija je jedna od najromanti¢nijih znanosti. Ono $to je ¢ini
posebno romanti¢nom jest moguc¢nost aktivnog ukljuc¢ivanja u Zivot
ljudi koji su predmet interesa antropologa kroz suucesnicko proma-
tranje. Premda nazalost nisam, u tradiciji kulturnih antropologa, Zi-
vjela medu Bajasima i dijelila njihovu svakodnevnicu kroz dulje vre-
mensko razdoblje, ipak sam zahvaljujuci terenskom i laboratorijskom
radu te brojnim druZenjima koja se nastavljaju skupila hrabrost i na-
pisala antropolosku knjigu o Bajadima u kojoj kombiniram znanstve-
ne ¢injenice i osobna iskustva. Rezultate provedenih molekularno-
antropoloskih istrazivanja kao i podatke iz literature koji se odnose
na geneticke, lingvisticke, povijesne, demografske i socio-kulturne
osobitosti romske i bajaske populacije iznijela sam na nacin kako sam
to uvijek i ¢inila u dosada$njim znanstvenim radovima publiciranim,
nazalost, isklju¢ivo u znanstvenim casopisima na engleskom jeziku.
Imajudi priliku za pisanje svoje prve knjige i prvog velikog teksta, na-
kon doktorske disertacije, na hrvatskom jeziku o meni ve¢ neko vrije-
me najdrazim dvjema antropolo$kim temama, nisam mogla odoljeti
isku$enju i ne pokazati §to mi te dvije teme intimno znace.

Premda se u ovoj knjizi bez milosti raspravlja gotovo jedino o
muskarcima i njima svojstvenom kromosomu Y, knjiga je posvece-

xiii
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na Zenama. Gotovo jednako kao $to su u ovoj knjizi prkosno pozi-
cionirani njezina osnovna tema i posveta, takvi su i glavni protago-
nisti same geneticke pripovijesti. S jedne strane je kromosom Y koji
poput maloljetnog delinkventa medu ljudskim kromosomima krsi
gotovo sva pravila klasi¢ne genetike i tako omogucuje rekonstrukci-
ju geneticke proslosti ¢ovjeka, a s druge strane su Romi kojima nije
svojstvena gotovo nijedna osobina s liste uobicajenih karakteristika
populacija.

Uistinu, jedinstvena i do sada tuzna sudbina romskog naroda
oblikovala je njegovo jedinstveno geneticko nasljede satkano od
drevnih indijskih i suvremenih europskih, posebice balkanskih, ge-
netickih signala. Za razliku od ocaravaju¢e homogenosti i o¢uva-
nosti drevnog genetickog sloja kod Roma diljem Europe, skoradnji
je sloj toliko heterogen da su Romi primjer geneticki najraznoliki-
je populacije u Europi! Drevne nasljedne linije koje pokazuju za-
jednicko, indijsko podrijetlo svih Roma sa¢uvane su bez obzira na
znacajan upliv egzogenih ocinskih mutacija u bajasku, i opcenito,
romsku zalihu gena zahvaljujudi relativnoj endogamiji. Medutim,
sadasnja geneticka struktura romskih i bajaske populacije posljedi-
ca je ne samo indijskog podrijetla ve¢ i niza povijesnih migracija te
raznih, uglavnom za Rome nepovoljnih, drustveno-gospodarskih
i politickih prilika u Europi koje su uvjetovale cjepkanje romskog
korpusa u cijeli mozaik malih skupina, a time preslagivanje i reor-
ganizaciju drevnog i skoradnjeg genetickog nasljeda. Zanimljivo, eu-
ropskim slojem bajaske ocinske zalihe gena dominira jedna tipi¢na
balkanska haplogrupa unutar koje je doslo do pojave nekoliko no-
vih, privatnih mutacija sa¢uvanih u visokom postotku, tako da Ba-
jasi Hrvatske nose geneticki znak ekskluzivnosti i prepoznatljivosti.

Koliko je kompleksna geneticka povijest i geneticki identitet Ba-
jasa (i Roma opcenito), toliko je dinami¢no i mnogostruko svakod-
nevno poimanje identiteta Bajada u Hrvatskoj kod kojih se romski,
rumunjski i hrvatski elementi ne iskljuc¢uju, ve¢ naprotiv, ispreplicu
i medusobno nadopunjuju. Budu¢nost ¢e pokazati u kojem smjeru
i do koje ¢e se mjere redefinirati romski i bajaski etnicki identitet.
Kao poseban fenomen, ovisno o osnovnim evolucijskim silama,
mijenjat ¢e se romski i bajaski geneticki identitet. Medutim, stvar-
ni Zivot, a u slu¢aju Roma i Bajada, prvenstveno priroda suodnosa s
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vecinskim stanovni$tvom, a time i odnos institucija prema ovoj ma-
njini, imat ¢e vaznu ulogu u ovim procesima. Ukoliko nakon ¢itanja
ove knjige zastanete na trenutak i razmislite koliko su utemeljene
uobicajene predrasude nas gadza prema Romima, cilj ove knjige bit
¢e iviSe nego postignut.

Dr. sc. Irena Martinovi¢ Klari¢
U Zagrebu, 29. rujna, 2008. godine
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POPIS FOTOGRAFIJA

Crno-bijela fotografija ispred SadrZaja (str. vi)

Biserka Miskovi¢ drzi fotografiju sa svog vjencanja.

Fotografije u boji:

1 Jovica Radosavljevi¢
2 Milorad Bugarinovi¢
3 Jovo Petrovic
4 Dragoljub Petrovi¢
5 Darko Miskovi¢
6 Jasmin Radosavljevi¢
7 Slobodan Mihajlovi¢
8 Stevo Mihajlovi¢
9 Savo Mihajlovi¢
10 Stevo Petrovi¢
11 Lazo Radosavljevi¢
12 Dominik Migkovi¢
13 Dalibor Petrovi¢

14 Gore s slijeva: ~ Dario Mihajlovi¢, Bosko Petrovi¢, Dean
Petrovi¢, Irena Martinovi¢ Klari¢, Nikola

Balinovi¢ i Drazen Stojanovi¢

Dolje s lijeva: ~ Miladin Migkovi¢, Kristijan Mihajlovi¢,
Vedran Petrovi¢ i Nikola Petrovi¢

15 Predrag Bugarinovi¢
16 Bojan Bugarinovi¢
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LJUDSKI KROMOSOM Y

Od svih ljudskih kromosoma, kromosom Y igrao je sve do nedav-
no ulogu maloljetnog delinkventa — obiluje smecem, siromasan
korisnim obiljeZjima, zazire od druZenja sa susjedima i ne uspijeva
izbjedi neizbjeznu sklonost ka propadanju.

Mark A. Jobling i Chris Tyler-Smith
Nature Reviews Genetics 4:598-612, 2003.

Premda kromosom Y poput istinskog maloljetnog delinkventa prkos-
no krsi gotovo sva pravila klasi¢ne genetike, zraci neodoljivom pri-
vla¢no$¢u molekularnim antropolozima. Upravo njegovi nestasluci
i mane omogucuju jasan i jednostavan uvid u nastanak, podrijetlo i
proslost suvremenih ljudi. Dok ¢itate ovu knjigu imajte na umu ¢inje-
nicu da je pomocu kromosoma Y moguce ispricati pripovijest nasih
praoceva dok je za onu nasih pramajki potrebno zaviriti u jo$ jedan
prkosni dio ljudskoga genoma, u mitohondrijsku DNK (mtDNK). A
mitohondrijska je DNK, poput dame istanc¢anog ukusa i visokih estet-
skih kriterija, s prezirom odbila boravak u stanici jezgre namijenjenoj
obi¢nim kromosomima i nastanila se u malo izdvojenom mjestu, u
organelu koji sluzi kao energetsko postrojenje stanice. Navedena lo-
kacija mtDNK ne ide u prilog tezi o aerobiku kao drevnom evolu-
cijskom nasljedu suvremenih Zena, ve¢ njihovoj silnoj i obnovljivoj
energiji potrebnoj za istodobno obavljanje vise poslova, po moguéno-
sti od pranja posuda do pisanja znanstvenog rada namijenjenog ¢aso-
pisu pristojnog faktora utjecaja.
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STRUKTURA | ORGANIZACIJA KROMOSOMA Y

Kromosom Y je najmanji ljudski kromosom koji sadrzi priblizno 60
milijuna parova baza (Mb) molekule DNK. Zahvaljujuci citogenetic-
kim istrazivanjima odredena su tri osnovna podru¢ja kromosoma Y:
pseudoautosomni (sastoji od dva potpodrucja PAR1 i PAR2), potom
eukromatinski i heterokromatinski dijelovi. PAR1 i PAR2 nalaze se na
zavr$nom dijelu kratkog kraka (Yp), odnosno na samom kraju dugog
kraka (Yq) i na njih otpada 2600 i 320 tisuca parova baza (kb) mo-
lekule DNK. Unutar pseudoautosomnog podrucja, posebice unutar
PAR1, dolazi do sparivanja i izmjene genetickog materijala s pseu-
doautosomnim podruc¢jem na kromosomu X za vrijeme mejoze kod
muskaraca pa se geni smjesteni unutar PAR podrudja nasljeduju kao
autosomni geni.

Dok na PAR1 i PAR2 otpada svega 5% duzine kromosoma Y, pre-
ostalih 95% njegove duzine ¢ini podrucje koje ne podlijeze rekombi-
naciji, a naziva se nerekombinirajuca regija kromosoma Y (NRY) ili
muska-specifi¢na regija (MSY). NRY se dijeli na dva osnovna dijela:
heterokromatinski i eukromatinski.

Prvu detaljnu fizicku mapu kromosoma Y nacinili su Charles A.
Tilford i suradnici 2001. godine, dok su Chao Sun i suradnici (1999.)
te Tomoko Kuroda-Kawaguchi i suradnici (2001.) prvi objavili slijed
nukleotida dvaju podru¢ja unutar NRY, AZFa i AZFc. Ovi su rezultati
ukljuceni i nadogradeni u istrazivanje koje su proveli Helen Skaletsky
i suradnici (2003.), a u kojem je objavljen cjelokupni slijed NRY po-

. MSY ,
A Yp HN | ] e Yq
centremera

B

X-transpozionirane eani pse'l_.ldoautosomne

regije @ amplikoni O regije

[ X-degenerirane [E heterokromatin ostale regije
regije

Slika 1. Muska-specifi¢na regija kromosoma Y (MSY). A. Shematski prikaz cijelog kro-
mosoma s pseudoautosomnim i heterokromatinskim regijama. B. Uvecani pogled na
24 Mb dug dio eukromatinskog dijela muske-specifi¢cne regije kromosoma Y. Preuzeto
s dozvolom od Helen Skaletsky i suradnika, Macmillan Publishers Ltd: Nature, 2003.
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drugja (Slika 1). Helen Skaletsky i suradnici sekvencirali su 97% NRY
podrudja jednog muskarca i pronasli 156 transkripcijskih jedinica,
sve unutar eukromatinskog dijela. Polovica transkripcijskih jedinica
kodira 27 razlicitih proteina ili proteinskih porodica, od kojih je 12
eksprimirano ubikvitarno, a 11 isklju¢ivo u testisima.
Heterokromatinski dio kromosoma Y ukljucuje heterokromatin
centromere, duzi heterokromatinski blok koji se proteze na 40 Mb
molekule DNK i zauzima ve¢i dio distalnog dijela dugog kraka te tre-
¢i heterokromatinski blok koji sadrzi 3000 ponavljanja u nizu duzine
125 parova baza i prekida eukromatinske sljedove na proksimalnom
dijelu dugog kraka. Heterokromatinski dio NRY sadrzi 6 razli¢itih
klasa sljedova koje ¢ine duga, homogena tandemska ponavljanja.
Eukromatinski dio od priblizno 24 Mb zauzima 8 Mb na kratkom
kraku (Yp) i 14,5 Mb na dugom kraku (Yq) te sadrzi dvije manje pra-
znine. Gotovo se svi eukromatinski sljedovi mogu podijeliti u tri ra-
zlic¢ite klase: X-transpozionirani, X-degenerirani i amplikoni.
X-transpozionirani sljedovi nastali su uslijed transpozicije s kro-
mosoma X na NRY u razdoblju prije 3 do 4 milijuna godina (Rozen
i sur. 2003.) pa pokazuju 99%-tnu istovjetnost sa sljedovima DNK na
dugom kraku kromosoma X. Kasnije, tijekom evolucije, doslo je do
lomljenja X-transpozioniranog bloka u dva odvojena dijela, a to je
obiljezje i danas sa¢uvano kod muskaraca. X-transpozionirani sljedo-
vi ne sudjeluju u X-Y krosingoveru, a sadrze tek dva gena koji imaju
svoje homologe na dugom kraku kromosoma X (Xq12). Od tri kla-
se eukromatinskih NRY sljedova, X-transpozionirani sljedovi sadrze
najmanje gena, a najvise rasprsenih ponavljajucih sljedova.
X-degenerirani sljedovi sadrze gene koji se pojavljuju u jednoj ko-
piji i pseudogenske homologe 27 razlic¢itih X-vezanih gena te pokazu-
ju 60 do 96%-tnu slicnost s X-vezanim homolozima. Smatra se kako
ovi sljedovi potje¢u od ancestralnog autosoma od kojeg su koevolui-
rali kromosomi X i Y. Svih 12 ubikvitarno eksprimiranih NRY gena
nalazi se unutar X-degeneriranih sljedova dok je od 11 NRY gena ek-
sprimiranih u testisima samo jedan gen (SRY) unutar X-degenerira-
nog segmenta.
Amplikoni (segmentarno duplicirano podrucje NRY regije) su sa-
stavljeni od sljedova vrlo sli¢nih ostalim NRY sljedovima. Amplikone
¢ine 10.2 Mb duge ponavljajuce jedinice smjeStene na sedam segme-

3

Kromosom glavni dio za tisak isp.indd 3 22.1.2009 19:19:00



IRENA MARTINOVIC KLARIC

nata rasprSenih po eukromatinskom duljem kraku i proksimalnom
dijelu kraceg kraka. Od tri klase eukromatinskih sljedova upravo am-
plikoni sadrzavaju najveci broj gena. Otkriveno je 9 razli¢itih kodiraju-
¢ih genskih porodica koje se ponavljaju od 2 do 35 puta. Amplikonski
geni pokazuju ogranicenu ekspresiju, ve¢inom ili iskljucivo u testisi-
ma. NajizraZenije strukturne karakteristike amplikonskih regija jesu
osam velikih palindroma, s visoko simetri¢nim krakovima koje obi-
liezava 99,94 do 99,997%-tna sli¢nost nukleotida. Palindromi zajedno
&ine Cetvrtinu NRY eukromatina. Sest od osam palindroma nosi po-
znate kodirajuce gene koji se eksprimiraju specifi¢no u testisima. Kod
svih poznatih gena na NRY palindromima postoje identi¢ne ili gotovo
identi¢ne kopije gena na suprotnim stranama palindroma. Pored osam
palindroma, amplikonske regije sadrze pet setova $iroko razmaknutih
obrnutih ponavljanja te mnostvo dugih ponavljajucih sljedova.

EvoLucija KROMOSOMA Y

Kromosomi X i Y sisavaca potekli su od jednog autosomnog para
kromosoma prije 300 milijuna godina. Bruce T. Lahn i David C. Page
(1999.) zakljucili su kako se diferencijacija kromosoma X i Y desila
nakon nestanka krosingovera medu njima, u razdoblju prije 240 do
320 milijuna godina. Naime, kod 19 X-Y parova gena starost se stup-
njevito povecava uzduz kromosoma X u Cetiri evolucijska sloja, a $to
znaci da su najmanje Cetiri evolucijska dogadaja utjecala na spolnu
evoluciju tako da je svaki suprimirao X-Y krosingover u jednom slo-
ju, no bez veceg utjecaja na poredak gena kromosoma X. Najmladi
dijelovi kromosoma Y jesu 4 milijuna godina stari X-transpozionira-
ni sljedovi dok je SRY gen jedan od njegovih najstarijih dijelova cija
se starost procjenjuje na priblizno 300 milijuna godina.

Uskladivanje procesa rekombinacije, krosingovera i genske kon-
verzije imalo je klju¢nu ulogu u evoluciji i odrzavanju NRY regije. Na
evoluciju X-degeneriranih i amplikonskih sljedova bitno su utjecala
dva evolucijski suprotna procesa, gensko propadanje te primanje i za-
drzavanje gena.

Svi X-degenerirani geni i pseudogeni unutar NRY nastali su kao
rezultat supresije krosingovera u ancestralnim autosomima te dife-
rencijacije kromosoma Y od kromosoma X. Inverzije u kromosomu
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Y takoder su mogle biti uzrokom prestanka krosingovera s kromoso-
mom X. Helen Skaletsky i suradnici (2003.) dokazali su da X-degene-
rirani sljedovi podupiru teoriju o genetickoj korisnosti krosingovera
spolnih kromosoma, tj. pogubnim posljedicama njegovog izostanka.
Prema ovom modelu, ve¢ina ancestralnih gena na kromosomu X
ostala je funkcionalno netaknuta i nastavila sudjelovati u krosingove-
ru. S druge strane, tijekom evolucije doslo je do postupnog gubitka
funkcije gena kromosoma Y zbog nestanka krosingovera.

Za razliku od X-degeneriranih sljedova koji imaju zajednicko po-
drijetlo s kromosomom X, amplikonski su sljedovi evoluirali iz razli-
¢itih genomskih izvora, pomocu razlic¢itih molekularnih mehanizama.
Dio amplikonskih gena nastao je iz zajednickih predaka kromosoma
X 1Y, dio transpozicijom i amplifikacijom autosomnih transkripcij-
skih jedinica koje se jo§ mogu naci u nekim autosomima, a ostatak
retrotranspozicijom i amplifikacijom procesirane glasnicke RNK
iz autosomnog gena. Medutim, neovisno o vrsti genomskih izvora i
evolucijskim mehanizmima koji su doveli do stvaranja amplikonskih
gena, svi se pojavljuju u visestrukim, gotovo identi¢nim kopijama te
stvaraju jednake obrasce ekspresije u tkivima. Odredene genske poro-
dice eksprimiraju se pretezno ili isklju¢ivo u spermatogenim stanica-
ma testisa. Stvaranje spolnih kromosoma X iY tijekom evolucije sisa-
vaca i pojava domene specificne za muski spol, stvorilo je genomsku
nidu u kojoj je selekcija krenula u smjeru poboljsanja muskih zamet-
nih stanica. Amplifikacija testis-specifi¢nih gena putem visoke razine
ekspresije mogla je poboljsati stvaranje sperme. Medutim, u uvjetima
izostanka krosingovera bilo je potrebno razviti drugi tip homologne
rekombinacije, gensku konverziju kao sredstvo zadrzavanja funkcije
gena.

MEHANIZMI UOBLICAVANJA GENETICKE VARIJABILNOSTI

Prije nego $to nastavimo razmatrati vrijednost primjene kromosoma
Y u molekularno-antropoloskim istrazivanjima, potrebno se ukratko
osvrnuti na mehanizme uoblicavanja geneticke varijabilnosti ljudskih
populacija. Naime, geneticka varijabilnost rezultat je djelovanja te-
meljnih evolucijskih sila: mutacije, prirodne selekcije i toka gena koji
uzrokuju sustavni pritisak na zalihu gena neke populacije te genetic-
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kog drifta koji kroz nesustavni pritisak dovodi do slu¢ajnih promjena
u ucestalosti gena.

Mutacija, odnosno nasljedna promjena, kljucni je i sastavni dio
evolucije budu¢i da pribavlja novi geneticki materijal stvaraju¢i nove
alele ili nove gene ¢ija daljnja sudbina u ukupnoj zalihi gena ovisi o
prirodnoj selekciji. Mutacija zahvac¢a somatske i spolne stanice, no
samo u slu¢aju mutacije unutar spolne stanice i pod pretpostavkom
da ista ne ugrozava reprodukcijski potencijal jedinke, do¢i ¢e do nje-
zinog prenosenja na sljedece generacije. Promjene u slijedu nukleo-
tida uzrokovane mutacijom nazivaju se polimorfizmima molekule
DNK ukoliko na promatranom lokusu u populaciji postoji vise od
jednog alela cija je ucestalost veca od 1%. Srednja vrijednost hetero-
zigotnosti ljudske DNK iznosi 0,0037, $to znaci da od 1:250 do 1:300
baza varira izmedu razlicitih alelskih sljedova. S obzirom na obujam
genoma zahvac¢enog mutacijom, govorimo o kromosomskim aberaci-
jama i mutacijama molekule DNK.

Mutacije molekule DNK dijele se na: 1) supstitucije (zamjene jed-
nog nukleotida drugim), 2) delecije (uklanjanje jednog ili vise nukle-
otida), 3) insercije (umetanje jednog ili viSe nukleotida) te 4) inverzije
(rotacije dvolancanog dijela molekule DNK koji ukljucuje dva ili viSe
parova baza za 180°). Supstitucije uklju¢uju tranzicije (zamjena piri-
midinske baze drugom pirimidinskom bazom ili zamjena purinske
baze drugom purinskom bazom) i transverzije (zamjena pirimidin-
ske baze purinskom ili obrnuto). Ovisno o posljedicama supstitucije
kodiraju¢e DNK, tj. o promjenama koje nastaju u aminokiselinama,
govorimo o: 1) tihim supstitucijama (ne uzrokuju promjene u kodi-
ranju aminokiselina), 2) besmislenim mutacijama (dolazi do supsti-
tucije kodona za aminokiselinu sa stop kodonom) i 3) promasenim
mutacijama (promjene jednog kodona drugim specificnim za razlici-
tu aminokiselinu).

Prirodna selekcija (diferencijalni reproduktivni uspjeh jedinke ili
genotipa) gotovo automatski odabire korisne te uklanja Stetne muta-
cije iz populacije uzimajuci u obzir specificnosti okolisa, $to dovodi
do funkcionalnog pobolj$anja vrste. Drugim rije¢ima, kada mutacije
poluce korisne promjene, iste se usvoje putem prirodne selekcije. Ve-
¢ina mutacija, koje uzrokuju promjene u polipeptidu ili funkcionalnoj
RNK, smanjuje stopu prezivljavanja pojedinca koji ih nose u svom
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genomu pa se uklanjaju iz populacije (negativna selekcija). Ponekad
novi mutant moze biti jednako koristan kao ve¢ postoje¢i alel u popu-
laciji pa se takva mutacija smatra selektivno neutralnom. Vrlo rijetko
nova mutacija povecava sposobnost prezivljavanja, no ako se dogodi,
postaje objektom pozitivne selekcije.

Tok gena je evolucijski ¢imbenik koji doprinosi zblizavanju raz-
licitih populacija putem prijenosa alela/gena tijekom migracijskih
procesa pa se bitno umanjuju ili ¢ak dokidaju razli¢itosti medu po-
pulacijama. Pritom se prekida postojeca ravnoteza, no populacija se
prirodnom selekcijom usmjerava k uspostavi novog ravnoteznog sta-
nja. Usprkos ¢estom izjednacavanju pojma toka gena i migracija po-
pulacija, radi se o dva zasebna fenomena. Migracija ne mora uvijek
dovesti do toka gena (npr. imigracija u novo nenaseljeno podrucje).
Medutim, u vedini slucajeva, migracije mijenjaju ukupnu zalihu gena
populacija koje izmjenjuju migrante i ovise o bliskosti tj. diferencira-
nosti populacija, o broju migranata te o brojnim geografskim, gospo-
darskim i sociokulturnim ¢imbenicima. Pojednostavljeno receno, tok
gena je ucestaliji izmedu susjednih populacija slicnih kulturnih, reli-
gijskih, lingvistickih ili etnickih obiljezja.

Geneticki drift ima posebno vaznu ulogu u uobli¢avanju geneticke
varijabilnosti malih, izoliranih populacija, dok se u velikim populaci-
jama njegov ucinak prikriva selekcijom. Geneticki drift podrazumi-
jeva kumulativne ucinke svih slucajnih procesa koji mogu uzrokovati
promjene u ucestalosti gena: 1) sluc¢ajan odabir gameta u procesu nji-
hova prenosenja iz jedne generacije u drugu (u uzem smislu, pojam
geneticki drift odnosi se upravo na ovaj slucaj), 2) slu¢ajne promjene
u jacini i smjeru selektivne sile i drugih sistematskih sila uklju¢uju-
¢i slucajne fluktuacije stopa mutacije, selektivnog pritiska i razli¢itih
populacijskih kretanja te 3) posebni, slucajni dogadaji poput novih
povoljnih mutacija, jedinstvenih rekombinacija, zasi¢enja populacija
masovnom imigracijom, jedinstvenih selekcijskih dogadaja te dra-
sticnog smanjenja veli¢ine populacije (u¢inak utemeljitelja ili u¢inak
uskog grla).

Spomenimo ukratko i posljedice medudjelovanja genetickog drifta
i ostalih evolucijskih sila. Kvantitativni u¢inak genetic¢kog drifta slican
je na svim genima, premda je svaki gen zahvacen slucajno i zasebno u
odnosu na neki drugi gen. Geneticki drift uzrokuje velike fluktuacije
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svih gena u malim populacijama te manje promjene u velikim popu-
lacijama, no opet na svim genima. Suprotno tome, utjecaj prirodne
selekcije jedinstven je s obzirom na svaki gen, no ve¢ina gena koji se
izu¢avaju u molekularno-antropoloskim istrazivanjima (uklju¢ujudi i
polimorfizme na kromosomu Y o kojima je rije¢ u ovoj knjizi) je se-
lektivno neutralna. Svi su geni, medutim, pod utjecajem genetickog
drifta koji moze uzrokovati ¢ak i gubitak pozitivno selektiranih mu-
tacija (geneticki drift ima malen utjecaj na selekciju korisnih alela do
trenutka kad korisni aleli dosegnu dovoljno visoku ucestalost). Dok se
korisne i $tetne mutacije zadrzavaju ili uklanjanju iz populacije putem
prirodne selekcije, neutralne mutacije su pod utjecajem genetickog
drifta koji uzrokuje njihovu fiksaciju ili nestanak. Uc¢inak mutacija u
evolucijskom smislu jest bitan jer se rijetkost njihova pojavljivanja na-
doknaduje mnogobrojnos$¢u jedinki koje ¢ine populaciju, a od kojih
je svaka izlozena mogu¢nosti mutacijskog procesa. Dakle, evolucija
¢ovjeka i raznolikost njegova genoma usko su vezani jer je razdioba
razli¢itosti u sljedovima molekule DNK unutar i izmedu ljudskih po-
pulacija odraz djelovanja cetiriju evolucijskih sila koje uobli¢avaju ge-
neticku povijest ¢ovjeka i njegovih bliskih predaka. Jedan od nacina
izu¢avanja geneticke varijabilnosti populacija i slozenih mehanizama
koji je uzrokuju moguc je temeljem uporabe genetickih biljega.

Geneticki biljeg je pojam koji se odnosi na zasebna, segregirajuca
svojstva koja se na temelju svoje prisutnosti, odsutnosti, ili pak visoke
ucestalosti u jednim i/ili niske u drugim populacijama, mogu koristiti
za njihovo opisivanje. Geneticki su biljezi bioloske osobitosti koje se
nasljeduju u skladu s Mendelovim zakonima, a klasificiraju se u mno-
gobrojne polimorfne sustave znatnih genetickih varijacija.

GENETICKI BILJEZI NA KROMOSOMU Y

Usprkos mnostvu polimorfnih biljega na kromosomu Y, u molekular-
no-antropoloskim istrazivanjima koriste se dvije osnovne klase gene-
tickih biljega: bialelni (binarni) i multialelni.

Bialelni (binarni) biljezi uklju¢uju polimorfizme jednog nukleo-
tida (SNP) te insercije i delecije (indel polimorfizmi). SNP biljezi su
opcenito najucestaliji polimorfizmi u ljudskom genomu na koje otpa-
da 90% ukupnih polimorfizama molekule DNK (Collins i sur. 1997.).

8

Kromosom glavni dio za tisak isp.indd 8 22.1.2009 19:19:02



|. DIO: LJUDSKI KROMOSOM Y

Buducdi da ih odlikuje niska stopa mutacije, koja u prosjeku iznosi 2 x
10 po bazi po generaciji (Nachman i Crowell 2000.), pogodni su za
izu¢avanje ranih demografskih dogadaja u ljudskoj prapovijesti. Kod
indel polimorfizama odreduje se prisutnost ili odsutnost dijela mole-
kule DNK u odnosnu na ancestralno stanje koje je poznato iz kom-
parativnih istrazivanja srodnih vrsta (¢impanza, gorila i orangutana).
Najpoznatiji indel polimorfizmi, koji nisu vezani uz nastanak neplod-
nosti muskaraca, a sustavno se nasljeduju iz generacije u generaciju i
dovoljno su ucestali, jesu YAP insercija i 122 delecija. Postoje i broj-
ni drugi primjeri delecija unutar gena kromosoma Y (AZFa, AZFb,
AZFc), no vezani su uz nastanak razli¢itih bolesti koje vode do ne-
plodnosti muskaraca te ne pripadaju tradicionalnom odabiru biljega
u suvremenim molekularno-antropologkim istrazivanjima. U nacelu,
najviSe se istrazuju bialelne mutacije za koje je dokazano da su se po-
javile jednom tijekom ljudske evolucije (u literaturi se spominju i kao
UEP ili jedinstven evolucijski polimorfizam), a pokazuju dovoljno vi-
soku ucestalost (polimorfnost) da se mogu uociti u ljudskim popula-
cijama. Iznimka su bialelne mutacije za koje se zna da su se pojavile
viSe puta tijekom ljudske evolucije, smjestene na odvojenim granama
filogenetickog stabla kromosoma Y, poput bialelnog biljega SRY

10831a,b
temeljem kojeg se odreduju filogeneticki

(istovjetan je biljegu SRY . )
vrlo udaljene haplogrupe, A i Rla.

Multialelni biljezi uklju¢uju polimorfizme duzine ponavljajucih
nizova molekule DNK koji su smjesteni uglavnom unutar nekodi-
rajucih regija. S obzirom na duzinu, ovi se polimorfizmi klasificiraju
kao satelitska DNK (sadrzi ponavljajuce jedinice od jedne do neko-
liko tisuca parova baza) koja se dalje dijeli na minisatelitsku i mikro-
satelitsku DNK. Minisateliti ili VNTR polimorfizmi (varijabilni broj
ponavljajucih nizova) sadrze ponavljajuce nizove duzine od 10 do 100
parova baza (pb) dok mikrosateliti ili STR polimorfizmi (kratki po-
navljajuci nizovi) sadrze ponavljajuce jedinice ¢ija je duzina manja od
10 pb, najcesce u rasponu od dvije do Sest pb. Za razliku od minisate-
lita, koji se koriste u ograni¢enom broju istrazivanja, mikrosateliti su
pronasli $iroku primjenu ne samo u molekularnoj antropologiji, ve¢
i suvremenoj forenzickoj genetici. Nadalje, mikrosateliti se odlikuju
izrazito visokom mutacijskom stopom. Mutacijska stopa mikrosate-

lita smjestenih na kromosomu Y krece se u rasponu od 2,0 x 10° do
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6,9 x 10 pa su oni pogodni za izucavanje demografskih dogadaja iz
nedavne povijesti danasnjih populacija. Medutim, u molekularno-an-
tropoloskim istrazivanjima mikrosateliti se kombiniraju s bialelnim
polimorfizmima kako bi se omogucila analiza raznolikosti haplogru-
pa i procijenila njihova starost.

Prvi otkriveni binarni biljezi kromosoma Y koji su primijenjeni
u molekularno-antropoloskim istraZivanjima jesu 12f2 i 49f. Miriam
Casanova i suradnici opisali su 1985. godine polimorfizam 122, a Kim
Yen Ngo i suradnici su godinu dana poslije opisali polimorfizam 49f.
Prvi otkriveni mikrosatelit na kromosomu Y jest Y-27H39, danas po-
znat kao DYS19, a opisali su ga Lutz Roewer i suradnici 1992. godine.

FILOGENETICKO STABLO I OSNOVNA TERMINOLOGIJA

Usporedo s tehnoloskim napretkom i razvojem novih metoda kao
§to su lancana reakcija polimerazom (PCR), automatizirano sekven-
cioniranje za velike projekte poput otkrivanja ljudskog genoma i de-
naturirajuca tekuca kromatografija visoke ucinkovitosti (DHPLC),
doslo je do otkrica sve veceg broja biljega na kromosomu Y koji su se
mogli upotrijebiti u molekularno-antropoloskim istrazivanjima. Na-
kon §to su Peter A. Underhill i suradnici 1997. upotrijebili DHPLC za
otkrivanje i genotipizaciju 19, tada novih, binarnih biljega pogodnih
za PCR tehniku, zapoceo je strelovit napredak u otkrivanju sve veceg
broja informativnih biljega. Zahvaljujuci naporima mnogih znanstve-
nika koji se bave istrazivanjima kromosoma Y u molekularnoj antro-
pologiji i srodnim disciplinama, danas raspolazemo sa 600 binarnih
biljega i vise od 200 mikrosatelita za vrlo precizno razlucivanje razli-
¢itih nasljednih linija kromosoma Y.

Od 2002. do travnja 2008. godine primjenjivao se jedinstven su-
stav nomenklature za filogeneticko stablo kromosoma Y koji je zami-
jenio dotadadnjih sedam razli¢itih i nepodudarnih sustava. Skupina
znanstvenika okupljena u Konzorcij za kromosom Y (YCC) iznjedrila
je 2002. godine parsimono filogeneti¢ko stablo binarnih haplogrupa
kromosoma Y. Filogeneticko stablo kromosoma Y iz 2002. godine
obuhvacalo je 243 binarna biljega genotipizirana u reprezentativnom
globalnom uzorku populacija te 153 binarne haplogrupe (sadrza-
ne unutar 18 glavnih haplogrupa). Prihvacen je hijerarhijski sustav
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nomenklature kako bi se buduce otkrivene mutacije i haplogrupe
mogle ugraditi u filogeneticko stablo. Imaju¢i u vidu ¢injenicu da je
kromosom Y haploidan, tom je prilikom propisano kako se termin
HAPLOGRUPA ili klada koristi u slucajevima kada su nerekombini-
rajuci dijelovi kromosoma Y definirani binarnim biljezima. Termin
HAPLOTIP odreden je za skupine kromosoma Y definirane mikro-
satelitima. Takoder je dogovoreno kako se termin NASLJEDNA LI-
NIJA koristi u slu¢ajevima kada se kombiniraju podaci dobiveni testi-
ranjem bialelnih i mikrosatelitskih biljega. Haplogrupe su oznacene
velikim tiskanim slovima od A do R, a podhaplogrupe (subklade) od-
govarajuc¢im velikim tiskanim slovima, arapskim brojevima te malim
tiskanim slovima (npr. I1a).

Prva dva grananja filogenetickog stabla rezultirala su nastankom
najstarijih haplogrupa A i B koje se pojavljuju jedino u Africi gdje je
ujedno i ukorijenjeno filogeneticko stablo kromosoma Y. Preosta-
li stariji dio filogenetickog stabla ¢ine tri subklastera sa zajednickim
izvoriStem koje definira mutacija M168, a koji sadrzava glavninu
africkih i ne-africkih haplogrupa. Radi se o DE haplogrupama pri-
sutnim i u Africi i Aziji, ne-africkoj haplogrupi C rasprostranjenoj u
isto¢noj Aziji, Oceaniji i Sjevernoj Americi, te haplogrupi F koja sa-
drzi vrlo razgranatu haplogrupu K. Visoka regionalizacija haplogrupa
uocljiva je kod subklada F i K. Haplogrupe F* i H ogranicene su na
Aziju, a haplogrupe I i ] na Europu i Bliski istok. Iz haplogrupe K ta-
koder su nastale haplogrupe N i O koje su najzastupljenije u isto¢noj
Aziji, haplogrupe Q u sjeveroisto¢noj Aziji i Amerikama kao i haplo-
grupa R koja se proteze od sjeverne Afrike preko Europe sve do za-
padne Azije.

Filogeneticko stablo ukorijenjeno je pomocu sekvencioniranja
homolognih dijelova NRY regije kod suvremenih muskaraca i srod-
nih nam primata kako bi se ustvrdili najvjerojatniji ancestralni aleli
za utvrdene polimorfizme na ljudskom kromosomu Y. Monofileticke
haplogrupe u filogenetickom stablu definirane su deriviranim mutaci-
jama binarnih biljega. Patrilinearne nasljedne linije koje nisu odredene
deriviranim mutacijama potencijalno su parafileticke pa se za njih rabi
termin PARAGRUPA. Paragrupe se oznacuju zvjezdicom (*) kako bi
se istakla ¢injenica da sadrze kromosome koji pripadaju istoj kladji, ali
ne i njezinim subkladama. U slucajevima kada nisu genotipizirani svi
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poznati geneticki biljezi unutar klade, uvodi se zagrada i znak “x” te se
na taj nac¢in oznacuju nasljedne linije koje su iskljucene. Spomenimo
takoder kako je ve¢ina mutacija oznacena velikim tiskanim slovom M
(zamjena za rije¢ mutacija, a ujedno oznacava biljege otkrivene u la-
boratoriju Petera A. Underhilla) ili P (zamjena za rije¢ polimorfizam,
a ujedno oznacava biljege otkrivene u laboratoriju Michaela F Ham-
mera). Haplogrupe se mogu oznacavati prema nasljednim linijama
(velikim tiskanim slovima, npr. haplogrupa I) ili i prema nasljednim
linjjama i mutacijama koje ih odreduju (npr. haplogrupa I-M170).

Mark Jobling i Chris Tyler-Smith objavili su 2003. godine drugo
izdanje YCC filogenetickog stabla kromosoma Y s nekoliko manjih
promjena u odnosu na 2002. godinu.

Tatiana M. Karafet, Fernando L. Mendez, Monica B. Meiler-
man, Peter A. Underhill, Stephan L. Zegura i Michael £ Hammer
su 2. travnja 2008. godine objavili novo izdanje filogenetickog stabla
kromosoma Y (Slika 2) s 311 razli¢itih haplogrupa (sadrzanih u 20
glavnih haplogrupa, uklju¢ujudi dvije nove glavne haplogrupe, Si T
— Slike 3 do 20) i 600 binarnih biljega. Budu¢i da je od 2002. do po-
¢etka 2008. godine otkriveno vide od 300 novih binarnih biljega koji
su objavljeni u znanstvenim radovima dvaju, gore spomenutih labo-
ratorija (biljezi od M226 do M450 te od P45 do P122) ili su postali
dostupni zahvaljujuci razli¢itim javnim bazama podataka (vecina bi-
liega od P123 do P297), ukazala se potreba za objedinjavanjem novih
podataka te mijenjanjem prijadnje topologije filogenetickog stabla i
nomenklature novootkrivenih nasljednih linija. Klju¢ne promjene u
odnosu na prvo YCC izdanje filogeneti¢kog stabla kromosoma Y iz
2002. godine su sljedece. Prvo, novootkriveni biljeg P143 jest zajed-
nicka mutacija haplogrupama C i FT, a bududi se superklaster C-FT
pojavljuje obi¢no izvan subsaharske Afrike, logi¢no je pretpostaviti da
su ancestralni C-FT kromosomi izneseni iz Afrike vrlo rano tijekom
dijaspore anatomski suvremenih ljudi. Drugo, sedam mutacija ujedi-
njuju haplogrupe I'i] u kladu IJ. Trece, Sest polimorfizama ujedinjuje
nasljedne linije N i O u kladu NO. Cetvrto, novootkriveni geneticki
biljeg P256 ujedinjuje nasljedne linije M s dvjema K haplogrupama,
K-M353/M387 i K-P117/P118, u superkladu M. Peto, dvije nove na-
sljedne linije K, definirane mutacijama M230 i M70, oznacene su kao
nove glavne haplogrupe SiT.
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M91, P97 A
M60, M181, P85, P90 8
SRY DE*
10831, YAP M145 = P205, M203, P144, P153,P165,P167,P183  [M174 (+1)
M42, M94
MT139, M299 SRY.04 (+17)
RPS4Y,,,, M216, P184, P255, P260 c
P9.1,M168 .
M294 P91, P104 F
M427, M428 >
P143 b254 o4
M201, P257 G
P14, M89
M213,P133 Moo H
P19 (+5)
P134,P135 P123,P124,P125,P126 —— |
P136,P138 B127,P129,P130 120a(2)
P139, P140 —
P141,P142, K*
P145,P146 M147 K1
P148, P149 P60 o
P151,P157 P79
P158,P159 K3
P160, P161 P261,P263 K4
P163, P166 M11, M20, M22, M61, M185, M295 L
P187 P256 M
M9, P128 NO*
P131,P132 M214, P188, P192 M231
P193,P194, P195 7S
92R7, M45, M74=N12, P27.1
D: M174, 021355 P69, P207, P226,P228,P230 — P*
E: SRY,,ow M96, P29, P150, P152, P154, P155, P156, P162 P235,P237,P239,P240,P243 | M242
P168,P169, P170,P171,P172,P173,P174,P175,P176 P244,P281,P282,P283,P284 [ 1007 (47) R
I:P19, M170, P38, M258, P212, U179 P285 -
P WD, P36, M2os, Fels M230, P202, P2
J:122a, M304, P209 et S
0:M175,P186,P191,P196 M70, USP9Y+3178 =M134 T
R: M207, M306, P224, P227, P229, P232, P280, P285 M193, M272

Slika 2. Pojednostavljeni prikaz filogeneti¢kog stabla kromosoma Y. Imena haplogru-
pa naznacena su na krajevima pojedinacnih grana, a mutacije iznad. DuZina grana
nije proporcionalna niti broju niti starosti mutacija. Redoslijed kojim su nabrojani fi-
logeneticki jednakovrijedni biljezi je proizvoljan (preuzeto s dozvolom od Tatiane M.
Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Research, 2008.).
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U ovoj knjizi koristit ¢e se preporuke za nomenklaturu iz 2008.
godine. U prvom i drugom poglavlju analiziran je i odredeni broj
starijih radova, od kojih nekolicina zavrjeduje epitet “klasi¢ni’, te ¢e
prvo biti napisana nova nomenklatura, i ukoliko je doslo do promje-
ne, nomenklatura iz 2002. godine bit ¢e napisana u zagradi. U tre¢em
poglavlju o najnovijim istrazivanjim varijabilnosti kromosoma Y u
bajaskoj populaciji u Hrvatskoj, koristit ¢e se isklju¢ivo nova nomen-
klatura.

Napomenimo takoder pojam filogeografije koji je u literaturu prvi
uveo John C. Avise jo$ 1987. godine, a odnosi se na analizu geograt-
ske raspodjele razli¢itih grana (genealoskih linija) filogenetickog sta-
bla. Upravo je filogeografski pristup, zbog mogu¢nosti kombiniranja
vremenske dimenzije (iz filogenetickog stabla) s prostornom (geogra-
fijom), postao dominantan u suvremenim molekularno-antropolos-
kim istrazivanjima temeljenim na uniparentalnim polimorfizmima.

M31, P82 Ala
P108
P114 Alb
A2*
M6, M14, M23, M49, M71, M135 M114 A
M141, M196, M206, M212, MEHT a
P3, P4, P5, P36.1, PK1, P247, P248 P28 b
P262
Mo1 A2c
Po7 M28, M59 A3a
A3b1*
M51, P100
P201 P71,P102
Va2 A3bla
M144, M190
e ——————— *
M220,P289 | M13,M63 A3b2
M127,M202 | M7
M219, M305 A3b2a
M118
A3b2b

Slika 3. Dio filogenetickog stabla koji odgovara haplogrupi A (preuzeto s dozvolom
od Tatiane M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Re-
search, 2008.).

14

Kromosom glavni dio za tisak isp.indd 14 22.1.2009 19:19:04



|. DIO: LJUDSKI KROMOSOM Y

M236, M288 |
L_M146
M218
M150 M109, M152
P32, P50
M108.1
P111, M43
M60, M181
P85, P90 M182 P6
M115, M169
M112,M192 M30,M129 |
50f2(P) | M108.2
p7 P8, P70
MSY2.1, M211
P112

B1*
Bla
B2*
B2a*
B2a1*
B2ala

B2a2*
B2a2a
B2b*
B2b1
B2b2
B2b3*
B2b3a
B2b4*
B2b4a
B2b4b

B2c

Slika 4. Dio filogenetitkog stabla koji odgovara haplogrupi B (preuzeto s dozvolom od
Tatiane M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Research,

2008.).

RPSA4Y,,, M216

P184, P255, P260

M8, M105, M131, P122 B
M38
M208 P33

P54

M93

P39
M217, PK2, P44 M48, M77, M86

M407

P53.1

P62
M347

M210
M356

P92
P55

C*
c1*
Cla
Q¥
C2a*
Q2a1
Qa2
c3*
C3a
C3b
C3c
C3d
C3e
c3f
Cc4*
C4a
C5*
C5a
c6

Slika 5. Dio filogenetickog stabla koji odgovara haplogrupi C (preuzeto s dozvolom od
Tatiane M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Research,

2008.).
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M15
N
N2
M174
©021355) | M55 M>7 P42
M64.1, M179 M125 P12
P37.1,P41.1 [M116.1
P190, 12f2b (022457)
P53.2
M151
P120
P99 ——
P47

D*
D1*
D1a*
D1a1
D2*
D2a*
D2at1*
D2a1a*
D2a1a1l
D2a1b*
D2al1b1

Slika 6. Dio filogenetitkog stabla koji odgovara haplogrupi D (preuzeto s dozvolom od
Tatiane M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Research,

2008.).
M285, M342 P20
P76
M201, P257
P15 P16
P287 P18
M286
M287
M377

G1*

Gla

G1b

G2*

G2a*

G2al*

G2ala

G2a2

G2b

G2c

Slika 8. Dio filogenetickog stabla koji odgovara haplogrupi G (preuzeto s dozvolom od
Tatiane M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Research,

2008.).
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SRY, 05 M96, P29
P150, P152,P154

P155,P156,P162

P168,P169,P170
P171,P172,P173
P174,P175,P176
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M33,M132 W44
P110
M58
M116.2
M149
M154
M155
M10, M66, M156, M195
M2, P1
g M191, U1
Migo=pgs [MO2LUIE0 P53
P46, P182 U174 | P115
P189,P211
P293 P16 i3
P147 U175 _
U209 UngW
P277,P278 L
P59
P268, P269
P2,P179
P180, P181
DYS391p
V12 [ m224
M215 S
M78 vi3 | v27
V36 | Pes
V22 [ m148
V19
M35 ves ————
P177
M81 M107
M165,M183
M123
M34 [ M84, M136
M290
M281
V6
P72
M329
P75
M41
M75, P68
M54, M90
. M85 —
M98 M200] P45
pP258

E*

E1a*

Elal

El1a2
E1b1*
Elbla*
E1b1a1l
E1b1a2
Elb1a3
E1b1a4
E1b1a5
Elb1a6
E1b1a7*
Elb1a7a*
E1b1a7a1l
E1b1a7a2
E1bl1a7a3*
E1bl1a7a3a
E1b1a8*
E1b1a8a*
E1b1a8a1*
E1b1a8ala
E1b1a8a2
E1b1a9
E1b1b*
E1b1b1*
E1b1b1a*
E1b1b1a1*
Elbiblala
E1b1blalb
E1b1b1a2*
Elb1b1a2a
E1b1b1a2b
E1b1b1a3*
Elb1b1a3a
E1b1b1a3b
E1b1b1a4
E1b1b1b*
E1b1b1b1
E1b1b1b2
E1b1b1c*
E1b1b1c1*
Elb1b1cla
E1b1b1clb
E1b1b1d
E1b1b1e
Elb1b1f
Elbic
E1b2

E2*

E2a

E2b*
E2b1*
E2bla*
E2b1a1
E2b1a2

Slika 7. Dio filogenetickog stabla koji odgovara haplogrupi E (preuzeto s dozvolom od Tatiane
M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Research, 2008.).
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H*
H1*
H1a*
- . M36,M197 .
Ve M97 H1a2
M39,MI38 1.3
M370 H1b
H2*
Apt P80 H2a
P266 H2b

Slika 9. Dio filogenetickog stabla koji odgovara haplogrupi H (preuzeto s dozvolom od
Tatiane M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Research,

2008).
I*
1%
M21 a
11b*
M253, M307, P30, P40, M450 | M227
| M72 1p1
P109 e
P259 d
P19, M170, P38 122
M258,P212, U179 P41.2 = M359 Dar
P37.2
M26 12a2*
Miet 12a2a
P215 b
M284 Db
M223,P214,P216,P217,P218,P219 | M379 bo
P220,P221, P222 = U250, P223
| P78 2p3
e 12b4

Slika 10. Dio filogenetickog stabla koji odgovara haplogrupi | (preuzeto s dozvolom
od Tatiane M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Rese-
arch, 2008.).
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J*
J1*
J1a

J1b
M267 M390 Jc

P56

M62
M365

J1d
Jle*
Jlel
J1e2
J2*
J2a*
J2a1
J2a2*

P58 M367, M368
M369

M47, M322

M67 M2 —— J2a2a*
M7 jradat

M163, M166

J2a2b

M68
12f2a, M304, P209 J2a3

M137 12a4
J2a5
J2a6
J2a7
J2a8
J2a9
J2a10
J2a11
J2a12
J2a13
J2b*
J2b1
J2b2*
J2b2a
J2b2b
J2b2c
J2b2d

M410 M158
M289

M318
M172 M319
M339
M340

M419

P81

P279

M205

M12, M102, M221, M314 M99

M241 M280

M321
P84

Slika 11. Dio filogenetickog stabla koji odgovara haplogrupi J (preuzeto s dozvolom od Tati-
ane M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Research, 2008.).
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M27, M76
M11, M20, M22 M317 M349
M61, M185, M295
M274
M357
PK3

L*
L1

L2*
L2a
L2b
L3*
L3a

Slika 12. Dio filogenetickog stabla koji odgovara haplogrupi L (preuzeto s dozvolom
od Tatiane M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Rese-

arch, 2008.).
P34 P51
M4, M5 = P73 Po4
M106, M186
P56 M189, M296, P35
P87
P22 =M104 M16
M83
M353, M387 |
L_SRYg 3 =M177
P117,P118

M*
M1*
M1a*
M1a1
M1a2
M1b*
M1b1*
M1b1a
M1b1b
m2*
M2a
M3

Slika 13. Dio filogenetickog stabla koji odgovara haplogrupi M (preuzeto s dozvolom
od Tatiane M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Rese-

arch, 2008.).
M128
P43
M231
LLY22g
Tat, P105

——
P63

M178

P21
P67
P119

N*
NT*
N1a
N1b*
N1b1
N1c
N1c1*
N1cla
N1c1b
N1clc

Slika 14. Dio filogenetickog stabla koji odgovara haplogrupi N (preuzeto s dozvolom
od Tatiane M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Rese-

arch, 2008.).
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MSY2.2
M119 P203
_mi01
M50, M103, M110
P31 M5
M88, M111
PK4
SRY,s, P49
(022454) 47z
M121,P27.22
M164
M159
M122,P198
M7 M113 N4
M188, M209
P201 = N5
(021354)
P164
M324, P93
P197,P199
P200
M134 M117,M133 [
_m162
P101
(002611)
P103
M300
M333

o*
o1*
O1a*
O1a1*
O1lala
O1a2
0o2*
02a*
0O2a1*
O2ala
O2b*
02b1
0o3*
0O3a*
O3a1
03a2
0O3a3*
O3a3a
O3a3b*
0O3a3b1*
O3a3bla
0O3a3b1b
0O3a3b2
0O3a3c*
0O3a3c1*
O3a3cla
0O3a3c2
0O3a4*
O3a4da
0O3a5
0O3a6

Slika 15. Dio filogenetickog stabla koji odgovara haplogrupi O (preuzeto s dozvolom od Tatia-
ne M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Research, 2008.).
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M7
Line (-)
P201
M159
Line (+)
Line (-)
M134
(002611) P103
Line (-)

Slika 16. Hipotetski dio filogenetickog stabla definiran LINE-1 insercijom u haplogrupi
O. Postoje barem dvije neovisne delecije LINE-1 insercije (preuzeto s dozvolom od Ta-
tiane M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Research,
2008.).

Q*

Qr*

Qla*
M120,N14

Q1a1l
M25,M143

Q1a2

Qta3*

Qla3a*

P36.2 MEH2 M346 V3 M19 Qla3al

M242

Mo Q1a3a2

M199, P106, P292
| MI199,P106,P292 11,343

P48

Qla4

P Q1a5

M323 Q1a6

M378 Q1b

Slika 17. Dio filogenetickog stabla koji odgovara haplogrupi Q (preuzeto s dozvolom
od Tatiane M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Rese-
arch, 2008.).
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R1*
R1a*

R1a1*
M56

R1ala
T M17,M198 M2 Riatb
M64.2, M87,M204 o .

Po8 R1ald
PKS Rlale
R1b*
R1b1*
Mig Ribla
R1b1b*
M173 =P241 M73 R1b1b1

M207, M306 231, P233 R1b1b2*

P224,P227 |P234,P236 M37
e R1b1b2a
p229,p232 |P238 P242

M65
p280,P2g5 |F286.P294 R1b1b2b
M343 M153 R1b1b2c

P25 SRY 2627 R1b1b2d
P297 M22 = USP9Y + 3636 R1b1b2e
M269 | P66 R1b1b2f
R1b1b2g*
[P107 __ Riblb2g2
— R1b1b2h*
U152 M126 R1b1b2h1
[M160 Riblb2h2

M335 R1b1c
M124, P249, P267 R2

Slika 18. Dio filogenetickog stabla koji odgovara haplogrupi R (preuzeto s dozvolom od Tatia-
ne M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Research, 2008.).

g*
S1*

M230, P202, P204 P57 Sla
M254 P61 S1b

P83 S1c

M226 s1d

Slika 19. Dio filogeneti¢kog stabla koji odgovara haplogrupi S (preuzeto s dozvolom od Tatia-
ne M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Research, 2008.).

23

Kromosom glavni dio za tisak isp.indd 23 22.1.2009 19:19:07



IRENA MARTINOVIC KLARIC

T*
USPOY + 3178 = M184, M70, M193, M272 M320 -
P77 T2

Slika 20. Dio filogenetickog stabla koji odgovara haplogrupi T (preuzeto s dozvolom
od Tatiane M. Karafet i suradnika, Cold Spring Harbor Laboratory Press: Genome Rese-
arch, 2008.).

KROMOSOM Y U MOLEKULARNO-ANTROPOLOSKIM
ISTRAZIVANJIMA

S pravom se mozemo pitati zbog ¢ega su molekularni antropolozi
zaintrigirani ve¢ viSe od 20 godina tako malim dijelom ljudskog ge-
noma koji se odnosi tek na jednu polovicu populacije. Obrazlozenja
su mnogostruka. Uslijed svoje uloge u odredivanju muskog spola,
kromosom Y pojavljuje se isklju¢ivo kod muskaraca kao haploidan
kromosom (muskarci imaju jedan par spolnih kromosoma koji ¢ini
jedan kromosom Y i jedan kromosom X, za razliku od Zena ¢iji je
spolni par kromosoma sacinjen od dva kromosoma X koji su diploidi
kao i svi autosomni kromosomi). Kromosom Y nasljeduje se patrili-
nearno ili po oc¢inskoj nasljednoj liniji, od oca na sina te, za razliku
od ostalih kromosoma, ne podlijeze rekombinaciji tijekom mejoze (s
izuzetkom PAR podrucja koje zauzima tek manje od 3 Mb od uku-
pnih 60 Mb duzine kromosoma Y). Najznacajnija prednost izostanka
rekombinacije jest ¢injenica da se kombinacije alelnih stanja na bilje-
zima unutar NRY podrucja nasljeduju nepromijenjene iz generacije u
generaciju, poput jednog lokusa. Bududi da je jedini izvor promjene
na NRY pojava mutacije, moguce je na relativno jednostavan nacin
rekonstruirati evolucijski slijed od suvremenih muskaraca do zadnjeg
zajednickog muskog pretka, tj. rekonstruirati geneticku povijest su-
vremenih muskaraca.

Kromosom Y pogodan je za molekularno-antropoloska istrazi-
vanja suvremenih populacija i zbog ¢injenice da je uslijed svoje male
efektivne veli¢ine populacije izuzetno podlozan utjecaju genetickog
drifta. Naime, zbog utjecaja genetickog drifta dolazi do slu¢ajnih pro-
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mjena u ucestalosti haplotipova i haplogrupa te do ubrzane diferenci-
jacije skupina kromosoma Y u razli¢itim populacijama (tzv. geograf-
sko Kklasteriranje). U sluc¢aju ravnomjernog odnosa spolova (1:1), u
populaciji koju ¢ine jedna Zena i jedan muskarac, postoje Cetiri kopije
svakog autosomnog kromosoma, tri kromosoma X i jedan kromo-
som Y pa je tako efektivna veli¢ina populacije kromosoma Y jedna-
ka jednoj cetvrtini efektivne veli¢ine populacije bilo kojeg autosoma
te jednoj trecini efektivne veli¢ine populacije kromosoma X (a ima i
gotovo identi¢nu efektivnu veli¢inu populacije poput mtDNK koja je
takoder haploidna).

Diferencijacija populacija s obzirom na prisutnost razli¢itih haplo-
grupa i haplotipova kromosoma Y rezultat je i ponasanja samih mus-
karaca prilikom odabira mjesta stanovanja nakon sklapanja i tijekom
braka. Patrilokalno naseljavanje prevladava u gotovo 70% suvremenih
populacija u svijetu (Burton i sur. 1996., Seielstad i sur. 1998.) pa bu-
duc¢i da ve¢ina muskaraca zivi blize mjestu rodenja nego $to je to slu-
¢aj kod zena, pojacava se diferencijacija unutar skupine kod mtDNK i
smanjuje kod NRY, dok se diferencijacija izmedu razlicitih skupina po-
vecava kod NRY i smanjuje kod mtDNK. Kod matrilokalnih drustava
oc¢ekujemo obrnut proces, dok kod bilokalnih takve razlike, u pravilu,
izostaju. Hiroki Oota i suradnici (2001.) uoc¢ili su spomenute razlike
izmedu patrilokalnih i matrilokalnih plemena u sjevernom Tajlandu,
suprotno od istrazivanja Raphaéllea Chaixa i suradnika (2007.) koje je
provedeno na patrilokalnim stoc¢arskim i bilokalnim zemljoradnickim
populacijama u sredi$njoj Aziji medu kojima ocekivani obrasci dife-
rencijacije jesu uoceni kod NRY, no nisu kod mtDNK. U trec¢em istra-
zivanju ove vrste, koje su proveli Vikrant Kumar i suradnici (2006.),
nisu uocene razlike u obrascima varijabilnosti NRY i mtDNK izmedu
patrilokalnih i matrilokalnih kasta i plemena u Indiji. Ovakvi nalazi
moguci su uslijed barem dva razloga. Prvo, o¢ekivane korelacije izme-
du suvremene geneticke varijabilnosti i izbora mjesta stanovanja brac-
nih ili reprodukcijskih partnera mogu izostati ukoliko analize varija-
bilnosti mtDNK i NRY ukljucuju $iri okvir drustvene organizacije od
razine skupine u kojoj se primjenjuju odredeni obrasci naseljavanja.
Lokalne migracije u kojima je jedan spol zastupljeniji viSe od drugog
ne moraju nuzno utjecati na geneticku raznolikost na regionalnoj ili
globalnoj razini. Dapace, usprkos prevazi patrilokalnih drustava u ci-
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jelom svijetu, nije uocena veca geneticka raznolikost medu kontinenti-
ma kod NRY u odnosu na mtDNK (Seielstad i sur. 1998.). Drugo, mo-
ramo sa sigurnos$¢u znati koliko dugo neka drustvena skupina slijedi
odredeni tip naseljavanja. Kod nekih drustava je prijelaz iz lovacko-
sakupljackih na zajednice koje proizvode hranu prije priblizno 10.000
godina oznacio promjenu iz bilokalnog u patrilokalno naseljavanje. S
druge strane, imamo i primjere drustava u kojima je doslo do nedavne
i brze promjene u odabiru mjesta stanovanja. U takvim slucajevima, a
ukoliko nije proslo dovoljno vremena da se ujednace suprotni ucinci
toka gena i genetickog drifta, geneticka raznolikost moze ocrtavati po-
vijesne, a ne suvremene obrasce naseljavanja.

Diferencijacija kromosoma Y ovisna je i o nizu drugih populacij-
skih i demografskih ¢imbenika. Primjerice, ukoliko se radi o velikim i
sjedilackim (nenomadskim) populacijama, oc¢ekivano je da ¢e genetic-
ki drift uzrokovati spore promjene u ucestalosti haplogrupa i haploti-
pova kromosoma Y te da ¢e pod utjecajem toka gena izmedu susjednih
populacija do¢i do nastanka kline, tj. do postupnih promjena u ucesta-
losti u susjednim geografskim podruéjima. Upravo su takvi uvjeti bili
karakteristicni za europske populacije tijekom holocena pa je danas u
Europi moguce uociti klinalni obrazac promjena kod nekoliko tipi¢nih
europskih haplogrupa, a o ¢emu ¢e jo$ biti rijeci u ovoj knjizi.

S druge pak strane, sredi$nja i sjeverna Azija primjer su rijetko na-
seljenih podrudja ¢ije su populacije uglavnom malene i u kojima pod
utjecajem genetickog drifta (a uz izostanak toka gena) dolazi do dra-
mati¢nih promjena u ucestalosti haplogrupa tj. do dominacije jedne
nasljedne linije u populaciji, a time i nestanka klina. U takvim slucaje-
vima susjedne populacije mogu pokazivati velike geneticke udaljenosti
jer svaka populacija moze imati jednu ili nekoliko dominantnih haplo-
grupa. Ukoliko bi ovakve populacije bile nomadske (kao npr. neke si-
birske populacije), mogli bismo ocekivati da ¢e geneticka varijabilnost
medu njima biti ovisnija o jeziku kao stabilnijoj socio-kulturnoj popu-
lacijskoj odrednici nego o promjenjivoj prirodi geografskog podrudja
koje se moze u odredenom trenutku ili okolnostima naseljavati. Prem-
da suvremene populacije nisu sli¢ne pretpovijesnim populacijama, ne
treba izgubiti iz vida ¢injenicu da obrasci geneticke varijabilnosti kro-
mosoma Y u podrucjima poput srediSnje i sjeverne Azije (a ne gusto
naseljenih i visoko urbaniziranih dijelova svijeta) mogu biti dobri po-
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kazatelji mogucih populacijsko-genetickih fenomena koji su bili pri-
sutni u rijetko naseljenim pretpovijesnim populacijama.

Naposljetku, Indija je primjer modela uobli¢avanja geneticke va-
rijabilnosti kromosoma Y u vrlo velikoj (Sestina ukupne svjetske po-
pulacije) i izrazeno drustveno strukturiranoj populaciji organiziranoj
prema kompleksnim kastinskim i plemenskim pravilima u kojima
rodenje odreduje gotovo sve vaznije Zivotne okolnosti, ukljucujudi i
odabir bra¢nog partnera. Kastinsko-plemenski sustav doveo je do na-
stanka “mnostva endogamnih dzepova” (Chaubey i suradnici 2006.)
te visokog stupnja geneticke diferencijacije izmedu populacija koje su
nastanjene u neposrednoj geografskoj blizini. Iz mnostva istrazivanja
geneticke strukturiranosti Indije, s obzirom na plemensko-kastinski
sustav, bez obzira na odredene kontradiktorne nalaze, o kojima ¢e jo$
biti rijeci u ovoj knjizi, naziru se dva opca zakljucka: usprkos visokoj
genetickoj diferenciranosti, razlicite kaste i plemena u Indiji sli¢nije
su medusobno nego bilo kojoj drugoj populaciji s nekog drugog kon-
tinenata, odnosno, geneticka struktura indijskog potkontinenta bitno
se razlikuje od geneticke strukture populacija s drugih kontinenata.

NASELJAVANJE JUZNE AZIJE I INDIJE

Vec¢ina se molekularnih antropologa slaze da je migracija iz Afri-
ke bila usmjerena upravo prema juznoj Aziji koja je bila prvi kutak
Euroazije u kojem je doslo do ekspanzije i diversifikacije anatomski
suvremenih ljudi. Istrazivanja mtDNK slazu se s prije spomenutim
istrazivanjima kromosoma Y te se smatra da je juzna Azija naseljena
prije 40.000 do 70.000 godina juznim obalnim putem.

U slucaju juzne Azije znanstvena koplja su se lomila zbog vecine
procesa koji su nastupili nakon inicijalnog naseljavanja. Naime, po-
stoje uistinu brojna, no cesto kontradiktorna, istrazivanja uniparen-
talnih polimorfizama koja su pokusala s vise ili manje uspjeha pro-
cijeniti geneticku strukturu i podrijetlo indijskih populacija, nacin
$irenja zemljoradnje i jezika te razinu geneticke varijabilnosti izme-
du populacija koje pripadaju razli¢itim lingvistickim porodicama te
drustvenim i descendentnim skupinama poput kasta i plemena.

Dosadadnja su istrazivanja iznjedrila dva suprotstavljena modela
koja obja$njavaju geneticko podrijetlo kasta i plemena. Model Too-
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masa Kivisilda i suradnika (2003.) zagovara zajednicko, pleistocensko
podrijetlo plemena i kasta s minimalnom razinom recentnog toka
gena medu njima, dok model Richarda Cordauxa i suradnika (2004.)
podrazumijeva odvojeno podrijetlo, vezu¢i prisutnost haplogrupa J2,
Rla, R2iL s migracijama indoeuropskih populacija, Sirenjem zemljo-
radnje i uvodenjem kasta iz podrucja sredisnje Azije. Cordauxov se
model nastavlja na tezu Spencera Wellsa i suradnika (2001.) o malim
genetickim udaljenostima izmedu indijskih i zapadno-euroazijskih
populacija uslijed indoarijskih migracija koje su uzrokovale postupno
smanjenje Rla od sredi$nje prema juznoj Aziji. Jednako tako nisu
usuglasena niti misljenja o podrijetlu dravidskih jezika. Istrazivanja
Toomasa Kivisilda (1999.) potvrdila su pretpostavke Colina Renfrewa
(1996.) o dolasku dravidskog poljoprivrednog stanovnistva s Bliskog
istoka u Indiju. S druge strane, Dorian Q. Fuller (2003.) je u arheobo-
tanickom materijalu i kolokvijalnim izrazima vezanim za zemljorad-
nju nasao uporiste tezi o epipaleolitickom razvoju dravidskih jezika u
juznoj Aziji pa to podrucje smatra jos jednim sredistem domestikaci-
je biljaka od strane starosjedilackog stanovnistva.

S obzirom da je kontradiktornost vecine provedenih istrazivanja
uslijedila zbog oskudnog uzorkovanja populacija indijskog potkonti-
nenta, neadekvatnog definiranja razli¢itih etnickih skupina te nezado-
voljavajuce razine molekularne rezolucije, nekoliko se skupina eminen-
tnih znanstvenika nedavno upustilo u niz istrazivanja visoke rezolucije
kromosoma Y na geografski, lingvisticki i drustveno reprezentativnom
uzorku juzne Azije (na primjer Sengupta i suradnici 2006., Sahoo i su-
radnici 2006., Chaubey i suradnici 2006.). Prije pregleda i ocjene rezul-
tata navedenih istrazivanja, vazno je spomenuti dva dodatna fenomena
vazna za razumijevanje kompleksne geneticke strukture mnogobrojnih
indijskih naroda. Prvo, definicija pojedinih kasta i plemena mijenjala
se usporedo s promjenama vladajucih slojeva i legislativa, a dinamika
apsorpcije plemena u sustav kasta nije bila ujednacena u razli¢itim vre-
menskim razdobljima i regijama - plemena lovaca-sakupljaca nisu jed-
nakom brzinom gubila tradicionalni habitat zbog deforestacije uzroko-
vane razvojem zemljoradnje, kao $to nisu niti sva plemena jednakom
brzinom prihvacala uzgoj Zitarica i ostala sa zemljoradnjom povezana
zanimanja. Drugo, gotra ili klan jest temeljna descendentna jedinica in-
dijskog drudtva u kojoj se pripadnistvo odreduje muskom nasljednom
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linijom. Sustav gotri oblikuje mreze endogamnih brakova, a zamjecuje
se podjednako, kako unutar kasta, tako i plemena.

Ve¢i dio indijske ocinske zalihe gena ¢ine haplogrupe H, Rlal,
0O2a, R2, J2, O3a3c (O3e), L1 i F*. Uoceni filogeografski obras-
ci haplogrupa C5, F*, H, R2 i L1 upucuju na njihovo endogeno po-
drijetlo, unutar granica Indije. Medutim, haplogrupi Rlal, usprkos
maksimumu varijabilnosti u sjeverozapadnoj Indiji, a zbog $iroke za-
stupljenosti diljem Euroazije te sadasnjeg nedostatka informativnih
subklada definiranih binarnim biljezima, ipak se ne moze sa sigurno-
$¢u pripisati vec prije pretpostavljeno indijsko podrijetlo. Visoka uce-
stalost i varijabilnost haplogrupe R2 potvrduje indijsko podrijetlo, a
njezina niska ucestalost u sredi$njoj Aziji i Iranu upucuje na tok gena
iz Indije. Vrlo je zanimljivo da je R2 prisutna u visokoj ucestalosti kod
Roma iz Uzbekistana (53%), a izostaje kod europskih Roma kod ko-
jih dominira haplogrupa H. Budu¢i da se u kontinentalnom dijelu
Euroazije sveprisutna haplogrupa R i njezine subklade preklapaju s
rasprostranjeno$¢u indoeuropskih jezika, oc¢ekivano je da ¢e otkric¢e
novih binarnih biljega unutar R pridonijeti skorijem razrjeSenju pita-
nja podrijetla indoeuropskih jezika. Haplogrupa O2 rasprostranjena
je medu govornicima austroazijskih jezika na sjeveroistoku Indije i u
jugoisto¢noj Aziji. Rasprostranjenost haplogrupe O i njezinih subkla-
da u isto¢noj i sredi$njoj Indiji najvjerojatnije je posljedica ¢injenice
da su govornici austroazijskih i tibetskoburmanskih jezika u Indiji
podrijetlom iz jugoisto¢ne Azije. Procijenjeno vrijeme koalescencije
vecine indijskih haplogrupa od 10.000 do 15.000 godina prije sadas-
njosti govori u prilog drevnim pocecima regionalne diferenciranosti
brojnih indijskih populacija koja potjece iz razdoblja prije i za vrijeme
holocena, a ne tijekom ekspanzija indoeuropskog stanovnistva.

NASELJAVANJE EUROPE

Razumijevanje procesa naseljavanja europskog kontinenta iz per-
spektive kromosoma Y omogucila su dva velika, pan-europska, goto-
vo istodobna istrazivanja koja su 2000. objavili Ornella Semino i su-
radnici te Zoé H. Rosser i suradnici. Premda je istrazivanje Z. Rosser
i suradnika provedeno na nizoj razini filogeneticke rezolucije (no na
tri puta brojnijem uzorku), u oba su rada uoceni sli¢ni geografski gra-
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dijenti ucestalosti osnovnih europskih haplogrupa koji su objasnjeni
slicnim genetickim scenarijima.

Istrazivanje Zoé Rosser i suradnika (2000.) posebno je znacajno
jer su autori pokazali kako varijabilnost kromosoma Y u Europi nije
slucajno rasporedena buducdi su potvrdene statisticki znacajne kline
kod pet od $est analiziranih haplogrupa. Nadalje, autori su dokazali
kako geneticke veze medu populacijama nisu uvjetovane bliskoscu je-
zi¢nih skupina, ve¢ primarno geografskim polozajem i udaljenostima.

Ornella Semino i suradnici (2000.) pronasli su kod priblizno 80%
europskog stanovni$tva mutacije svojstvene haplogrupama Rlal,
R1, IiNlc (N3) koje su nastale kao rezultat razli¢itih pretpovijesnih
migracija od kojih su najve¢u ulogu imale dvije tijekom paleolitika.
Ostatku stanovni$tva (~20%) pripisane su haplogrupe J2, Elblbl
(E3b) i G koje su nastale kao rezultat migracija tijekom neolitika.

Najstarija mutacija na europskom tlu, M173 proéirila se iz sredis-
nje Azije prema Europi prije 40.000 do 35.000 godina, najvjerojatnije
u uskoj vezi sa Sirenjem orinjacke kulture. Polovica suvremenih Eu-
ropljana ima mutaciju na M173 biljegu. Ve¢ je tada uoceno da nesto
mlada mutacija M17 definira jo$ jednu haplogrupu koja je sasvim su-
protno rasporedena od one definirane M173 biljegom.

Naime, danas je jasno da se u istrazivanju Ornelle Semino i surad-
nika iz 2000. godine raspravljalo o haplogrupi R1a-SRY .., (odnosno
jednoj od njezinih subklada R1al-M17) koja se pojavljuje u isto¢noj
Europi, posebno medu populacijama koje govore slavenskim jezici-
ma. S druge strane, dio nasljednih linija karakteriziran mutacijom na
M173 biljegu u biti se odnosi na haplogrupu R1b1b2-M269 koja je
rasprostranjena po zapadnoj Europi.

Uocena rasprostranjenost haplogrupa Rla i R1b1b2 (R1b) poslje-
dica je migracija uvjetovanim klimatskim prilikama u ondasnjoj Euro-
pi. Posljednje ledeno doba (23.000 do 14.000 godina prije sadasnjosti)
je razdoblje koje je vjerojatno najvide utjecalo na geneticko nasljede
danasnjeg autohtonog europskog stanovnistva. Temeljem arheoloskih
nalaza znamo da se za vrijeme nepovoljnih klimatskih uvjeta tadasnje
stanovnistvo, a to su bile skupine lovaca-sakupljaca, sklanjalo u dva ve-
lika utocista od kojih je jedno zasigurno bilo smjesteno na Iberijskom
poluotoku, a drugo na podrucju danasnje Ukrajine. Nakon povlacenja
leda, doslo je do disperzije stanovnistva iz dvaju utocista te do postu-
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pne rekolonizacije Europe. Haplogrupa R1b1b2 (R1b) prosirila se iz
Iberije prema ostatku zapadne Europe pa je danas moguce pratiti sma-
njenje gradijenta ucestalosti i varijabilnosti u smjeru od zapada prema
istoku. Suprotno potonje spomenutom, haplogrupa Rla prosirila se iz
Ukrajine po istoku Europe, o ¢emu svjedoci smanjenje gradijenta uce-
stalosti i varijabilnosti od istoka prema zapadu.

Mutacija M170 koja oznacava haplogrupu I, jedinu autohtonu eu-
ropsku haplogrupu ¢ija je rasprostranjenost gotovo sasvim ogranice-
na na europski kontinent, nastala je medu potomcima muskaraca koji
su doselili s Bliskog istoka u Europu prije 25.000 do 20.000 godina, a
koji su najvjerojatnije sudjelovali u Sirenju epigravetijanske kulture.
Haplogrupa I pokazuje najvece ucestalosti u dvije europske regije, u
Skandinaviji i na podrucju jugoisto¢ne Europe, dok je u Sardiniji i
Baskiji prisutna filogeneticki bliska mutacija M26.

Haplogrupa N1c (N3) koju definira Tat C mutacija pojavljuje se
u sjevernoj i isto¢noj Europi, te sjevernoj Aziji, a gotovo je nikad ne
nalazimo u zapadnoj i juznoj Europi.

Haplogrupe E1blbl (E3b), J2 i G pokazuju specificnu geografsku
raspodjelu, tj. najviSe ucestalosti na Bliskom istoku koje se postupno
smanjuju od juga prema sjeveru Europe. Smatralo se da spomenuti
geografski gradijenti oslikavaju migracije zemljoradni¢kog stanovnis-
tva nakon §to je usvojena tehnologija proizvodnje Zzitarica na podruc-
ju Bliskog istoka prije 10.000 godina. Raspodjela tih, tzv. neolitickih
haplogrupa, naglasenija je uz obale Mediterana nego $to je to slucaj u
kontinentalnoj Europi.

Premda se molekularni antropolozi uglavnom slazu da je zemljo-
radnja nastala na Bliskom istoku, vode se rasprave oko nacina njezina
Sirenja. Izdvajaju se dvije $kole koje zagovaraju dva temeljna modela.
Albert J. Ammerman i Luigi Luca Cavalli-Sforza predlozili su 1984.
model demske difuzije. Najjednostavnije receno, model demske difu-
zije pretpostavlja da je doslo do velikih migracija zemljoradnickih za-
jednica jer je proizvodnja hrane dovela do naglog povecanja brojnosti
stanovnistva. Ekstremni zagovaratelji modela demske difuzije smatraju
da je doslo do minimalnog toka gena izmedu neolitickih zemljoradni-
ka i mezolitickih starosjedilaca. Robin Dennell (1983.) i Marek Zvelebil
(1986.), neovisno jedan od drugog, predlozili su model kulturne difu-
zije koji pretpostavlja da je doslo do $irenja tehnoloskih inovacija bez
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ekspanzije zemljoradnickog stanovnistva te da vecina danasnjih Euro-
pljana ima paleoliticke korijene. Medutim, u posljednje vrijeme vecina
genetiCara i arheologa izbjegava interpretacije temeljene na suvise po-
jednostavljenom konceptu podvojenosti autohtonog usvajanja novih
tehnologija nasuprot doseljavanju zemljoradnika. Vec¢ina suvremenih
znanstvenika prepoznaje kompleksnost procesa Sirenja zemljoradnje i
stocarstva kao i prihvacanja neolitickog paketa (udomacenih biljaka i
zivotinja, loncarije, gla¢anog kamena, sedentarnih naselja i trajne arhi-
tekture). U tom smislu posebno je zanimljiv model Mareka Zvelebila i
Malcolma Lilliea (2000.) koji opisuje $est nacina premjestanja populaci-
ja u Europi na prijelazu iz mezolitika u neolitik: demska difuzija, seoba
naroda, dominacija elite, infiltracija, kolonizacija u skokovima te indivi-
dualna pokretljivost u zoni dodira mezolitickih i neolitickih zajednica.

NASELJAVANJE JUGOISTOCNE EUROPE 1 HRVATSKE

Znanstvenici zagrebackog Instituta za antropologiju proveli su filoge-
ografsku analizu mutacija na kromosomu Y u podrudju jugoisto¢ne
Europe te obuhvatili sedam razli¢itih populacija, Hrvate, Srbe, Bos-
njake, Hercegovce, Makedonce, Albance s Kosova te Rome iz Make-
donije (Peri¢i¢ i suradnici 2005.a). Pokazalo se da muskarci u ovom
dijelu Europe nose mutacije koje odreduju uobicajene europske
haplogrupe ¢ija raspodjela ocrtava zajednicko geneticko podrijetlo,
ali i nekoliko specifi¢nosti. Najznacajnija komponenta zajednicke ge-
neticke povijesti populacija jugoistocne Europe ocrtava se u prisutno-
sti zajednicke osnivacke nasljedne linije te visokoj ucestalosti i varija-
bilnosti haplogrupe 12a (I1b*). Medutim, prije rasprave o haplogrupi
I2a (I1b*) potrebno je sazeti nekoliko prethodnih istrazivanja.

Ornella Semino i suradnici (2000.) pokazali su da je mutacija
M170 koja definira haplogrupu I nastala prije 22.000 godina, najvje-
rojatnije na Balkanu, medu pripadnicima epigravetijanske kulture.

Temeljem istrazivanja provedenih u kontinentalnoj Hrvatskoj i na
Cetiri jadranska otoka te u Europi, najvece do tada uocene ucestalosti
i varijabilnosti haplogrupe I-M170 na Hvaru, Bracu i Korculi, Lovor-
ka Barac¢ i suradnici (2003.) iznijeli su tezu prema kojoj je nizina koja
je danas sjeverni dio jadranskog bazena bila potencijalno populacij-
sko utociste za vrijeme zadnjeg ledenog doba.
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Nadalje, Siiri Rootsi i suradnici (2004.) proveli su opseznu filogeo-
grafsku analizu haplogrupe I te predlozili sljede¢i scenarij njezinog na-
stanka i $irenja. U ovom istrazivanju procijenjeno vrijeme koalescencije
od 24.000 + 7100 poklapa se s prijasnjim procjenama i potvrduje dubo-
ku starost haplogrupe I-M170 koja seze u srednji dio gornjeg paleoliti-
ka. Pojava novijih mutacija dovela je do nastanka tj. odvajanja subklada
haplogrupe I krajem gornjeg paleolitika i pocetkom mezolitika prema
sljede¢em redosljedu: 11-M253 (I1a) odvojila se prije 15.900 + 5200 go-
dina, I12a-P37 (I1b*) prije 10.700 + 4800 te 12b-M223 (I1c) prije 14.600
+ 3800 godina. Subklada I1 (I1a) pokazuje najviSu ucestalost u Skandi-
naviji koja je za vrijeme zadnjeg ledenog doba bila nenaseljena. Stoga je
logi¢no da se rasprostranjenost skandinavskih I1 (I1a) nasljednih linija
veze uz postglacijalne ekspanzije stanovnistva iz iberijskog ili ukrajinskog
populacijskog utocista. Zbog uocene molekularne arhitekture haplotipo-
va i procijenjenog vremena koalescencije (8800+3200), smatra se da I1
(I1a) nasljedne linije oznacavaju ekspanziju stanovnistva iz Iberije i juz-
ne Francuske tijekom ranog holocena. Subklada I2b (I1c) pojavljuje se
na velikom dijelu europskog kontinenta, no s niskom ucestalo$cu, dok se
I2a (I1b*) pojavljuje najucestalije na Balkanskom poluotoku i u isto¢noj
Europi te njezina subklada 12a2 (I1b2) na Sardiniji. Pretpostavlja se da je
doslo do odvajanja 12a2 (I11b2) od 12a (I1b*) prije zadnjeg ledenog doba
te da se mutacija M26 pojavila kod 12a (I1b*) kromosoma iz Iberije i juz-
ne Francuske. Visoka zastupljenost I1b2 na Sardiniji rezultat je ¢injenice
da je prije vise od 9000 godina medu prvim doseljenicima na ovaj otok
prevladavala M26 mutacija koja se djelovanjem genetickog drifta i repro-
duktivne izolacije fiksirala u visokom postotku.

U ve¢ spomenutom istrazivanju Marijane Peri¢i¢ i suradnika
(2005.a) definirano je kako je najvisa opisana ucestalost 12a (I1b*) za-
biljezena na jugoistoku (u Hercegovini, Bosni, Hrvatskoj, Srbiji i Ma-
kedoniji), a najvisa varijabilnost u sredi$njim podru¢jima (Madarskoj
i Ceskoj) te, takoder, na jugoistoku Europe. S obzirom na uoéeni fi-
logeografski obrazac te procijenjeno vrijeme koalescencije (11.100 +
4800 godina prije sadasnjosti), ustanovljeno je $irenje haplogrupe 12a
(I1b*) iz geografskog podrucja puno Sireg od prije pretpostavljenog
sjevernog Jadrana, najvjerojatnije veceg dijela jugoisto¢ne Europe,
prema juznoj i posebno isto¢noj Europi, u $irokom vremenskom in-
tervalu u kojem je doslo do klimatskih pobolj$anja (od pocetka holo-
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cena do pocetka neolitika). Premda izravni arheoloski dokazi izosta-
ju, spomenuta geneticka istrazivanja te dokumentirano naseljavanje
sjeverne Europe Zivotinjama s Balkanskog poluotoka, poput smedeg
medvjeda (Ursus arctos) i jeza (Erinaceus europeus), upucuju na mo-
gucnost postojanja treceg, balkanskog populacijskog utocista za vrije-
me zadnjeg ledenog doba, uz ve¢ potvrdene u Iberiji i Ukrajini.

R1a najucestalija je haplogrupa u kontinentalnom dijelu Hrvatske
i na otoku Krku te tre¢a po ucestalosti u jugoistocnoj Europi. Njezina
se ucestalost i varijabilnost na podrudju jugoisto¢ne Europe (i Hrvat-
ske) smanjuje od sjevera prema jugu. Visoka raznolikost haplotipova,
kompleksnost filogeneticke mreze te vrijeme koalescencije od 15.800
+ 2100 godina prije sada$njosti u jugoistocnoj Europi potvrduju du-
boke paleoliticke korijene haplogrupe Rla. Medutim, na ovoj razini
filogeneticke rezolucije nije moguce ocijeniti je li procijenjeno vrije-
me koalescencije uvjetovano dugotrajnom prisutnos¢u haplogrupe u
regiji ili je rezultat mijeSanja razli¢itih slavenskih plemena prije veli-
kih seoba. Primjerice, haplogrupa Rla mogla se prosiriti jugoistokom
Europe za vrijeme njezinog postglacijalnog $irenja iz pravca Ukrajine,
tijekom velikih migracija izmedu 3. i 1. tisucljeca pr. Kr., te kona¢no
za vrijeme migracija Slavena izmedu 5. 1 7. stoljeca.

Ukupna ucestalost haplogrupe R1b1b2 (R1b3) je manja od 9% i u
Hrvatskoj i jugoisto¢noj Europi. Za razliku od varijabilnosti R1b1b2
(R1b3) koja se smanjuje u smjeru sjeverozapada prema jugoistoku,
ucestalost ne slijedi europski gradijent jer se pojavljuju dva lokalna
maksimuma na podrudju kontinentalne Hrvatske i Srbije te juznije na
Kosovu, u Albaniji i Grckoj, najvjerojatnije kao rezultat rekolonizaci-
je Europe tijekom zavr$nog dijela gornjeg paleolitika i pocetka holo-
cena iz dvaju podrudja, Iberije i Bliskog istoka. Vrijeme koalescencije
R1b1b2 (R1b3) (11.600 + 1400 godina prije sadasnjosti) podudara se s
vremenom ekspanzije haplogrupe 12a (I1b*), a §to upucuje na pocetak
holocena kao razdoblja tijekom kojeg je doslo do znacajnijeg Sirenja
barem dviju o¢inskih nasljednih linija na podrudju jugoisto¢ne Europe.

Haplogrupa E1lblbla (E3bl) je druga najucestalija haplogrupa u
jugoistocnoj Europi te tek peta po ucestalosti u Hrvatskoj. U ovom
dijelu Europe prevladava E1blbla2-V13 (E3blalfa) ¢ija je ucestalost
najvisa na jugoistoku, a varijabilnost na jugozapadu. S obzirom na
¢injenicu da je ucestalost i varijabilnost E1blbla2-V13 (E3blalfa) u
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Europi najvisa kod Grka, Albanaca i Makedonaca te procijenjeno vri-
jeme koalescencije (7300 + 2800 godina prije sadasnjosti), zaklju¢eno
je da je ova haplogrupa nastala na podrucju juzne i jugoisto¢ne Eu-
rope odakle se prosirila prema istoku kontinenta, ali i na jug, sve do
Turske. Medutim, dvije godine nakon $to je objavljeno nase istraziva-
nje, Fulvio Cruciani i suradnici (2007.) dokazali su da je E1blbla2-
V13 haplogrupa nastala u zapadnoj Aziji prije 11.000 godina te da se
prodirila juznom Europom prije 4500 godina, na pocetku bron¢anog
doba na Balkanu, a ne u doba $irenja zemljoradnje kao $to je to veci-
na znanstvenika do tada smatrala.

Haplogrupa J dijeli se na dvije velike subklade od kojih je J2-M172
najzastupljenija u Europi. ]2 dalje se diferencira u viSe subklada od
kojih je J2b (J2e) najucestalija na jugoistoku kontinenta (dok se J2a2
(J2f) kao dominantna ]2 nasljedna linija kod Talijana i Grka pojavlju-
je isklju¢ivo u Srbiji i Makedoniji). Procijenjeno vrijeme koalescenci-
je (2800 + 1600 godina prije sadasnjosti) te maksimalna ucestalost i
varijabilnost u sredi$njoj Italiji i na Balkanskom poluotoku govore u
prilog tezi da se nakon neolitika J2e progirila morskim putem od Bal-
kana do Apenina, §to znaci, bitno kasnije nego $to je prevideno kla-
si¢nim poimanjem modela demske difuzije.

Populacije jugoistocne Europe uklapaju se u geneticki krajolik europ-
skog kontinenta. Na jugoistoku, kao i u ostatku Europe, prevladavaju
tipicne europske haplogrupe od kojih je ve¢ina odredena paleolitic-
kim mutacijama, premda ne u svim izu¢avanim populacijama u nuz-
no istim omjerima. Vrijeme koalescencije najstarijih haplogrupa na
ovim prostorima ukazuje na vaznost razdoblja izmedu 15.000 i 11.000
godina prije sadasnjosti. Navedeno razdoblje moze se povezati uz bo-
ravak Homo sapiens sapiensa na epipaleolitickim nalaziStima u regiji
procijenjenim na oko 13.000 godina prije sadasnjosti, poput Badnja
u BiH, Kopacine na Bra¢u ili Sandalje u Istri. Najznacajniji doprinos
ovog dijela Europe u procesu naseljavanja cijelog kontinenta i proce-
su stvaranja suvremene europske zalihe gena jest Sirenje haplogrupe
I2a (I1b*) prema juznoj i posebice srednjoj i isto¢noj Europi. Naime,
jugoisto¢na Europa bila je sjeci$te znacajnih pretpovijesnih epizoda
toka gena koji povezuju i obiljezavaju suvremeno slavensko stanov-
nidtvo u Europi, posebice juznoslavensko, ¢ije najznacajnije kompo-
nente ukupne zalihe gena sacinjavaju haplogrupe Rla i I2a (I1b*).
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II.

ROMI

Kada su pokucali na vrata zapadne Europe preruseni u hodoca-
snike, izazvali su intenzivnu znatiZelju i procvat teorija o njihovom
podrijetlu. Nakon dosta vremena postalo je moguce iz njihovog
jezika zakljuciti gdje je zapocela dijaspora. Tijekom stoljeca, bez
obzira na kontinuiranu izloZzenost mnogim utjecajima i pritiscima,
oni su uspjeli saCuvati zaseban identitet i pokazati izvanrednu mo¢
prilagodljivosti i prezivljavanja. Doista, kada u sjecanje prizovemo
sve preokrete koje su susretali — u prici koja ¢e u velikoj mjeri biti
povijest pokusaja drugih da uniste njihovu odvojenost — moramo
zakljuciti da je njihovo glavno postignuée da su sve to prezivjeli.

Angus Fraser
The Gypsies, Blackwell Publishing, 1992., str. 1

Koliko je Y osobit kromosom u humanom genomu, toliko su i Romi
posebni medu svjetskim populacijama. Romi se tesko mogu uklopiti
u klasi¢nu definiciju populacije kakvu bismo pronasli i u najjedno-
stavnijem udzbeniku iz antropologije ili genetike. Tako danas Romi
zive u mnogim drzavama jer nemaju vlastitu domovinu, govore ra-
zli¢itim jezicima, ispovijedaju razlic¢ite vjere, a cesto zbog raznih obli-
ka diskriminacije kojima su izlozeni, skrivaju vlastiti, romski etnicki
identitet. Romi su posebno intrigantan izazov antropolozima i gene-
ticarima jer su eklatantan primjer populacije osnivaca te reproduktiv-
nog izolata. Isto tako, Romi su primjer transnacionalne manjine ¢iji
su obicaji probijali i najtvrde medudrzavne granice te populacije u
gotovo kontinuiranoj dijaspori koja je ve¢i dio svoje mukotrpne po-
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vijesti prezivjela, izmedu ostalog, zbog nomadske ili polunomadske
tradicije. Istrazivanje bioloskog (genetickog) pa i socio-kulturnog na-
sljeda Roma, stoga, nije moguce ukoliko se sagledaju tek intrinzi¢ni
¢imbenici u mnogobrojnim romskim skupinama i podskupinama.
Potrebno je ocijeniti i ekstrinzi¢ne ¢imbenike uvjetovane odnosima
s gadZama, tj. vecinskim, neromskim stanovni$tvom. Odnosi Roma
i ne-Roma, nazalost, precesto su bili (i jesu) obiljezeni persekucijom,
diskriminacijom, etnickom stigmatizacijom te raznim oblicima poli-
ticke, kulturne i ekonomske marginalizacije i drustvenog iskljucenja.

KRATKI PREGLED SEOBA ROMA

Romi nemaju pisane kronike, mati¢ne knjige niti vlastita historiograf-
ska istrazivanja pa su se dijelovi njihove povijesti poceli polako kri-
stalizirati kroz arhivske dokumente koje su pisali uglavnom ne-Romi,
potom lingvisticka i kulturno-antropoloska, te najzad geneticka i mo-
lekularno-antropoloska istrazivanja.

Indijsko podrijetlo Roma prvi su prepoznali lingvisti. Njemacki
znanstvenik Heinrich Moritz Gotlieb Grellmann prvi je prepoznao
vezu izmedu jezika ondasnjih Roma i sanskrta te u prvom znanstve-
nom djelu posvecenom Romima, Die Zigeuner, objavljenom 1783.
godine, iznio tezu o njihovom indijskom podrijetlu. Lingvisticka
istrazivanja takoder su iskoristena kako bi se u grubim crtama rekon-
struirali glavni putovi seoba Roma. Naime, razli¢iti dijalekti romskog
jezika koji se govore u razli¢itim romskih skupinama diljem Europe, s
rije¢ima i gramatickim strukturama koje ne potjecu iz Indije, rezultat
su susreta s brojnim populacijama s kojima su Romi dolazili u kon-
takt na svom visestoljetnom putu od Indije prema Europi. Analizi-
rajuci posudenice u romskom jeziku, Francz von Miklosich je 1873.
rekonstruirao migracijske putove Roma. Miklosich je dokazao da su
perzijski i armenski utjecaji prisutni u svim romskim dijalektima in-
dikator njihovog boravka u Perziji i Armeniji prije dolaska u Malu
Aziju. Velik broj srednjovjekovnih grc¢kih rijeci koje koriste gotovo
sve romske skupine u Europi povezao je s dugotrajnim boravkom u
Bizantskom carstvu. Utjecaj slavenskih jezika povezao je s boravkom
na Balkanu, a odreden broj rumunjskih rijeci u romskim dijalektima
u sredisnjoj i sjevernoj Europi povezao je s prolazom Roma kroz Ru-
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munjsku. Elemente njemackog jezika u romskim dijalektima koji su
se govorili u ondasnjoj Engleskoj, Poljskoj, Rusiji i Skandinaviji pove-
zao je s boravkom Roma u Njemackoj.

U znanstvenoj literaturi, migracijski smjerovi Roma rekonstruira-
ni putem lingvistike tek su naknadno bili potvrdeni i istrazivanjima
povjesnicara. Medutim, rana povijest Roma ipak nije dovoljno razjas-
njena. Rumunjski povjesnicar Viorel Achim u svojoj knjizi The Roma
in Romanian History (2004.) naglasava kako:

Kronologija procesa i politi¢ki kontekst u kojem se taj proces odi-
grao ostaju tek djelomi¢no objasnjeni. Literaturi o ovoj temi, koja
nije zanemarujuéa s obzirom na kvantitetu, nedostaje strogost
koja je inaCe opcenita karakteristika istraZivanja srednjovjekovne
europske povijesti. Povijest Roma do 14. stoljeca ostaje, u velikoj
mjeri, u domeni hipoteza (str. 8).

Dio suvremenih znanstvenika (npr. Fraser 1992., Achim 2004., Fon-
seca 2005.) slaze se da su se migracije Roma iz Indije u Europi odi-
grale u nekoliko valova, u razdoblju izmedu 9. i 14. stolje¢a. Romi su
stigli u Perziju tijekom 9. stoljec¢a sudjeluju¢i u migracijama stanov-
nistva s istoka ili kao dio perzijske vojne ekspedicije u Indiju. S obzi-
rom na veliki broj posudenica iz perzijskog i armenskog jezika, Romi
su zasigurno ne samo prosli, ve¢ se i stanovito vrijeme zadrzali prvo u
Perziji te potom u Armeniji. Najezde Turaka Seldzuka u 11. stolje¢u u
Armeniji najvjerojatniji su uzrok iseljavanja ne samo Roma, vec i Ar-
menaca medu kojima su Romi Zivjeli. Sigurno je da je njihov dolazak
u Bizantsko carstvo bio postupan proces u kojem su Romi dosli do
podruc¢ja Konstantinopola te potom i Trakije u zapadnom Bizantu,
gdje i danas Zivi brojno romsko stanovni$tvo. Boravak Roma u Kon-
stantinopolu prvi put je zabiljezen u hagiografiji iz 1068. godine u
kojoj se spominju Adsincani zbog navodnog proricanja sudbine i zlih
¢ini.

Upravo je u Bizantu nastao pogrdni izraz za Rome, Cigani. Nai-
me od gr¢kog naziva Athinganos ili Atsinganos, $to je bio naziv jedne
hereticke sekte, nastao je niz uglavnom pogrdnih imena, poput Zige-
uner na njemackom, Tsiganes na francuskom, Zingari na talijanskom,
Ciganyok na madarskom, Tsigani na rumunjskom itd. Spomenimo
takoder da su i sami Romi ponekad S$irili razli¢ite price o svom po-
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drijetlu iz Egipta, zbog potrebe bilo kakvog objasnjenja svog podri-
jetla, po mogucnosti egzoti¢nog — $to je moglo koristiti gatarama ili
zbog eventualnog upucdivanja na biblijsko podrijetlo — ne bi li kao
(pokajnicki) hodocasnici imali status privilegiranih putnika. Rasireni
su tako mitovi o tome kako su Romi osudeni na lutanje jer su odbi-
li pomoc¢i Mariji i Josipu na putu iz Egipta, jer su nagovorili Judu da
izda Isusa i, konacno, jer su iskovali tri ¢avla kojima je Isus pribijen na
kriz (dok cetvrti ¢avao, kao prokletstvo, luta od jednog kraja zemalj-
ske kugle do drugog i progoni Rome koji bjeze od mjesta do mjesta).
Navodno egipatsko podrijetlo Roma je uzrok jos jednom nizu naziva
za Rome, poput Gypsy na engleskom i Gitano na $panjolskom jeziku.

Prijelaz Roma iz Male Azije u Trakiju, najvjerojatnije poc¢etkom 14.
stoljeca, oznacava pocetak europske povijesti Roma. Iz Trakije su se
Romi raselili u razli¢itim smjerovima. Dio Roma migrirao je u Grcku,
posebice na Peloponez, zapadni dio kontinentalne Grcke i jonske oto-
ke. U isto vrijeme, drugi ogranak Roma stigao je do slavenskih zema-
lja Balkanskog poluotoka. U Srbiji se prvi put spominju 1348. godine
u dokumentu cara Dusana koji spominje cingarije kao zanatlije koji
rade u manastiru u Prizrenu. Romi se u Hrvatskoj prvi put spominju
u Dubrovniku 1362. godine u trgovackom spisu u kojem su “Egipca-
ni” Vlaho i Vitan dali u zalog zlataru Radenu Bratoslavi¢u osam veli-
kih srebrenih pojaseva. U Bugarskoj se prvi put Romi spominju 1378.
godine u dokumentu zadnjeg bugarskog cara Ivana Simana u kojem
se navode sve nekretnine u vlasni$tvu Rila manastira, a medu njima i
agupovy kléti ili kolibe Egip¢ana. Dio Roma presao je Dunav i dosao
do podru¢ja danasnje Rumunjske. U Vlaskoj se Romi prvi put spo-
minju 1385. godine, u Transilvaniji oko 1400. godine, a u Moldaviji
1428. godine.

Posve sigurno, nakon Indije, Balkan je podrucje koje je imalo naj-
jaci utjecaj na Rome i romsko biolosko (geneticko), kulturno i lingvi-
sticko nasljede. U svojoj knjizi Sahranite me uspravno (2005.), Isabel
Fonseca smatra Balkan mjestom koje je Romima najblize pojmu do-
movine:

Vise od bilo kojeg drugog dijela svijeta, i unato¢ tome $to je to
podrucje postalo negostoljubivo, ono je Ciganima, od njihova
dolaska u balkanske provincije u Srednjem vijeku, na neki nacin
bilo domovina. Upravo su s Balkana krenuli u svoje najvece seobe
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prema zapadu u 15. stoljecu, u 19. stoljecu i danas ponovo, u pos-
tkomunistickom dobu. | uvijek su se iznova vracali bas u Isto¢nu i
Srednju Europu (str. 112)”

Prema podacima koje citiraju Angus Fraser (1992.) i Viorel Achim
(2004.) moguce je zakljuciti da je vrlo mala romska populacija dose-
lila u Europu tijekom 11. i 12. stolje¢a. Naime, veci dio romske popu-
lacije ostao je na Balkanu do 15. stolje¢a unutar granica Otomanskog
carstva, a prema podacima iz poreznih registara Otomanskog carstva,
broj Roma je u balkanskim provincijama u 15. stolje¢u iznosio oko
17.000 te u 16. stoljecu oko 65.000.

Prvi spomen Roma u Madarskoj veze se uz dokument iz 1422. go-
dine premda se smatra da su Romi bili ondje i prije prisutni. Godine
1407. spominju se kao Tatari u Njemackoj, a u Svicarskoj 1414. go-
dine kao Heiden (pogani). U Francuskoj se prvi put spominju 1419.
godine, u Italiji 1422. godine, a tijekom sljedecih desetljeca pojavljuju
se u Spanjolskoj, Engleskoj i Skandinaviji. U prvo vrijeme spominju
se u raznim kronikama u pozitivnom kontekstu, kao stranci koji su
pridosli iz Egipta, odnosno kao hodocasnici izgubljeni na putu do
Jeruzalema. Spominju se kao Egipcani i Saraceni, a opisivani su kao
male skupine od 30 do 40 ljudi predvodene knezovima ili vojvodama.
Neke su skupine posjedovale propusnicu cara Zigmunda Luksembur-
$kog koja im je osiguravala siguran prolazak kroz zapad Europe. Zi-
gmund Luksemburski, car Svetog Rimskog Carstva te ujedno ugarski
i ¢eski kralj, u Francuskoj je povezivan s Romima za koje se smatralo
da dolaze iz Ceske te je tako ukorijenjen naziv Bohémien. Prodor Tu-
raka na jugoistok Europe zasigurno je potaknuo seobe Roma prema
zapadu kontinenta premda je velik broj Roma ostao naseljen kako u
Turskoj, tako i na Balkanu i u Madarskoj, bas kao $to je to slucajiu
danasnje vrijeme.

Na Balkanu, gdje je tradicionalno naseljen najveci broj Roma u
Europi i svijetu, postoje dvije osnovne skupine Roma koje se prema
povijesnom slijedu seoba i dijalektu romskog i/ili rumunjskog jezi-
ka, to¢nije prema posudenicama iz drugih jezika, dijele na balkanske
i vlaSke Rome. Balkanski Romi koji govore balkanskim dijalektima
romskog jezika potje¢u od ranijih romskih doseljenika koji su se na-
selili u podru¢jima juzno od Dunava, unutar granica Otomanskog
carstva. Preci vlaskih Roma presli su Dunav i naselili se u povijesnim
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rumunjskim knezevinama, Vlaskoj, Transilvaniji i Moldaviji. U Ru-
munjskoj su Romi postali Zrtvom robovlasnickog sustava koji se odr-
zao u razdoblju od pocetka 14. do sredine 19. stolje¢a. Razdoblje rop-
stva u Rumunjskoj, kao sto ¢e detaljnije biti objasnjeno u sljede¢em
poglavlju, ostavilo je velikog traga na geneticko i kulturno nasljede
Roma, te je uzrokovalo jo$ jedan val seoba. Tijekom austrijsko-tur-
skih ratova na kraju 17. i pocetku 18. stoljeca, Vlaska je neko vrijeme
bila okupirana te je omogucen bijeg nekolicini romskih skupina pre-
ma juznim dijelovima Otomanskog carstva koje je prema Romima
bilo neusporedivo tolerantnije. Potomci ovih romskih skupina danas
govore staro-vlaskim dijalektima romskog jezika. Od sredine 19. sto-
lje¢a, nakon ukinuc¢a ropstva u Rumunjskoj, zapocinje veliki migracij-
ski val vlaskih Roma. Jedan dio potomaka ovih vlaskih Roma danas
govori novo-vlaske dijalekte romskog jezika, a drugi je dio romski
jezik potpuno romanizirao i danas govori arhai¢nim dijalektima ru-
munjskog jezika.

Tijekom 20. stoljeca zabiljezeno je jo$ nekoliko epizoda iseljavanja
Roma iz balkanskih prema zapadno-europskim zemljama, tijekom
60-tih i 70-tih godina ekonomske migracije iz bivSe Jugoslavije, zatim
tijekom proslog desetlje¢a migracije uvjetovane ratovima na podruc-
ju bivse Jugoslavije te ekonomske migracije iz zemalja isto¢ne Europe
nakon pada komunisti¢kih rezima i otvaranja medudrzavnih granica.

Ovdje je nuzno naglasiti kako su pocetne simpatije i interes koji je
kod lokalnog europskog stanovnistva budio egzoti¢ni izgled novopri-
doslih Roma ubrzo iS¢eznuli te kako se od pocetka 15. stojeca moze
sustavno pratiti povijest progona Roma ispisana na razlicitim sluzbe-
nim dokumentima u kojima se romski prijestupi kaznjavaju tjelesnim
sakacenjem, smrcu, izgonom ili deportacijom u udaljene zemlje (Fra-
ser 1992., Hancock 2006.). Povijest pokusaja nasilne asimilacije Roma,
najvjerojatnije uvjetovana gospodarskom potrebom da ih se uklju¢i u
kmetovsku radnu snagu, zapocela je “prosvijetiteljskom” politikom ca-
rice Marije Terezije i cara Josipa II. ¢iji su propisi Romima zabranjivali
kretanje, posjedovanje i trgovinu konjima, koristenje romskog jezika,
biranje voda pa cak i podizanje vlastite djece (Fraser 1992., Fonseca
2005., Hancock 2006.). Patnje Roma kulminirale su tijekom dva po-
sebno mrac¢na razdoblja u europskoj povijesti. Jedno je obiljezeno
malo poznatim petstoljetnim ropstvom Roma u Rumunjskoj, a drugo
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genocidom od 1933. do 1945. U ovom razdoblju kojeg Romi naziva-
ju porraimos, ili prozdiranje, zivote je mucki izgubilo najvjerojatnije
600.000 Roma (Hancock 2006.).

Nakon 2. svjetskog rata, u isto¢noeuropskim drzavama komuni-
sticki rezimi pokazuju interes za rjeSavanje manjinskih prava i pokre-
¢u nekolicinu programa namijenjenih uvodenju obveznog $kolovanja
djece te zapodljavanju u industrijskim pogonima, mahom na slabije
placenim poslovima. Pad komunistickih rezima i pocetak tranzicije
donosi novi val problema za Rome, od oruzanih napada na romska
naselja i obitelji, spaljivanja njihovih kuca ili kampova, do izbacivanja
iz zapadnoeuropskih zemalja i uskracivanja prava na azil (Fonseca
2005.).

SOCIO-KULTURNA OBILIEZJA SUVREMENIH
ROMSKIH SKUPINA

Za razliku od danas $iroko prihvacenog naziva “Rom” koji potjece od
rije¢i “rrom” ili “rom’, $to na romskom jeziku znaci muz ili muskarac,
odnosno rije¢i “romni” ili “rromni” koja oznacava zenu ili suprugu,
nazivlje vezano uz pojedine romske skupine vrlo je slozeno. Nazi-
vi pojedinih skupina mogu opisivati karakteristicno zanimanje (npr.
Lautari — muzicari i plesaci, Caldarari ili Kalderashi - limari i kotlari,
Argintari - izradivaci nakita, Fierari - kovaci, Ghurara - izradivaci
sita, Lovari - uzgajivac¢i konja itd.), vjersku pripadnost, narjecje te
neko zemljopisno ili povijesno obiljezje. Medutim, poznati su sluca-
jevi da razlicite skupine dijele isto ime, kao i da se razlicite skupine
svode pod isti naziv. Moguca je takoder i promjena jednog imena u
drugo, a znacenje pojedinog naziva ne mora uvijek implicirati najoci-
glednije znacenje.

Kao ilustraciju upravo spomenutom, nabrojat ¢u tek nekoliko pri-
mjera koje navodi priznati lingvist Marcel Courthiade (2003.). Obitelji
Kalderasa koje su selile iz Rusije u Austro-Ugarsku mijenjale su svoj
naziv u Lovari i obratno, a zabiljezeni su i sluc¢ajevi da su Romi mije-
njali svoj naziv ne bi li postigli veci ugled. U Madarskoj, dobro poznata
romska obitelj Colara godinama istice svoje lovarsko podrijetlo upravo
zbog ugleda koji Lovari ondje uzivaju iako narjecje kojim govore defi-
nitivno pripada nelovarskoj skupini. Zanimljiv je i naziv albanske rom-
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ske skupine Meckari jer potjece od rijeci koja u ve¢ini juznoslavenskih
jezika oznacava “vodi¢e medvjeda” premda se ovi Romi nikada nisu
bavili pripitomljavanjem medvjeda i nikada nisu Zivjeli na juznosla-
venskim podrucjima. Naziv Meckari potje¢e od neke druge skupine
koja vi$e i ne postoji, ali koja se sastojala od pravih vodi¢a medvjeda ili
se odnosi na obiteljski totem, kao $to smatra romolog Rajko Duri¢. I
sam naziv “Rom” moze se upotrijebiti tako da obuhvaca razli¢ite rom-
ske tradicije: Romi koji govore romski jezik u Madarskoj sebe nazivaju
Romima, a Rome koji govore madarski nazivaju Romungre. Na sli¢can
nacin mnoge skupine Kalderasa smatraju da oni jedini imaju pravo da
ih se naziva “Romima’, dok su svi ostali “Lejasi”. Mnogi francuski Sinti
sve Rome koji govore romski jezik nazivaju Hongrois, ¢ak i kad dolaze
iz Grcke ili Rusije. Nekoliko drugih skupina smatra da su oni jedini
¢ace Rroma (pravi Romi), za razliku od svih ostalih.

Prema svom povijesnom podrijetlu i jezi¢nim obiljezjima Marcel
Courthiade (2003.) razlikuje sljedece skupine:

ARHAICNE SKUPINE (SKUPINE PRVOG SLOJA):

e Endaja u balkanskoj podskupini: Yérli (Istanbul, Uskiidar), Sepetcies (uglav-
nom Ismir; naziv znadi “Sibljari”), Erlides (Sofia i Kiistendil), Kalajdjie (Lom i
Kumanovo; naziv znaci “limari”), Kovaca ili Arabadjie (Kumanovo; naziv znaci
“kovac” i “vozar”), Bugurdjie (Kosovo), Drindara (Sliven i okolica), Topanlie (po-
drucje Tophana u Skopju), Konoplara (Skopje; naziv znaci “uzari’), Mohadjéra
(u Pristini; naziv znadi “prognani”), Arlie ili Thare Gone (juzna Srbija i Kosovo),
Kohrane Rroma (Kosovo), Mec¢kara (albanski Myzege; naziv vjerojatno znaci
“medvjedi totem”), Kabudji (srediSnja Albanija, s podskupinom Vakérde), Ru-
pane Rroma i Bamida (juzna Albanija), Bac¢ora i Fi¢ira (Grcka, vecinski narod
ih naziva i Turkdjifti), Spoitora i Xoraxane Rroma (juzna i isto¢éna Rumunjska),
Kirimitika Rroma (krimski Romi, Ukrajina), Zargara (Iran)

® karpatska podskupina: Ursara (Rumunjska; naziv znadi “meckari’), Kisinvci
(Moldavija; naziv znaci “stanovnici Chisinaua”), Gurvara (uglavhom u madar-
skom podrudju Kiskunsaga), Karpati (sjeverna Madarska, Slovacka, Poljska —
u Poljskoj ih nazivaju i Bergitka Rroma ili “crni Cigani, Deges$”, no oba naziva

treba izbjegavati)
® Vendetika Rroma (juzna Madarska, slovensko Prekmurje i austrijski Burgen-

land — uglavnom ih nazivaju “Romima”)
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® balticko-ruska podskupina: Polska Rroma (Poljska; nazivaju ih i “bijeli Ciga-
ni”), Xaladitka Rroma (Rusije i Bjelorusija; naziv znadi “ruski/vojni¢ki Romi”),
Servitka Rroma (Rusija i Ukrajina), Cuxnitka Rroma (Latvija), Laloritka Rroma
(Estonija), Finitika Rroma (stari oblik, nekad se rabio u Finskoj i dijelu Sved-
ske)

® podskupina iz Walesa (izumrla)

MEDUSKUPINE PRVOGA SLOGA S MUTACIJOM:

Cerhara (Madarska; znaci “Cergari’), Colara (Madarska: Kaposvar i Budimpesta),

Hohere (Transilvanija; povremeno ih nazivaju Gabori), Ma¢hara (Madarska)

SKUPINE KOJE SU SE NEKOC ODVOJILE OD GLAVNE GRANE

(PRVI sLOJ):

® sinto-sjeverna (germanska) podskupina: gadjkene Sinte (“njemacki” Sinti: Nje-
macka, Austrija, ali i Francuska, Belgija, Nizozemska, podrucje oko Udina u Italiji),
prajstika Sinte (“pruski Sinti”: Njemacka, Elsal), valstika Sinte (ili “romanski Sinti”:
uglavnom u Francuskoj), Lalére (bivSa DR Njemacka, Tirol — gotovo su izumrli),
Sastike Sinte (Madarska, bivsi SSSR — vjerojatno su izumrli)

® sinto-juzna (italska) podskupina: Sinte piemontese (uglavnom u pokrajini Pie-
mont i Provansi), Sinte Lombardi, Venete

® Rrom iz Abruzzija i iz Calabrije

® Rromhorvat (Milano)

® govornici ibero-romskog jezika: katalanski Kalo, andaluzijski Kalo (s portugalskom

podgranom), Euskaran Kalo i Occitan Kalo (obje skupine izumrle)
® govornici anglo-romskog jezika

® [ ajuse Rroma (Estonija)

SKUPINE DRUGOG SLOJA:

Gurbétura (Srbija; znadi “prognani’), Filipidjies, Xandura i Kalpazaja (izmir i Greka;
Filipidji znagi “iz Plovdiva”), Thamara (juzna Srbija), Cergarura (Bosha, Crna Gora,
neki dijelovi Srbije, Hrvatska; &esto ih nazivaju Gabel na Kosovu i u Crnoj Gori; Cer-
gar means “Cergar”’), Djambazura i Madjura (Makedonija; Djambazi znaci “trgovac
konjima”), Skodrana (Albanija, nazivaju ih i Cergara; Skodrani znagi “iz Shkodéra”),
Vlaxicko (Bugarska, povremeno ih nazivaju i Karderari), Sastérnenge Rroma (Rimni-

cu Vilcea i okolno podrucje, Rumunjska; znaci “Zeljezari”, na rumunjskom “fierari”)
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SKUPINE TRECEG SLOJA:

® | ovara (uglavhom u Madarskoj, ali i u Poljskoj, Skandinaviji, Belgiji itd.)

® Drizara (Madarska; mozda znaci “skupljaci sagova “)

e Kelderasa ili Kelderara (uglavnom u Rumunjskoj i Rusiji, bivSoj Jugoslaviji, Skan-
dinaviji, Poljskoj, Njemackoj, Francuskoj, SAD-u, Juznoj Americi itd.)

e “olaSski cigani” (Slovacka).

Romsko drustvo temelji se na zamrSenom sustavu srodnickih odnosa
koji odreduju ras¢lambu socijalne strukture. Moguce je uociti tri razi-
ne ras¢lambe romskog drustva, na plemena, klanove i obitelji. Primjer
plemena su Kalderasi, Mac¢vaja, Lovara, Curara. Kalderasi ¢e za sebe
rec¢i da su natsia, a Lovari da su rasa, §to su rumunjske posudenice
u romskom jeziku, kao uostalom i ve¢ina drugih rijeci koje se odno-
se na organizacijsku terminologiju. Ova se plemena razlikuju pre-
ma narjecju, obi¢ajima i izgledu, no priznaju jedni druge kao “prave
Rome” pa je medu njima dozvoljeno sklapanje brakova. Plemena se
dalje ras¢lanjuju u klanove ili rodove (vitsi). Klan je jedinica identifi-
kacije te obi¢no nosi romsko ime koje potjece od zajednickog pretka,
ali moze nositi i ime Zivotinje ili oznacavati osobinu. Clanovi klana su
rodaci te imaju obvezu pomagati jedni drugima. Pripadnistvo klanu
ima i vazne ritualne obveze poput one da muskarac mora sudjelovati
na pogrebu i Zalovanju svakog ¢lana svoga klana. Potice se sklapanje
brakova unutar klana, no vodi se racuna o izbjegavanju brakova iz-
medu bliskih rodaka. Ukoliko nije moguce pronaci bracnog partne-
ra unutar klana, sljedeci bi izbor partnera bio iz maj¢inog ili bakinog
klana. Klanovi se ras¢lanjuju na obitelji, a uklju¢uju oZenjene sinove,
njihove supruge, djecu i unuke.

Zbog raznolikosti obi¢aja unutar brojnih romskih skupina veli-
ki je izazov pronadi tradicije koje bi se mogle smatrati univerzalnim
ili apsolutnim romskim. Angus Fraser (1992.) prepoznaje dvije tra-
dicije koje su rasirene medu mnogim skupinama, nemaju pandane
u europskoj folklornoj bastini i koje potjecu iz vremena prije nego
$to su Romi poceli doseljavati u Europu te se mogu smatrati poten-
cijalno izvornim. Prva je tradicija vezana uz strah i Stovanje mule ili
duse pokojnika, a druga uz izbjegavanja svih oblika fizicke i simbo-
li¢ne necistoce ili mahrime. Veliki strah od prisutnosti duhova umr-
lih osoba znacajno oblikuje romske pogrebne obicaje koji nastavljaju
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hinduske obicaje spaljivanja odjece i druge imovine pokojnika, iako
variraju u detaljima od skupine do skupine. U Engleskoj su Romi jos
uvijek zadrzali obicaj paljenja kola, tj. kamp-kucica umrlih starjesina.
Druga mogucnost rjeSavanja pokretne imovine jest njezino potpu-
no rastavljanje na dijelove i/ili prodaja gadZama. Romski kodeks ci-
stoce je sredi$nje obiljezje kulture koje odreduje i etnicitet i granice
izmedu Roma i gadza. Moze se opisati kao sustav pravila ponasanja
koji odreduju odnose medu romskim muskarcima i Zenama te izme-
du Roma i gadZa. Onaj koji je proglasen necistim, osramocen je na
najgori mogudi nacin i osuden je na “socijalnu smrt’, §to je u drustvu
koje njeguje zajedni$tvo u najvaznijim drustvenim dogadajima poput
rodenja djeteta, svadbe, sahrane i svetkovine, najgora moguca kazna.
Tabui se mogu odnositi na osobe, stvari, dijelove tijela, hranu, teme
razgovora, no povrh svega, na necistocu spolno aktivnih Zena i njiho-
vu moc¢ onecis¢enja muskaraca. Gadze su takoder po definiciji necisti
jer nemaju znanja o kodeksu ¢istoce. Status oneci§¢enosti moze opo-
zvati iskljuc¢ivo kris — tradicionalno tijelo koje rjesava sporove medu
Romima, a istovjetno je po svojoj funkciji i ustroju indijskom tribu-
nalu panchayat.

Obicaji vezani uz sklapanje braka vrlo su raznoliki i cesto sadrze
elemente preuzete iz populacija s kojima su Romi dolazili u dodir,
no buducdi su ovi obicaji vazni i za razumijevanje rezultata genetickih
istrazivanja, ukratko ¢u spomenuti osobitosti koje su relativno $iroko
rasprostranjene. Tradicionalni romski brakovi cesto su ugovarani od
strane roditelja mladenaca, ponekad i javnim pregovorima, a mogu
takoder ukljucivati simboli¢ni bijeg mladenaca i kupovinu mladenke.
U danasnje vrijeme, medutim, ljubavni se par moze odlu¢iti na bijeg
kako bi izbjegnuo brak ugovoren prema tradicionalnim nacelima. U
svakom slucaju, bijeg jest eufemizam za spolni odnos, a spolni odnos
je istovjetan braku. Cesti su i slu¢ajevi otmica djevojaka, sa ili bez nji-
hovog pristanka, a izjednacavaju se sa zarukama. Vjencanja, u pravi-
lu, nisu registrirana niti u crkvi niti kod maticara, ve¢ se obiljezava-
ju slavljem i obredima koji variraju od skupine do skupine, te unutar
skupine, ovisno o bogatstvu i ugledu obitelji mladenaca. Vecina je
brakova patrilokalna, a zadaci nevjesta ili snaha, posebice najmladih,
ukljucuju skrb o svojti, radanje i odgoj djece te odrzavanje kucanstva,
a prema propisanim kodeksima vezanim uz izbjegavanje oneciscenja.
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VELICINA ROMSKE POPULACIJE

Precizna procjena veli¢ine romske populacije predstavlja svojevrstan
izazov i u danasnje vrijeme te razli¢ite procjene ponekad dramati¢no
variraju ovisno o izvoru. U nacelu se podaci iz popisa stanovnistva ne
smatraju vjerodostojnim jer dio Roma takvim popisima nije obuhva-
¢en — npr. jer nema stalnu adresu, jer zivi u nelegaliziranom naselju
bez imena ulica i brojeva kuca, jer ne posjeduje identifikacijske doku-
mente i dokumente koji dokazuju drzavljanstvo i sli¢no. Takoder, dio
Roma koji sudjeluje u popisima stanovni$tva ne izrazava svoj romski
etnicki identitet.

Procjenjuje se da danas u svijetu Zivi izmedu 12 i 15 milijuna
Roma, u Europi izmedu 8 i 10 milijuna, od toga 70% u zemljama sre-
disnje, istocne i jugoisto¢ne Europe (http://roma.undp.sk; http://errc.
org). Prema procjenama Svjetske banke (http://web.worldbank.org)
udio Roma povecao se za 6 do 9% u ukupnoj populaciji Bugarske, Ma-
kedonije, Rumunjske i Slovacke, a za ocekivati je da ce se ovaj trend
nastaviti zbog velikog populacijskog rasta unutar romskih zajednica te
smanjene stope fertiliteta medu vec¢inskim populacijama. Rumunjska
je drzava s najve¢im apsolutnim brojem Roma (izmedu 1 do 2 miliju-
na), potom slijede Madarska, Bugarska, Slovacka, Turska, te Srbija (iz-
medu 400.000 i 1 milijuna). U zapadnoj Europi, najveci broj Roma je
procijenjen u Spanjolskoj (750.000), Francuskoj (310.000), Njemackoj
(120.000) i Italiji (100.000). Procjenjuje se da u Hrvatskoj zivi izmedu
30.000 i 40.000 Roma (Nacionalni program za Rome, 2003.).

GENETICKA ISTRAZIVANJA ROMSKIH
POPULACIJA U EUROPI

Poceci genetickih istrazivanja Roma koja traju vise od sedam deset-
lje¢a vezu se, nazalost, uz najmracnije razdoblje europske povijesti i
“medicinska i geneticka istrazivanja” koja su se odvijala u nacistickoj
Njemackoj, posebice u logoru Auschwitz. Pod okriljem Centra za ra-
snu higijenu i istrazivanja populacijske biologije osnovanim 1936. go-
dine organizirano je skupljanje detaljnih rodoslovlja Roma i Zidova
koji su trebali posluziti kao “znanstveni temelj” za “konacno rjesenje”,
odnosno unistenje milijuna Roma i Zidova u koncentracijskim logo-
rima diljem okupirane Europe (Kalaydjieva i sur. 2001.a).
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Nakon Drugog svjetskog rata, vecina genetickih istrazivanja Roma
bila je preokupirana pitanjem njihova indijskog podrijetla. Rezultati
vecine ovih istrazivanja temeljili su se na analizi tzv. klasi¢nih gene-
tickih polimorfizama (npr. krvne grupe, eritrocitni enzimi, serum-
ski proteini), no ¢esto na nedovoljno reprezentativnim uzorcima, ne
samo kvantitativno, ve¢ i kvalitativno. Uglavnom se nije obracala pa-
Znja na unutrasnji, drustveni ustroj izucavanih skupina niti na osje-
¢aj pripadnosti Roma koji su u takvim istrazivanjima sudjelovali, ve¢
su se romske skupine uglavnom dijelile prema politickim i drzavnim
granicama. Premda se kroz tako koncipirana istrazivanja nije dobio
uvid u detaljniju geneticku strukturu romske populacije, genetika je
potvrdila dvjesto godina staru lingvisticku hipotezu o indijskom po-
drijetlu europskih Roma. Geneticka istrazivanja temeljena na analizi
klasi¢nih biljega potvrdila su da su Romi sli¢niji indijskim nego su-
sjednim europskim populacijama (npr. Rex-Kiss i sur. 1973., Berna-
sovsky i sur. 1976., Sivakova i sur. 1983., de Pablo i sur. 1992., Gugli-
elmino i sur. 1996.). Neka od prvih genetickih istrazivanja pokusala
su ocijeniti razinu geneticke diferenciranosti izmedu razlic¢itih rom-
skih skupina diljem Europe. Tako je prema ucestalosti krvne grupe B,
europsko romsko stanovnistvo podijeljeno u dvije skupine, isto¢nu i
zapadnu (Clarke 1973.). Potom je procijenjeno da su isto¢ni europski
Romi sli¢niji indijskim populacijama nego zapadni (Mastana i Papiha
1992.). Luba Kalaydjieva i suradnici (2001.a) reanalizirali su podatke
o klasicnim polimorfizmima iz dostupnih dotadadnjih istrazivanja
romskih i ve¢inskih populacija u Europi te populacija sjeverne Indije.
Ovako objedinjeni rezultati analiza klasi¢nih polimorfizama potvrdili
su indijsko podrijetlo europskih Roma i razotkrili njihovu visoku ra-
zinu unutra$nje raznolikosti, odnosno visi stupanj geneticke diferen-
ciranosti medu romskim, nego $to je to slucaj s autohtonim europ-
skim populacijama.

Indijski korijeni suvremenih Roma neupitno su potvrdeni istrazi-
vanjima uniparentalnih polimorfizma (NRY i mtDNK) koja su pro-
veli David Gresham i suradnici 2001. godine, pod vodstvom prof. dr.
sc. Lube Kalaydjieve, bespogovornog autoriteta u suvremenim mole-
kularno-genetickim i klinicko-geneti¢kim istrazivanjima romskih po-
pulacija. Upravo spomenuto istrazivanje provedeno je na 14 razli¢itih
romskih skupina u Europi koje su po prvi put bile detaljno definirane
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prema svojim povijesnim i socio-kulturnim obiljezjima. Azijska NRY
haplogrupa Hla-M82 (H1-M82) bila je prisutna kod gotovo polovice
analiziranih muskaraca dok je kod cetvrtine ukupne romske popu-
lacije uocena mitohondrijska haplogrupa M koja je takoder azijskog
podrijetla. Zbog ogranicene geneticke varijabilnosti ovih dviju o¢in-
skih i maj¢inskih nasljednih linija, zakljuceno je da su suvremeni eu-
ropski Romi potekli od malog broja utemeljitelja koji su se odvojili
od jedinstvene etnicke skupine koja je zivjela na podru¢ju Indije. Ovo
je istrazivanje posebno vazno jer je dokazana korelacija izmedu viso-
ke razine geneticke diferenciranosti razli¢itih romskih podskupina s
povijesnim slijedom seoba Roma diljem Europe. Navedeno je istrazi-
vanje takoder potvrdilo kako mjesto prebivanja (geografija) romskih
populacija, za razliku od vec¢inskih europskih populacija, nije relevan-
tan ¢imbenik u uobli¢avanju geneticke strukture, ¢ak i u slu¢ajevima
kad razli¢ite romske skupine Zive u neposrednoj blizini. Podjela rom-
skih skupina prema tradicionalnim zanimanjima, jeziku i religiji ta-
koder nije pokazala relevantnost u genetickom smislu.

Izostanak povezanosti podjele romske populacije u endogamne
skupine koje se bave razli¢itim tradicionalnim zanimanjima i gene-
ticke strukture posebno je intrigantan nalaz. Dio je znanstvenika
smatrao da je socijalna organizacija Roma u niz endogamnih skupi-
na razli¢itih zanimanja zapravo preslika jatskog gospodarskog sustava
u Indiji (npr. Fraser 1992., Marushiakova i Popov 1997.) u kojem se
drustvena klasa ili jat (postoji ih oko dvije tisuce) poistovjecuje sa za-
nimanjem i rukovodi strogim hijerarhijskim pravilima koja odreduju
dozvoljene poslove. Odnosno, smatralo se da je jatski sustav mogao
biti nasljedni socijalni ustroj proto-Roma u vrijeme kada je otpoceo
proces njihovog egzodusa iz pradomovine u Indiji. U istrazivanju
Davida Greshama i suradnika dokazana je povezanost rane povijesti
Roma u Europi i sadasnjih obrazaca geneticke strukture, za razliku od
socijalne diversifikacije koja je nastala u Europi, kao rezultat nedav-
nog obnavljanja klasnog sustava utemeljenog na zanimanju, po uzoru
na onaj u pradomovini. Elena Marushiakova i Veselin Popov (1997.)
povezali su ovaj proces s ekonomijom “simbiotskog” nomadstva. Na-
ime, u manjim je zajednicama postajala ogranicena potraznja za tra-
dicionalnim romskim zanatima pa je razumljivo da je moglo do¢i do
cjepkanja klanova u manje jedinice koje bi selile u podrucja gdje bi
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odredeno zanimanje jos uvijek bilo u potraznji. Seobe u sve udaljenije
krajeve uzrokovale su postupan nestanak starih klanskih veza, odno-
sno nastanak sasvim novih skupina koje su mogle postati endogamne
u odnosu na skupinu iz koje su potekle.

Istrazivanje Bhartija Morara i suradnika iz 2004. godine, provede-
no takoder pod budnim okom profesorice Kalaydjieve, omogucilo je
otkrivanje jo§ nekoliko informacija vaznih za rekonstrukciju romske
geneticke proslosti. U ovom je radu analizirano 14 romskih skupina
podijeljenih u tri migracijske kategorije (balkansku, vlasku i zapadno-
europsku) s obzirom na ucestalost mutacija i povezanih haplotipova
odgovornih za nastanak pet autosomno-recesivnih bolesti (sindroma
kongenitalne miastenije - CMS, nasljedne senzomotorne neuropati-
je - Lom - HMSNIL, deficita galaktokinaze — GKD, miSi¢ne distrofije
zdjeli¢nog pojasa — tip 2C - LGMD?2 te sindroma kongenitalnog ka-
tarakta, facijalnog dismorfizma i neuropatije - CCFDN). Mutacijski
probir je ukazao na visoku ucestalost nositelja mutacija unutar skupi-
na, u rasponu od 5 do ¢ak 16%. Ovako visoke ucestalosti — pokazatelj
jakog ucinka utemeljitelja — pronadene su jos jedino u slucaju najuce-
stalijih monogenskih bolesti kod Finaca i Zidova Askenaza. Cak $to-
vise, podaci pokazuju da je jedan od osam ljudi iz opée romske popu-
lacije nositelj neke od ovih pet analiziranih mutacija.

Jedno od najvaznijih zaklju¢aka ovog istrazivanja monogenskih
bolesti kod Roma jest upozorenje da pronalazak iste mutacije unutar
tek nekoliko romskih obitelji obi¢no najavljuje problem ve¢ih raz-
mjera, odnosno mogucnost postojanja osoba s istom genetickom bo-
le$¢u, inace rijetkom u vecéinskim populacijama, u raznim drzavama
Europe i svijeta. 81267delG mutacija odgovorna za nastanak konge-
nitalne miastenije pronadena je jedino kod Roma i osoba iz Indije i
Pakistana. Medutim, navedena mutacija, premda ancestralna, nije
ujednaceno rasporedena u razli¢itim romskim skupinama diljem Eu-
rope. Ovakav obrazac neujednacene zastupljenosti jedne ancestralne
mutacije ukazuje na vrlo ranu diferencijaciju Roma u Europi koja
je nastala kao posljedica razli¢itih migracijskih putova te pojave se-
kundarnih i tercijarnih uc¢inaka uskog grla unutar malih i odvojenih
romskih skupina. U radu je takoder procijenjeno vrijeme koalescen-
cije haplotipova, sastavljenih uglavnom od mikrosatelita u blizini lo-
kusa na kojima nastaju mutacije odgovorne za nastanak spomenutih
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bolesti. Najrasprostranjenije mutacije, odgovorne za nastanak CMS
i HMSNL, bile su najvjerojatnije prisutne i u populaciji proto-Roma
koja je, prema prora¢unima koalescencije, bila utemeljena prije 32 do
40 generacija, odnosno, budu¢i da je ovdje za generaciju uzeto raz-
doblje od 30 godina, prije 960 do 1200 godina. Mutacije odgovorne
za nastanak LGMD2C i GKD, ¢ije su raspodjele ogranicene, poka-
zuju vrijeme koalescencije od 20 i vie generacija, odnosno, ukazuju
na nastanak i $irenje triju migracijskih kategorija. Mutacija vezana uz
nastanak CCFDN pripada u najmlade mutacije i odgovara vremenu
utemeljenja pojedinih subizolata.

Analiziraju¢i iznesene molekularno-geneticke podatke gotovo je
nemoguce zaobici paralelu, premda ne u jednako dugom vremen-
skom razdoblju, izmedu romske i, poznatije te detaljnije istraZene,
zidovske geneticke povijesti. Obje su populacije nastale kao rezultat
egzodusa, dijaspore i fragmentacije u manje, geografski odvojene sku-
pine. Medutim, manja veli¢ina populacije osnivaca, jaci utjecaj gene-
tickog drifta i trajne podjele medu skupinama uvjetovane drustvenim
ustrojem i obicajima vezanim uz sklapanje brakova, prouzrocile su
nastanak do sada nevideno visokog stupnja unutrasnje diferencijaci-
je, tako da je skupina ostala i jest osnovna jedinica ne samo romske
drustvene organizacije, ve¢ i temelj planiranja genetickih istrazivanja.

Ovdje je takoder potrebno upozoriti na nuznost objedinjavanja
kulturne i molekularno-geneticke antropologije, kojeg je priznata
svjetska klinicka geneticarka Luba Kalaydjieva bila i te kako svjesna
usko se vezudi u svojim istrazivanjima uz priznate kulturne antropo-
loge iz Bugarske, bra¢ni par, Elenu Marushiakovu i Veselina Popova.
Bez suradnje kulturnih antropologa najvjerojatnije ne bi bilo moguce
otkriti najvaznije odrednice romske geneticke strukture i proslosti.
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III.

BAJASI

Cini se da svijet jo$ nije spreman povjerovati kako se porobljavanje
Cigana ikad dogodilo, niti da je bilo dovoljno znac¢ajno da mu se
zajamci pozornost vece zajednice. Na romskom postoji izreka: ,kon
magel te kerel tumendar roburen chi shocha phenela tumen o
chachimos pa tumare perintonde’, ,onaj koji te Zeli porobiti nikad
ti nece redi istinu o tvojim precima”. Ne mozemo ¢ekati da drugi
podastru dokaze za ovu istinu; mi sami moramo ispricati povijest

svojih predaka.

lan Hancock
Sindrom parije, 1bis, Zagreb, 2006., str. 2

Ve¢ tijekom prvog povrsnog Citanja Sindroma parije za oko mi je za-
pela izjava “onaj koji te Zeli porobiti nikad ti nece reci istinu o tvojim
precima” za koju sam odmah znala da ¢e se na¢i na nekom posebnom
mjestu u mojoj knjizi o Bajasima. I sama izreka u izvornom obliku,
na romskom jeziku (premda ne i na rumunjskom), lijepo se uklopila
i, priznajte, uljuljkala ¢itateljstvo u spokoj jer autorica ima sluha i za
vaznost njegovanja pisane romske rijeci, bez obzira na sve prepreke i
neusuglasenosti oko zajednicke gramatike i leksika. S nelagodom pri-
znajem da sam zadnju recenicu iz gore navedenog citata brisala pa,
s velikom griznjom savjesti, opet vracala, i tako vise puta. Neko sam
vrijeme takoder procjenjivala trebam li spomenuti svoje jedino nela-
godno iskustvo u dosada$njim susretima s Romima, odnosno izravnu
kritiku istrazivanja ove vrste koju mi je uputio jedan romski ¢elnik iz
Zagreba. Gospodin je, naime, inzistirao da se romskom povijes¢u (i
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sadasnjoscu) prvenstveno trebaju baviti sami Romi koji su zasi¢eni
beskrajnim anketiranjima i kojekakvim istrazivanjima iza kojih ri-
jetko slijedi neposredna dobrobit za sam narod, dok anketari i istra-
zivaci sebi isplacuju izdasne dnevnice i honorare iz projekata raznih
europskih organizacija i nevladinih udruga.

Stoga, s velikim nestrpljenjem ocekujem reakcije romske i bajaske
zajednice na pripovijest koja otkriva osobitu geneticku proslost i zbi-
lju ovog ponosnog i posebnog naroda, uvelike oblikovanu indijskim
podrijetlom te dugotrajnim i napornim povijesnim lutanjima prema,
nikad ne pronadenim, a toliko sanjanim, prijateljskim odredistima.

STO JE VEC POZNATO O BAJASIMA?

Bajasi su jedan od brojnih ogranaka romskog naroda, a u danasnje su
vrijeme naseljeni u Hrvatskoj, Madarskoj, Bosni i Hercegovini, Srbiji,
Rumunjskoj, Bugarskoj te, u manjoj mjeri, Makedoniji, Grékoj, Ukra-
jini, Slovackoj i Sloveniji. Za vrijeme oruzanih sukoba na podrucju
bivse Jugoslavije, dio Bajasa, barem prema svjedocenju nasih kazivaca,
iselio je u Veliku Britaniju i SAD. Sam pojam Baja$ novijeg je datuma
i poceo se koristiti kako bi se izbjegle nedoumice zbog kompleksne i
katkad kontradiktorne onomastike svojstvene ne samo Bajasima, ve¢
Romima opéenito. Biljana Sikimi¢, uvazena lingvisti¢carka Balkano-
loskog instituta Srpske akademije znanosti i umjetnosti, urednica jed-
nog od rijetkih zbornika posvecenih iskljucivo bajaskoj zajednici, Ba-
njasi na Balkanu - Identitet etnicke zajednice (2005.), objasnjava kako
termin “Banja$” koristi “uslovno” zbog znanstvenih razloga i potrebe
za politickom korektnosc¢u. U svojoj uvodnoj rijeci kaze:

Termin Banjasi uveden je u nau¢nu literaturu da oznaci malu et-
nicku grupu koja na danasnjoj teritoriji Srbije, Hrvatske, Bosne i
Hercegovine, Bugarske, Makedonije i Madarske Zivi najmanje dva
veka, koja se sve do skoro bavila uglavnom izradom predmeta od
drveta, pravoslavne ili katolicke veroispovesti i rumunskog mater-
njeg jezika. Ovu etni¢ku grupu, zbog njenog polunomadskog na-
c¢ina zivota, mentaliteta i odredenih fizickih karakteristika okolno
stanovnistvo smatra Ciganima (str. 7).

U ovoj sam se knjizi odlucila za termin “Baja$” prvenstveno zbog ¢i-
njenice da isti koristi i sama etnicka zajednica u Hrvatskoj. Medutim,
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postoje uistinu brojni etnonimi koji se odnose na Bajase. Etnonimi
Bajas ili Bojas koriste se u Hrvatskoj i Madarskoj, Banjasi, Karavlasi
i rumunjski Cigani u Srbiji te Baesi u Rumunjskoj. Takoder su cesti
i nazivi koji odrazavaju tradicionalne, danas uglavnom napustene,
bajaske zanate, poput: Koritari (izradivaci drvenih korita), Lingurari
(izradivaci drvenih Zlica), Fusari (izradivadi vretena) te Rudari (ru-
dari, odnosno nekadasnji ispiraci zlata — Aurari). Postoje i brojni, za-
starjeli termini koji se mogu naci u romoloskoj literaturi: Vlaski Ciga-
ni, potom Cigani vlagkog jezika, Cigani Rumuni, rumunjski Cigani,
Cigani Karavlasi itd. (Sikimi¢ 2005., str. 251). Zanimljivo je kako jo$
davne 1955. poznati romolog, Rade Uhlik u svom ¢lanku Iz ciganske
onomastike: Plemenska imena i narjecja Cigana, prepoznaje i definira

je2d

termin “Banja$” navodeci njemu poznate inacice:

Imenom Banjasa ili Bunjasa nazivaju Cigani jedno vlasko-cigansko
pleme koje govori rumunskim maternjim jezikom. Imenom Bwbjasa
zovu ih DZambasi, a to su vlaski Cigani koji govore ciganskim jezi-
kom. To je ujedno i najpravilniji oblik koji odgovara izvornoj ru-
munjskoj designaciji Baids (u mnozini Baidsa), Sto znadi rudar! U SAD
preovladava varijanta Biiasa. Ovdje ¢emo se morati za trenutak zau-
staviti da bismo ucinili nekoliko neophodnih napomena.

U svoje vrijeme mnogi Cigani bavili su se ispiranjem zlata u pla-
ninskim krajevima danasnje Rumunije, a narocito u Transilvaniji (Ar-
deal, Erdelj). U rumunskom jeziku postoji i danas rije¢ zlatar koja se
odnosi na to zanimanje. U pitanje zasto je za to zanimanje uzeta bas
slovenska rije¢, necemo ovdje ulaziti. Posto je zlato ruda, moZzemo
s time dovesti u vezu i slovensko znacenje rumunske rijeci rudar.
Rije¢ rudar pretstavlja naime ime jednog vlasko-ciganskog pleme-
na koje danas nema vise nikakve veze sa rudarstvom. U isto vrijeme
mozZemo s tim povezati i ime Baids koje, kao to je gore ve¢ navede-
no, znadi, rudar. Dodajmo tome da je madarska rije¢ banya, rudnik,
ocigledno istog porijekla. Ime Banjasa upotrebljava se ¢esto i za Ka-
ravlahe u Bosni, a oblik Bunjasa za koritare preko Save, u Slavoniji i
Vojvodini (str. 53).

Koliko god Karavlasi zazirali od Cigana i Zeljeli da podvuku razliku
izmedu sebe i njih, ljudi ih smatraju ipak Ciganima utoliko prije sto
ih i formalna sli¢nost njihovih imena na to upucuje. A evo kako. Ka-
ravlasi sebe nazivaju Ruman ili (rjede Roman), $to znaci Rumun, dok
ih imenima Karavlasi ili Banjasi zovu drugi cigani i inoroci. Sto se pak
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Cigana tiCe, oni sebe isklju¢ivo nazivaju Rrom3, a svoj jezik rroma-
né, $to znadi ciganski. Slicnost izmedu obje rije¢i Rroman i rromané,
toliko je frapantna da daje povoda mnogima da ih, i Karavlahe i Ci-
gane, “trpaju pod jednu kapu’, tim prije $to i po svojoj spoljasnosti
lice jedni na druge. Vidimo da Karavlasi zaista nemaju srec¢e u svom
nastojanju da se $to vise ograde od Cigana (str. 59 - 60).

Bajasi govore razlicite, arhai¢ne dijalekte rumunjskog jezika koji nisu
pod utjecajem standardnog rumunjskog jezika, a u pravilu, ne govore
ili slabo razumiju romski jezik.

Tradicionalno zanimanje je obrada drveta (koritarstvo) zbog kojeg
su se Bajasi obi¢no i naseljavali uz obale rijeka pa se i danas mogu
pratiti obrisi transnacionalnog podravskog i podunavskog bajaskog
kontinuiteta naseljavanja. Uz tradicionalno koritarstvo, poznato kom-
plementarno zanimanje Bajasa jest bavljenje glazbom.

ROPSTVO U RUMUNSKO]J

Pored azijskog podrijetla te mukotrpnih i gotovo neprestanih seo-
ba, pet stoljeca dugo razdoblje ozakonjenog porobljavanja Roma u
rumunjskim knezevinama Moldaviji i Vlaskoj svakako je jedan od
klju¢nih dogadaja koji je bitno oblikovao populacijsku i geneticku
strukturu vecine balkanskih romskih skupina. Sam robovlasnicki su-
stav i popratni zakoni koji su strogo odredivali moguc¢u razinu kon-
takta izmedu Roma i Rumunja, kao i romski adaptacijski mehanizmi
uzrokovani takvom politikom i praksom, izravno su utjecali na smje-
rove i intenzitet toka gena, a tako i na suvremeno geneticko naslje-
de potomaka negdasnjih robova. Rasprava o romskom ropstvu na-
mjerno je uklopljena u poglavlje o Bajasima premda oni nisu jedina
romska skupina koja je bila zrtvom robovlasnistva. Uslijed razli¢itih
zabrana vezanih uz uporabu romskog jezika, za razliku od mnogo-
brojnih skupina koje su romski jezik romanizirale poput govornika
vlagkih dijalekata romskog (Kaldera, Lovara, Curara), Bajasi su jed-
na od skupina koja je, zbog do kraja nerazjasnjenih razloga, potpuno
prihvatila rumunjski te zaboravila materinji romski.

Mogu¢ razmjer utjecaja ropstva u Rumunjskoj na geneticko na-
sljede suvremenih Roma posebno je ocit ukoliko se uzme u obzir
procjena Iana Hancocka (2006., str. 1) da je viSe od polovice ukupnog
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romskog stanovnistva u Europi bilo porobljeno izmedu 14. i 19. sto-
lje¢a u Moldaviji i Vlaskoj. To¢an broj porobljenih Roma, medutim,
nije sasvim jasan. Angus Fraser (1992., str. 224) navodi kako je Miha-
il Kogalniceanu, poznati rumunjski reformist i borac za oslobodenje
Roma iz okova ropstva, procijenio broj Roma u Vlaskoj i Moldaviji
na 200.000 ljudi, s tim da je priblizno 35.000 obitelji bilo u privatnom
vlasni$tvu. Ian Hacock spominje takoder citat Mihaila Kogélnicea-
nua iz 1837. u kojem usporeduje ropstvo u svojoj domovini s onim
u SAD-u, te procjenjuje broj Roma kako slijedi: “Europljani organizi-
raju filantropska drustva za ukinuce ropstva u Americi, dok u njedri-
ma njihova vlastitog kontinenta postoji 400.000 Cigana koji su robo-
vi te jo§ 200.000 koji su u jednakoj mjeri Zrtve barbarstva.” (Hancock
2006., str. 27). Prema dostupnim popisima stanovnika i statistici Mi-
nistarstva financija iz 1857. godine koje su sadrzavale ne samo preci-
zne porezne informacije ve¢ i podatke o broju oslobodenih robova,
Viorel Achim (2004.) procjenjuje da je u Vlaskoj i Moldaviji u vrijeme
emancipacije, izmedu 1830. i 1860. godine, Zivjelo izmedu 200.000 i
250.000 Roma, odnosno, da su Romi ¢inili priblizno 7% ukupne po-
pulacije u Rumunjskoj.

Uzroke porobljavanju Roma Ian Hancock (2006., str. 9-11) i Angus
Fraser (1992., str. 58) objasnjavaju ondasnjim gospodarskim prilika-
ma u Moldaviji i Vlaskoj te ¢injenici da su Romi, vjesti zanatlije, imali
trzi$nu vrijednost koje se privilegirani drustveni sloj nije zelio odre¢i.
Tijekom krizarskih ratova jedan od putova iz Europe do Jeruzalema
ukljucivao je i prolaz kroz Madarsku i Vlasku prema crnomorskim lu-
kama. Ondasnji je Balkan bio u razdoblju gospodarskog procvata sve
dok je njime prolazio veliki broj krizara za koje je trebalo proizvesti ve-
like koli¢ine hrane i opreme te dok je mnogobrojna vojska osiguravala
trgovacke putove trgovine s istokom. Zbog ratnih gubitaka, tatarskih
osvajanja, pada Bizanta, prodora Mongola i sli¢cnih dogadaja postupno
su se zatvarali trgovacki putovi, a ostajala je potreba za uzdrzavanjem
vojske i stanovnistva. Tadasnje je gospodarstvo vapilo za mnogobroj-
nom i besplatnom radnom snagom koja se mogla u potpunosti kon-
trolirati. Postoji velika mogu¢nost da su se Romi, pored svoje vi¢nosti
kovackim i drugim zanatima, a najvjerojatnije i zbog drugacijeg jezika
i tjelesnih osobina, nasli u podredenom polozaju uslijed novih gospo-
darskih prilika. Primjerice, u kr§¢anskim podrucjima Romi su sma-
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trani omrazenim Tatarima, posebice u zemljama ¢ije stanovni$tvo nije
doslo u izravni kontakt s tatarskim osvajacima, dok su u podrucjima
pod otomanskom vla§¢u, smatrani kr§¢anima ili nemuslimanima te je
tako i odredivan njihov status prilikom ubiranja poreza.

Viorel Achim (2004.) smatra da su nabrojeni ekonomski motivi,
premda neosporno toc¢ni, ipak odigrali manje vaznu ulogu u poro-
bljavanju Roma. Problem robovlasnistva u srednjovjekovnoj Rumunj-
skoj, i nekim susjednim zemljama, nije bio iskljucivo vezan uz Rome.
U Rumunjskoj su uz romske postojali i tatarski robovi jer je u vecem
dijelu isto¢ne Europe tijekom prvih stolje¢a drugog tisucljeca bio obi-
¢aj porobljavati zarobljene neprijatelje navodnog poganskog podrije-
tla. Krajem 14. stolje¢a kada su prvi Romi dosli do podrucja sjeverno
od Dunava, ropstvo je ve¢ neko vrijeme postojalo te su novopridosli
tudinci, jo$ k tome nomadi, zadobili drustveni polozaj kao i Tatari. Za
razliku od malobrojnih Tatara, koji su ili postupno nestali ili se utopili
u masi drugih robova, mnogobrojna romska populacija je u potpuno-
sti porobljena, a porobljavanje Roma postalo je tako raireno da je i
sama rije¢ “Ciganin” postala sinonim za rije¢ “rob”

Najraniji pravni dokumenti koji spominju Rome kao robove po-
tjeCu iz 14. stoljeca. Ian Hancock (2006., str. 13) smatra kako su ve¢
izmedu 1331. i 1355. godine Romi bili darivani manastirima ili vele-
posjednicima. Angus Fraser (1992., str. 58) citira dokument iz 1385.
kao prvi takve vrste, dok Viorel Achim (2004., str. 13) smatra da je
prvih cetrdeset romskih obitelji darivano manastiru Vodita izmedu
1371. 1 1377. godine. Pocetno razdoblje robovlasnickog sustava (tije-
kom 14. stoljeca) prvenstveno je imalo odlike “fiskalne eksploatacije”
(Fraser 1992., str. 58). Romi su obi¢no bili darivani manastirima ili
veleposjednicima koji bi ubirali danak u novcu, robi ili nadnici, no s
vremenom se polozaj Roma mijenjao na gore te je onaj koji je placao
danak imao gotovo bezgrani¢no vlasni$tvo nad robovima koji su za
njega radili. U 16. je stoljecu robovlasnicki sustav postao vrlo slozen.
Cjelokupno romsko stanovnistvo dijelilo se u dvije temeljne skupine:
ku¢ni robovi (tsigani de casatsi) i robovi za rad na polju (tsigani de
ogor). Ku¢ni robovi dijelili su se u tri podskupine robova krune ili dr-
zave, ovisno o pripadnistvu plemenitasima (sclavi domnesti), dvoru
(sclavi curte) ili gospodi (sclavi gospod), uklju¢ujuci i one u vlasnistvu
crkve (sclavi monastivesti). Robovi za rad na polju pripadali su boja-
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rima ili barunima (sclavi coevesti) ili sitnijim veleposjednicima (sclavi
de mosii). Postojali su takoder laiesi, skupina radnika koja se mogla
slobodno kretati te je bila obvezna placati porez izravno svojim vla-
snicima (Hancock 2006., str. 13-14). Naposljetku, spomenimo i Neto-
cije, odbjegle robove koji su prezivljavali u izuzetno teskim uvjetima,
izvan naseljenih mjesta, ¢esto po karpatskim vrletima.

Romi u vlasnistvu plemica ili crkve nisu imali osobnih prava. O
okrutnom postupanju s robovima postoje brojna potresna, pisana
svjedoc¢anstva. Ovdje spominjem sje¢anje Mihaila Kogéalniceanua na
njegovo djetinjstvo provedeno u gradu Iasiju na sjeveroistoku Ru-
munjske, objavljeno 1837. godine:

...ljudska bica s lancima na rukama i nogama, Zeljeznim Skripovi-
ma na ¢elima, ili pak metalnim ovratnicima oko vratova. Okrutna
bi¢evanja i druge vrste kaznjavanja, izgladnjivanje, vjesanje iznad
goruceg plamena, zatvaranje u samicu, bacanje golih ljudi u snijeg
ili zaledenu rijeku, takvi su bili postupci prema jadnim Ciganima.

Nepovredivost braka i obiteljskih veza takoder je izlozena ruglu:
supruge su odvajane od supruga, kéeri su otimane majkama, djeca
su trgana s prsiju onih koje su ih donijele na svijet — a sve kako bi
bili prodavani na sva cetiri strane Rumunjske, poput stoke. Ni hu-
manost ni religijski nazori, pa ¢ak ni gradanski zakon, nisu pruzali
zastitu ovim bic¢ima. Bio je to grozan prizor, koji je vapio za Bozjom
pomodi (Hancock 2006., str. 26; Fraser 1992, str. 223).

Sve do 1757. godine ¢lanovi iste obitelji mogli su se prodavati odvo-
jeno, a vjencanja medu Romima uglavnom nisu mogla biti skloplje-
na bez prethodne dozvole vlasnika. Moguénost mijesanja romskog
i ve¢inskog rumunjskog stanovnistva takoder je bila zakonski odre-
dena. Medu sclavi domnestima posebno su bili cesti slucajevi spolnog
iskoristavanja romskih Zena od strane rumunjskih vlasnika, za razliku
od romskih mugkaraca koji su bili potencijalna spolna prijetnja ru-
munjskim Zenama pa se pribjegavalo njihovom kastriranju ukoliko
su trebali obavljati, na primjer, kocijaske poslove. U ovom su smislu
ilustrativni isjecci iz moldavskih zakona iz 17. stoljeca koji propisuju
spaljivanje Zivog roba ukoliko siluje Zenu te izostanak kazne za slo-
bodnog covjeka koji obljubi djevojku (Hancock 2006., str. 19). Za-
konske odredbe koje su regulirale mijesane brakove izmedu Rumunja
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i Roma vi$e su se puta mijenjale. U pocecima su takvi brakovi smatra-
ni nezakonitima te, ukoliko bi se Romi vjencali s Rumunjima, Rumu-
nji bi izgubili status slobodnih ljudi i smatrali bi se takoder robovima,
jednako kao i djeca iz takvih zajednica. Krajem 18. stoljeca dolazi do
promjena zakonskih odredbi te se djeca iz mijeSanih brakova, koji su
jo$ uvijek bili nezakoniti, smatraju slobodnim ljudima koji su imali
mogucénost asimilacije unutar ve¢inske rumunjske populacije.

U tridesetim godinama 19. stoje¢a pojavljuju se prve naznake pro-
mjena stava javnosti naspram ropstva Roma, a posebice nakon revo-
lucije 1848. godine u Francuskoj medu rumunjskim intelektualcima
$kolovanim u toj drzavi. Angus Fraser (1992.) navodi sljedece doga-
daje kao klju¢ne u procesu postupnog oslobodenja robova. Prvi odlu-
¢an korak poduzeo je Grigore Ghica, princ Vlaske, oslobodivsi 1837.
godine priblizno 4000 romskih obitelji u vlasnistvu drzave i naselivsi
ih po selima. Moldavija je oslobodila robove u vlasni$tvu drzave 1842.
godine te one u vlasni$tvu crkve 1844. godine. U Vlaskoj je 1847. go-
dine zapoceo proces oslobodenja robova u vlasnistvu crkve, a u Tran-
silvaniji se od 1848. godine ukida kmetstvo te se Romima dozvoljava
sloboda kretanja. Medutim, bojari su se snazno opirali oslobodenju
svojih robova. Grigore Alexandru Ghica, princ Moldavije, 1855. go-
dine omogucio je potpuno ukinuce ropstva te definirao financijsku
kompenzaciju bojarima za svakog pustenog roba (no ne i samim ro-
bovima). Vlagki su robovi oslobodeni 1856. godine, a potpuna je slo-
boda nastupila 1864. donosenjem novog ustava knezevina ujedinje-
nih u Rumunjsku, kojim su Romi dobili rumunjsko drzavljanstvo, te
provodenjem agrarnih reformi koje su trebale poboljsati gospodarski
polozaj oslobodenih rumunjskih kmetova i romskih robova.

Premda su nam poznati neki detalji iz razdoblja romskog ropstva u
Rumunjskoj, ne mozemo sa sigurno$¢u procijeniti razinu toka gena iz-
medu rumunjske i romske populacije, odnosno upliv egzogenih gena u
romsku populaciju koja je preostala u Rumunjskoj te u romskim skupi-
nama koje su emigrirale iz Rumunjske nakon ukidanja robovlasnickog
sustava. S druge strane, mozemo pretpostaviti da je dio romske popu-
lacije, najvjerojatnije dio potomaka iz mijeSanih romsko-rumunjskih
spolnih veza, bio asimiliran u rumunjsku op¢u populaciju. Asimilacija,
u slucaju Roma u Rumunjskoj, obi¢no je rezultirala zamjenom romskih
obicaja i jezika rumunjskim (Achim 2004., str. 144-153).
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BAJASI U HRVATSKOJ

Bajasi su doselili u Hrvatsku iz Rumunjske, najvjerojatnije na prije-
lazu iz 18. u 19. ili tijekom 19. stoljeca, posebno nakon definitivnog
ukinuca ropstva Roma. U Hrvatskoj Bajasi govore poseban dijalekt
arhai¢nog rumunjskog jezika koji sami nazivaju limba d’bjas, a pre-
ma daljnjim subdijalektalnim osobitostima razlikuju se muncan-
ski i erdeljski. Premda je podjela na muncanski (“brdski”) i erdeljski
(“Sumski”) uglavnom jezi¢ne prirode, Muncani i Erdeljani razlikuju
se geografski i religijski. Ve¢ina Muncana u Hrvatskoj Zivi u Baranji i
uglavnom je pravoslavne vjeroispovijesti. Muncani sami procjenjuju
da ih u Baranji ima priblizno 3000. S druge strane, ve¢ina Erdeljana
zivi u Medimurju, katolicke su vjeroispovijesti i procjenjuju da ih ima
priblizno 5000. Selo Torjanci u Baranji, s tek 120 stanovnika, svojevrs-
na je iznimka jer se radi o erdeljskom selu u pretezno munc¢anskom
okruzenju. Tipi¢na bajaska prezimena u Baranji su: Petrovi¢, Misko-
vi¢, Mihajlovi¢, Burdevi¢, Todorovi¢, Bugarinovié, dok su to u Medi-
murju (kao i u baranjskom selu Torjancima) prezimena: Orsus, Balog,
Horvat, Ignac, Kalanjos, Bogdan.

Bez obzira na spomenute jezi¢ne, geografske i vjerske razlike, Baja-
$§i u Hrvatskoj, i iroj regiji, predstavljaju kohezivnu i endogamnu sku-
pinu koja je u relativnoj opoziciji prema Romima koji govore Romani
Chib. Tako, na primjer, Bajasi u Hrvatskoj nazivaju Rome Ldcdtarii i
njihov jezik ldcatareasce, dok Banjasi u Srbiji Rome nazivaju Gurbet, a
romski jezik, u Saljivom tonu, limba de bou (volovski jezik).

Podjela na muncanski i erdeljski dijalekt ne slijedi u potpunosti
klasi¢nu podjelu rumunjskih subdijalekata. Premda je muncanski sa-
¢uvao odredene dijalektoloske osobitosti govora iz Muntenije na isto-
ku Vlaske, a erdeljski one iz Transilvanije, u oba su govora prisutne
jezi¢ne osobitosti razlic¢itih dijelova Rumunjske. Analiziraju¢i lokalni
govor Bajasa u Baranji, Annemarie Sorescu Marinkovi¢ (2006.) zaklju-
¢ila je kako dijalektoloske razlike izmedu muncanskog i erdeljskog di-
jalekta nisu posljedica in situ diferencijacije ve¢ razli¢itih migracijskih
procesa. Vecina se Erdeljana naselila uz obale Drave, od Medimurja
do Baranje u Hrvatskoj, odnosno s obje strane rijeke, u Hrvatskoj i
Madarskoj, tvoreci bajaski podunavski kontinuitet. Muncanski govor u
Baranji najvjerojatnije je mladi od erdeljskog, s jezi¢nim osobitostima
koje ga svrstavaju izmedu erdeljskog u Baranji i erdeljskog u Backoj.
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Medutim, potrebna su detaljnija dijalektoloska istrazivanja ukoliko se
zeli razjasniti jesu li Muncani iz Baranje doselili preko Madarske.

PRIPREMA I PROVODENJE TERENSKIH ISTRAiIVAN]A

Dobro se sjecam prvog sastanka s gospodinom Bajrom Bajricem,
predsjednikom udruge “Romi za Rome’, i njegovog izmucenog lica
nakon $to se popeo na peti kat kako bi dosao do biblioteke Instituta
za antropologiju u kojoj smo ga s velikim nestrpljenjem ¢ekali. Mislim
da nije bio impresioniran niti institucijom bez lifta niti znanstvenom
ekipom bez jjednog starijeg muskarca, no kao dugogodisnji pedagog,
ostavio nam je moguc¢nost da ga ugodno iznenadimo i pristao do¢i na
sljedeci sastanak, na kavu u obliznji kafi¢, pa jos jedan sastanak i tako
cijeli niz. Gospodin Bajri¢ je bio iskusan u radu s romskim udrugama,
a posebno u radu s predskolskom djecom te u osmisljavanju projeka-
ta vezanih uz provodenje javno-zdravstvenih programa u romskoj za-
jednici. Dobro znajudi listu prioriteta koji muce njegov narod, nije bio
suvise ushicen sofisticiranim genetickim istrazivanjima koliko je odo-
bravao epidemiologki i zdravstveni aspekt planiranog terenskog rada.

Gospodin Bajri¢ ocijenio je kako bi upravo Bajasi u Baranji bili
najspremniji sudjelovati u nasem projektu. Stoga smo odlucili prove-
sti prva istrazivanja medu Bajasima u Baranji, potom u Medimurju te
naposljetku medu Cibasima u Rijeci i Zagrebu. Tako su i krenuli nasi
odlasci put istoka zemlje. Nas$ prvi zadatak u pripremi istrazivanja bio
je zainteresirati ¢elnike lokalnih udruga i njihove aktivnije ¢lanove za
nasa istrazivanja te objasniti postavljene ciljeve i ocekivane rezultate.
Naime, pod vodstvom prof. dr. sc. Branke Janic¢ijevi¢, dr. sc. Marijana
Peri¢i¢ Salihovi¢, dr. sc. Lovorka Bara¢ Lauc i ja odlucile smo provesti
multidisciplinarna antropoloska, epidemioloska i molekularno-gene-
ticka istrazivanja romskih populacija u Hrvatskoj i regiji.

Opdi cilj nadih antropoloskih i epidemioloskih istrazivanja usmje-
ren je ka potpunijem razumijevanju romske populacije te unaprje-
denju njihovih Zivotnih uvjeta, zdravstvenog stanja i intenzivnijeg
ukljucivanja Roma u obrazovni, zdravstveni i gospodarski sustav Sire
drustvene zajednice, ali uz o¢uvanje nacionalnog identiteta, tradicijske
kulture i jezika. Molekularno-geneticka istrazivanja, metodoloski slo-
Zenija i dugotrajnija, imaju dva temeljna cilja. Prvo, analiza uniparen-
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talnih genetickih biljega (NRY i mtDNK) predvidena je zbog rekon-
strukcije geneticke proslosti te razumijevanja geneticke i populacijske
strukture. Drugo, razumijevanje geneticke i populacijske strukture ne-
ophodno je za provodenje istrazivanja genetickih bolesti koje se uslijed
visokog stupnja srodivanja i izolacije, a $to je slucaj kod vecine rom-
skih populacija, mogu pojaviti ucestalije nego u op¢im, reproduktivno
otvorenim populacijama. Medutim, ovako postavljene ciljeve istrazi-
vanja bilo je potrebno slikovito opisati te objasniti njihov znacaj i po-
tencijalnu korist za ljude koji bi neposredno sudjelovali u istrazivanju
kao i za $iru drustvenu zajednicu koja bi takvo istrazivanje podrzala.

Objasnili smo kako bismo organizirali terenska istrazivanja unutar
romskih naselja ukoliko postoji odgovarajuca infrastruktura ili u naj-
blizoj zdravstvenoj ustanovi. Predvidjeli smo da bi takvo istrazivanje
izveo tim od pet antropologinja, dviju lijecnica (lije¢nica opée medici-
ne i ujedno antropologinja te specijalistica interne medicine sa subspe-
cijalizacijom iz kardiologije), laboratorijske tehnicarke, epidemiologa,
sanitarnog inzenjera te po jednog anketara iz svakog od vecih bajaskih
naselja. Zeljeli smo provesti upitnik o podrijetlu, uvjetima stanovanja,
op¢im higijenskim uvjetima, zdravlju i ukljuc¢enosti u formalni sustav
obrazovanja, zdravstvene skrbi i trziSte rada. Tijekom terenskog rada
takoder smo predvidjeli davanje uzoraka periferne krvi za provodenje
biokemijskih i genetickih analiza, antropometrijsko mjerenje, mjere-
nje krvnog tlaka, ultrazvu¢nu denzitometriju petne kosti, internisticki
pregled s EKG-om te epidemioloski pregled naselja.

Zainteresiranost anketara, ili Roma pomagaca, kako smo ih termi-
nologijom romskih nevladinih udruga u raznim projektima nazivali, a
u stvarnosti nasih vodica i prijatelja, bila je jedan od vaznih preduvje-
ta za uspjesnost projekta. Tijekom prvog sastanka u Dardi, nakon $to
smo upoznali gospodina Branka Petrovica te Jovicu Radosavljevica i
Borislava Dermanovica, bilo je jasno da ¢emo imati priliku suradivati
s entuzijastima kojima nijedan posao nece biti tezak, pogotovo ukoli-
ko mogu naslutiti i tek nesto brige i nade za Bajase. Ubrzo smo imali
priliku odrzati predavanje o nasim istrazivanjima te pripremiti tekst
o planiranom projektu za lokalnu radio stanicu koja je imala tjednu
emisiju namijenjenu Bajasima. Nakon $to smo primili popis svih lju-
di koji su suradivali s lokalnim romskim udrugama, nasi su vrijedni
prijatelji nosili pismo poziva u svaku kucu i strpljivo objasnjavali o

63

Kromosom glavni dio za tisak isp.indd 63 22.1.2009 19:19:19



IRENA MARTINOVIC KLARIC

kakvim je istrazivanjima rije¢. Tijekom nekoliko mjeseci intenzivnih
priprema bili smo u gotovo svakodnevnoj komunikaciji telefonom, a
iskoristili smo i boravak Branka, Jovice i Bobe u Zagrebu na radioni-
cama romskog jezika (koje je vodio profesor Marcel Courthiade) kako
bismo u stankama dotjerali anketu i prilagodili je prilikama na terenu.

Posebnu smo pozornost usmjerili na primjereno i pravovremeno
izvje¢ivanje populacije o ciljevima i ocekivanim rezultatima projekta
kako bi svaki pojedinac mogao samostalno donijeti odluku o sudjelova-
nju u istrazivanju. Neposredno prije sudjelovanja u istrazivanju, svakom
je punoljetnom pojedincu jo$ jednom objasnjen predvideni protokol
istrazivanja. Svaki je sudionik mogao dati informirani pristanak za sve
ili samo pojedine faze istrazivanja. Nepismene osobe mogle su dati in-
formirani pristanak pomocu otiska kaziprsta, no iskljucivo uz prisutnost
i pomo¢ ¢lana obitelji i/ili bajaskih aktivista. Obrazac za informirani pri-
stanak sastavljen je sukladno etickim normama u Republici Hrvatskoj i
medunarodnim konvencijama, a cjelokupno je istrazivanje odobreno od
strane Etickog povjerenstva Instituta za antropologiju kao i etickih po-
vjerenstava gospodarskih i znanstvenih subjekata koji su financijski po-
mogli provodenje istrazivanja. Mehanizmi osiguranja financijskog okvi-
ra za provodenje terenskih istrazivanja i laboratorijskih analiza, premda
intrigantni i pou¢ni, prelaze okvire osnovne svrhe ove knjige te nece biti
detaljnije objasnjeni nego $to je to uc¢injeno u Zahvalama.

Prvo istrazivanje u Baranji proveli smo u rujnu 2005. godine te
obuhvatili bajaska naselja u Dardi, Belom Manastiru, Knezevim Vi-
nogradima, Torjancima i Bolmanu. Terensko je istrazivanje teklo po
predvidenom i prije spomenutom protokolu. Za prijem ispitanika bila
je odgovorna prof. dr. sc. Branka Jani¢ijevi¢. Anketiranje su uglavnom
provodili Jovica Radosavljevi¢, Borislav Dermanovi¢, Ruzica Petrovic,
Verica Palko i Senad Balog, ponekad uz pomo¢ nas antropologa. Prof.
dr. sc. Nina Smolej Naranci¢ bila je odgovorna za antropometrijska
mjerenja, dr. sc. Maja Barabali¢ za denzitometriju, a dr. sc. Tatjana
Skari¢ Juri¢, dr. med. za mjerenje krvnog tlaka i uzimanje anamneze.
Mr. sc. Jasna Cerkez Habek, specijalistica interne medicine, provela
je internisticki pregled s EKG-om. Vadenje krvi bilo je u nadleznosti
laboratorijske tehnicarke Sladane Viktorije Petri¢i¢. Dr. sc. Marijana
Peri¢i¢ Salihovi¢ i ja bile smo odgovorne za pripremu uzoraka pune
krvi za biokemijske analize i izdvajenje DNK molekule. Organizira-
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li smo provodenje biokemijskih analiza (razine glukoze, triglicerida,
LDL kolesterola, HDL kolesterola i ukupnog kolesterola) u laborato-
riju dipl. ing. med. biok. Tomislava Kopacina u Osijeku te je svaki su-
dionik istrazivanja dobio nalaz dan nakon vadenja krvi kako bi kardi-
ologinja imala dovoljno vremena naruciti i dodatne analize ukoliko je
bilo potrebno. Upravo je ovjereni internisti¢ki i biokemijski nalaz bio
jedan od mogucih nacina ostvarivanja prava na privremeno zdrav-
stveno osiguranje. Naime, vec¢ina odraslih Roma nije u stalnom rad-
nom odnosu i ne ostvaruje pravo na stalnu zdravstvenu zastitu (izu-
zev trudnica i jo§ nekih posebnih kategorija), a za privremenu nije
kvalificirana jer ne moze dokazati zdravstvenu tegobu budu¢i nema
novaca za privatni lijecnicki pregled koji bi takvo stanje ustanovio.
Stoga smo i odlucili u sklopu nasih terenskih istraZivanja organizirati
besplatne internisticke preglede i biokemijske analize kako bismo u
okviru nasih skromnih mogu¢nosti izrazili zahvalnost ljudima koji su
sudjelovali u istrazivanju te kako bismo olaksali proceduru dobivanja
prava na privremenu zdravstvenu zastitu osobama kojima je, prema
nasim saznanjima, zdravstvena skrb bila potrebna. Tijekom naseg pr-
vog istrazivanja u Baranji dr. sc. Branko Kolari¢, specijalist epidemi-
ologije, odrzao je predavanje i prakticnu radionicu za mlade na temu
zastite od spolno prenosivih bolesti. Takoder, dr. sc. Branko Kolaric¢ i
sanitarni inZenjer Ivan Radi¢ proveli su epidemioloski i sanitarni pre-
gled dijela kucanstava u Dardi i Belom Manastiru.

Najdraze uspomene na prvo istrazivanje u Baranji vezane su uz
druZenja s Bajasima koja su obiljezile $to suze, Sto smijeh. Rasplaka-
le bismo se i mi, koje smo slusale i nase, kadgod, starije kazivacice.
Koliko bi mi vrijeme dopustalo, jer sam bila odgovorna za poslove u
laboratoriju, sudjelovala sam u anketiranju. Nakon dva, tri razgovora
i skrovitog brisanja suza zbog potresnih svjedocanstava o stradava-
nju najblizih srodnika u Jasenovcu, preko vjerno docaranih strahova
i pani¢nog napustanja domova tijekom zadnjih ratnih dogadanja i
ponovnog vrac¢anja u Baranju, sve do sadasnjeg nemilosrdnog siro-
mastva i najoskudnijeg recepta za obiteljsku “supu’, cesto bih potra-
zila utociste medu pipetama i epruvetama, razmisljajuci kako bih se
osjecala da sam rodena u jednoj tipi¢noj bajaskoj obitelji, u kakvom
skromnom i vlaznom kucerku, u Zlatnici ili Barakama. A taj bih pak
posao i razmiSljanja prekidala zbog muskaraca koji bi najradije dola-
zili u skupinama, oboruzani dosjetkama, kako bi jedni druge hrabrili
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unato¢ Zivopisnim sjecanjima na sve moguce neugodnosti prilikom
zadnje epizode vadenja krvi, obi¢no tijekom sluzenja vojnog roka u
bivsoj JNA. Muskarci su uistinu, moram priznati, bili nemilosrd-
no stijesnjeni izmedu dviju vatri. S jedne strane kordon neumoljivih
majki, punica, supruga, tetki, ujni, sestara i susjeda koje ve¢ danima
glasno objasnjavaju kako ¢e im pregled koristiti, a s druge strane,
doktorice koje su dosle iz Zagreba iskljucivo radi Bajada - ne moze ih
gostoljubiv covjek pustiti da odu neobavljena posla.

Prvo istrazivanje u Baranji uvelike je obiljezilo nomadstvo koje
ocito tece i u zilama svakog antropologa koji voli terenski rad, a kojim
smo ipak, po prvi put, uspjeli impresionirati gospodina Bajri¢a. Nasa
se Cerga, sastavljena od privatnih automobila natrpanih svim potrep-
$tinama za teren po sistemu od igle do lokomotive, spretno i okretno
tri puta raspakirala i spakirala, okupirala, a potom bez ikakvog mate-
rijalnog traga napustila tri doma zdravlja, u Dardi, Belom Manastiru i
Baranjskom Petrovom Selu. Priznajem da je uspjesnosti tog pothvata
pridonijela sva sila ljubaznih i poduzetnih ljudi koji su nam poma-
gali u rjeSavanju mnogih tehnickih problema vezanih za koristenje
prostora u zdravstvenim ustanovama, posebno glavna sestra u domu
zdravlja u Belom Manastiru, uvijek nasmijana gospoda Anka Gregu-
ran, ali i obilan tradicionalni baranjski dorucak koji bi nam s ljubavlju
svakog jutra poslali Denis i Gordana Sklepi¢, vlasnici jednog od naj-
ljupkijih seoskih gospodarstava, u selu Karanac, gdje smo odsjedali.

U svibnju 2006. godine proveli smo jo$ jedno istrazivanje na spo-
menutim lokacijama u Baranji kako bismo obuhvatili zainteresirane
Bajase koji nisu bili u prilici prikljuciti se ranije provedenom terenskom
radu. Slijedili smo isti protokol kao i par mjeseci prije. S malom iznim-
kom. Prepotentno uvjerena u svoje ve¢ dokazane sposobnosti u vezi
s pakiranjem Cerge po sistemu od igle do lokomotive, objasnila sam
svojim kolegicama, koje su me u ¢udu slusale, kako ¢u nas bez proble-
ma spakirati sama uz pomo¢ nekog od mladih kolega. S nemalim sam
iznenadenjem otkrila da sam u Baranju dovukla umjesto, u laboratori-
ju najbitnijeg instrumenta, centrifuge, barem pedeset kilograma tesku
kutiju koja je pripadala sada ve¢ uvazenom znanstveniku, prof. dr. sc.
Igoru Rudanu. Radilo se o bitnoj kutiji, a ¢vrsti dokaz da sam je vratila
natrag, premda je bila teska, je i nedavni niz Igorovih vrlo zapazenih
znanstvenih radova proisteklih, izmedu ostalog, i iz spomenute teske
kutije. Na srecu, laboratorij za bioarheologiju koji sadrzi impresivnu
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zbirku kasno-antickih i srednjovjekovnih kostura, smjesten tik uz skla-
diste namijenjeno opremi za terenska istrazivanja, nije samo uredan,
vec i brizno zakljucan. Sretna je okolnost, takoder, bila i ¢injenica da
je mali dom zdravlja u Dardi pun djelatnika velikog srca. Centrifugu
smo dijelili s njihovim biokemijskim laboratorijem, a dr. med. Radmila
Matosa iz Darde nije oklijevala mijenjati nasu bolesnu kolegicu na svoj
slobodan dan i raditi s nama u Baranjskom Petrovom Selu.

Tijekom studenog 2006. godine proveli smo terenska istrazivanja
i u mjestu Kur$anec u Medimurju. Slijedili smo slican protokol koji
smo uhodali u Baranji. Nasem timu se pridruzila i prof. dr. sc. Jasna
Mili¢i¢ koja je bila odgovorna za antropometrijska mjerenja pa je prof.
dr. sc. Nina Smolej Naranci¢ bila posvec¢ena spirometriji. Tehnicari
Ljubo Masi¢ i Davor Cerovecki bili su odgovorni za vadenje krvi, a u
pripremi uzorka pune krvi za daljnje analize pomagala je i dipl. ing.
Matea Zajc. Pridruzio nam se i ginekolog, dr. sc. Dubravko Habek koji
je organizirao savjetovaliSte za Zene. U anketiranju su se iskazale Irena
Sokac i Aleksandra Ciri¢, djelatnice udruge “Romi za Rome”.

U Kursancu nije dosla do izrazaja nasa cergarska nadarenost ko-
liko umjesnost u prilagodavanju lokalnog doma kulture, tj. svadbe-
ne sale, u ambulantu sa Sest odjeljaka pregradenih snjezno bijelim i
izglacanim plahtama objesenim kvacicama na mastovito sa¢injenom
labirintu konopa, konop¢ica i jo§ ponekog ¢udnovatog potpornog
elementa. Ovom se prilikom iskazao i jedan suprug, gospodin Miro
Janicijevi¢, koji je nabavio drva i osigurao veselo pucketanje vatrice
tijekom sedam, inace studenih, dana terenskih istrazivanja.

U dosadasnjim antropoloskim i epidemioloskim, terenskim istra-
zivanjima romskog stanovnistva u Hrvatskoj sudjelovalo je vise od
500 odraslih Bajasa oba spola iz Osjecko-baranjske i Medimurske zu-
panije. U svim fazama protokola sudjelovalo je 266 Bajasa iz Baranje
(95 muskaraca i 171 Zena, starosti izmedu 18 i 84 godina) i 164 iz Me-
dimurja (56 muskaraca i 108 Zena, starosti izmedu 18 i 68 godina).

STO SMO NA TERENU SAZNALI O BAJASIMA?

Prve prikupljene podatke s terenskih istrazivanja koji se odnose na
procjenu demografskih osobitosti, socio-ekonomskih prilika te zdrav-
lja i Zivotnih navika Bajasa u Hrvatskoj objavili smo u ¢asopisu Cro-
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atian Medical Journal, u tematskom broju posvecenom siromastvu
(Skari¢-Juri¢ i sur. 2007.). Ovdje ¢u kratko prokomentirati nekoliko
pokazatelja zivotnih uvjeta Bajasa te osnovne demografske podatke
koji su vazni za interpretaciju genetickih rezultata.

Za razliku od dijela Roma, koji su u Hrvatsku doselili tijekom rat-
nih sukoba na podrucju bivse drzave, vecina Bajasa (85%) ima hrvat-
sko drzavljanstvo. Medutim, usprkos drzavljanstvu, Bajasi su mar-
ginalizirani u socio-ekonomskom smislu pa ih 84% prima socijalnu
pomog, tek je 51% populacije zdravstveno osigurano, a 47% kucan-
stava dobiva djecji doplatak. Bajasi su gotovo potpuno iskljuceni iz
formalnog sustava zapo$ljavanja. Ustanovili smo kako je samo sed-
mero Bajasa (1 u Baranji te 6 u Medimurju) stalno zaposleno, a 23%
pronalazi privremene, uglavnom slabije placene poslove (sezonski,
nadnicarski poljoprivredni poslovi, prikupljanje i prodaja sekundar-
nih sirovina te povremena trgovina robom Siroke potrosnje). Tradi-
cionalni su zanati gotovo potpuno napusteni, a ukoliko postoje (npr.
korparstvo u ponekom kucanstvu), ne osiguravaju egzistenciju.

Podaci vezani uz obrazovanje posebno su uznemirujuéi. Cak 33%
sudionika u ispitivanju nije uopée pohadalo $kolu, a broj godina $kolo-
vanja iznosi 3,6 + 3,4 u ukupnoj populaciji, odnosno 10% sudionika u
istrazivanju zavrsilo je osnovno osmogodi$nje obrazovanje, 4,4% upi-
salo se u srednju $kolu, a nitko nije visoko obrazovan. Ohrabruje sa-
znanje da je u meduvremenu Crveni kriz iz Darde pokrenuo program
koji omogucuje zavrsetak osnovnog obrazovanja pa je nekoliko odra-
slih osoba iskoristilo navedenu mogu¢nost i steklo svjedodzbu o zavr-
$enoj osnovnoj $koli.

Vecina Bajasa zivi na rubovima istrazivanih mjesta ili sela, odvo-
jeno od vecinskog stanovni$tva, s nepostojecom ili neadekvatnom
komunalnom infrastrukturom. Tek 53% sudionika u istrazivanju ima
pristup javhom vodovodu, 2% kanalizaciji, 23% posjeduje izgradene
septicke jame. Zanimljivo je da gotovo isti broj Bajasa posjeduje tele-
vizore i video rekordere kao i opca populacija Hrvatske, za razliku od
npr. deseterostruko veceg broja unutrasnjih zahoda i trostruko veceg
broja hladnjaka u op¢oj populaciji Hrvatske nego kod Bajasa.

Analiza osnovnih demografskih podataka ukazala je na ¢injenicu
da Bajasi u Hrvatskoj nisu niti nomadi ni polunomadi, ve¢ napro-
tiv, autohtono i sedentarno stanovnistvo. Priblizno 90% sudionika u
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ispitivanju rodeno je u mjestu boravka ili neposrednoj okolici, kao
i 70% njihovih roditelja. U Medimurju je 99% sudionika u ispitiva-
nju i 92% njihovih roditelja rodeno u mjestu boravka ili neposrednoj
okolici.

Analizirani parametri reproduktivnog statusa Bajasica ukazuju na
tradicionalnu vrijednost mnogobrojne obitelji kao osnovne drustvene
jedinice. Zene se udaju u dobi od 16,8 + 3,2 godina, a muskarci s 19,2 +
4,3 godina. Brak ne mora biti sluzben da bi ga bajaska zajednica takvim
smatrala. Pocetak zajednickog Zivota smatra se pocetkom brac¢ne veze,
a svadbena svecanost, kao uobicajena potvrda, uvelike ovisi o ekonom-
skim prilikama i moze se odgoditi na neodredeno vrijeme. Buduci me-
narha zapocinje s 13,2 + 1,7, a menopauza s 47,5 + 6,1, prosjecna du-
liina reproduktivnog razdoblja iznosi 34,1 + 5,9 godina. Ukupan broj
rodene djece jest 3,9 + 2,5, s tim da je broj rodene djece u Baranji sta-
tisticki znacajno nizi nego u Medimurju (3,1 + 1,9 u Baranji naspram
5,3 + 2,5 u Medimurju). Postoje naznake da razlike u reproduktivhom
obrascu u dvjema regijama traju najmanje dvije generacije. Naime, pro-
sje¢ni broj brace i sestara u obiteljima Zena koje su sudjelovale u istrazi-
vanju jest 3,8 + 2,0 u Baranji te 6,7 + 2,7 u Medimurju. Premda se uku-
pni broj rodene djece po Zeni ne moze izravno usporedivati s brojem
brace i sestara u obitelji Zene zbog nepotpunog reproduktivnog ciklusa
kod 65% zena, uo¢ili smo smanjenje u mortalitetu djece (0,1 umrle dje-
ce po Zeni naspram 0,8 umrle brace i sestara u obitelji Zene).

Od 384 ispitanika koji su odgovorili na pitanje kako se izjadnjavaju
po nacionalnoj osnovi, 1 se izjasnio kao Jugoslaven, 2 kao neopredije-
ljeni, 2 kao Madari, 3 kao Srbi, 12 kao Rumunyji, 34 kao Hrvati i 330
kao Romi. Od 330 Roma, 309 se izjasnilo kao Bajasi, 7 kao govornici
Romano Chiba, 11 kao Romi, 1 kao Vlah, a 2 se izjasnilo i kao Rom i
Hrvat te pripadnik bajaske zajednice. Zanimljivo je da je od 34 ispitani-
ka koji su se izjasnili kao Hrvati, njih 28 osjecalo pripadnost Bajasima.

ZASTO SU, UOPCE, PODUZETA ISTRAZIVANJA
KROMOSOMA Y?

Bajasi su, poput cjelokupnog romskog naroda, posebni po ¢injenici
da nemaju svoju pisanu povijest, odnosno, ono malo povijesnih izvo-
ra iz kojih se moze fragmentarno zakljuciti ponesto o njihovoj pros-
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losti, pisano je od strane nebajaskih i neromskih autora u razlic¢itim
politickim i gospodarskim kontekstima te zahtijevaju pomnu i kriti¢-
ku analizu. Nadalje, kako bi opstali, Romi su ve¢i dio svoje povijesti
zadrzali nomadski ili polunomadski nacin Zzivota i verbalnu predaju
pa nemaju sustavno vodene mati¢ne knjige, a Cesto nisu, iz ve¢ spo-
menutih razloga, sudjelovali u popisima stanovni$tva. Samim time
§to tocno izvoridte i smjerovi migracija, kao ni vrijeme dolaska Bajasa
u Hrvatsku, nisu dokumentirani u pisanim povijesnim izvorima niti
sacuvani u kolektivnoj bajaskoj svijesti i usmenoj predaji, analiza uni-
parentalnih genetickih polimorfizama nametnula se kao jedan od ri-
jetkih mogucih nacina znanstveno utemeljene procjene demografske
povijesti te populacijske i geneticke strukture bajaske populacije.

Kao $to je u prvom poglavlju detaljno razjasnjeno, molekularni
antropolozi spremno koriste kromosom Y u svojim rekonstrukcija-
ma podrijetla i migracija suvremenih ljudi. Budu¢i se kromosom Y
nasljeduje uglavnom nepromijenjen po ocinskoj nasljednoj liniji ti-
jekom niza generacija, odnosno, zbog toga $to ne dolazi do rekom-
binacije genetickog materijala, ve¢ je jedini izvor promjene postu-
pna pojava mutacija, moguce je analizirati razlike izmedu ocinskih
nasljednih linija u razli¢itim populacijama suvremenih ljudi te na
relativno jednostavan nacin rekonstruirati geneticku proslost. Ova
knjiga temelji se na istrazivanjima kromosoma Y kod Bajasa koja su
nedavno zavrsena i objavljena u ¢asopisu American Journal of Physi-
cal Anthropology (Martinovi¢ Klari¢ i sur. 2008.), a dok pisem ove
stranice, u DNK laboratoriju Instituta za antropologiju dovrSavaju
se analize mitohondrijske DNK te se planiraju terenska istrazivanja
i drugih romskih skupina u Hrvatskoj. Po zavrsetku prvog dijela pla-
niranih istrazivanja rekonstruirat ¢emo geneticku povijest Roma u
Hrvatskoj slijede¢i mutacije naslijedene po ocinskim i maj¢inskim
nasljednim linijama.

METODE ANALIZE VARIJABILNOSTI KROMOSOMA Y

Provodenje molekularno-genetickih analiza odvijalo se u nekoliko
faza. DNK je izolirana iz pune krvi metodom isoljavanja (Miller i sur.
1988.). Nakon provodenja lanc¢ane reakcije polimerazom, bialelni po-
limorfizmi kromosoma Y provjeravani su elektroforezom na agaro-
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znom gelu. Sljede¢i bialelni polimorfizmi odredivani su izravno (indel
polimorfizmi) ili pomocu restrikcijskih enzima (RFLP polimorfizmi),
prema objavljenim protokolima: M9 (Hurles i sur. 1998.); YAP (Ha-
mmer i Horai 1995.); SRY .., (Kwok i sur. 1996.) [SRY _,, je jednak
SRY .., (Hammer i sur. 1998.)]; 92R7 (Hurles i sur. 1998.); 12f2 (Ro-
sser i sur. 2000.); M170, M173, M89 i P37 (Underhill i sur. 2000.). Po-
limofrizmi M35, M78, M82, M172, M201 (Underhill i sur. 2000.) te
M253 i M269 (Cinnioglu i sur. 2004.) odredivani su sekvenciranjem.
Produkti lancane reakcije polimerazom ¢is¢eni su alkalnom fosfata-
zom i egzonukleazom (Kaessmann i sur. 1999.) te potom sekvencirani
koriStenjem BigDye Terminator v3.1 Cycle kompleta za sekvenciranje
(Applied Biosystems) na instrumentu ABI PRISM 310 Genetic Anal-
yzer (Applied Biosystems), a pomocu programa Sequencing Analysis
Software Version 3.7 (Applied Biosystems). M9 je odreden na svim
uzorcima, a preostali bialelni biljezi odredeni su hijerarhijski prema
ustanovljenoj filogeniji. U istrazivanju su koridtene najnovije prepo-
ruke za nomenklaturu kromosoma Y (Karafet i sur. 2008.).

Takoder je analizirano Sesnaest mikrosatelitskih biljega sadrzanih
u forenzickom kompletu za analizu AmpFISTR Yfiler (Applied Bio-
systems): DYS19, DYS385, DYS3891, DYS3891I, DYS390, DYS391,
DYS392, DYS393, DYS437, DYS438, DYS439, DYS448, DYS456,
DYS458, DYS635 i GATA H4, prema preporu¢enom protokolu pro-
izvodaca. Dodatni tetranukleotidni lokus, DYS460, analiziran je na
svim Elblbla-M78 kromosomima. Produkti lan¢ane reakcije po-
limerazom detektirani su na instrumentu ABI PRISM 310 Genetic
Analyzer (Applied Biosystems), a duzine umnozenih fragmenata
odredivane se pomocu programa GeneScan Analysis Software Versi-
on 3.7 (Applied Biosystems).

Po zavrsetku laboratorijskih analiza provela se statisticka obrada
podataka. Brojanje haplotipova, procjene raznolikosti haplotipova,
varijance mikrosatelitskih alela, srednje vrijednosti razlicitosti svih
parova haplotipova u uzorku, prosjecne geneticke raznolikosti te ko-
eficijenata geneticke diferenciranosti provedene su pomocu progra-
ma Arlequin ver. 2000 (Schneider i sur. 2000.). Vrijeme koalescencije
izrazeno je kao starost varijabilnosti mikrosatelita. Kvadrat prosjec-
ne razlike u broju ponavljajucih jedinica izmedu svih kromosoma
unutar jedne haplogrupe u ukupnom uzorku i osnivackog haplotipa
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podijeljen je s efektivnom mutacijskom stopom od 6.9 x 10/gene-
raciji od 25 godina (Zhivotovsky i sur. 2004.). Za procjenu koales-
cencije koristeno je 15 mikrosatelitskih lokusa (DYS19, DYS389I,
DYS38911, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS437, DYS438,
DYS439, DYS448, DYS456, DYS458, DYS635 i GATA H4). Filogene-
ticki odnosi izmedu dviju bajaskih skupina u Hrvatskoj procijenjeni
su temeljem podataka dobivenih analizom 16 bialelnih biljega (M82,
122, M172, M89, YAP, M35, M78, M9, 92R7, M173, SRY1532, M269,
M170, M201, P37 i M253) i 15 istih mikrosatelitskih lokusa kao u
izracunu vremena koalescencije. Usporedbe populacija u matricama
koeficijenta geneticke diferenciranosti te u filogenetickim mreznim
prikazima temeljene su na sedam mikrosatelitskih biljega (DYS19,
DYS3891, DYS389I1, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393). Mrezni
prikazi dobiveni su pomocu programa NETWORK 4.5.0.0. (Fluxus
Engineering Web site). Delta-mi-kvadrat geneticka udaljenost izracu-
nata je prema jednadzbi Davida Goldsteina i suradnika (1995.).

Sto suo BAJASIMA OTKRILA ISTRAZIVANJA
KROMOSOMA Y?

Za uspjesno provodenje analize geneticke varijabilnosti o¢inske zalihe
gena Bajasa u Hrvatskoj bilo je potrebno analizirati bialelne biljege ili
polimorfizme jednog nukleotida (SNP) i indel polimorfizme radi odre-
divanja osnovnih haplogrupa te mikrosatelite ili kratke ponavljajuce
sliedove (STR) radi definiranja haplotipova unutar svake haplogrupe.
Podsjetimo se jo$ jedan put, bilaleni polimorfizmi uglavnom su
stabilni, jedinstveni evolucijski dogadaji (toc¢kaste mutacije, insercije,
delecije) koji se pojavljuju unutar nerekombinirajuceg dijela kromo-
soma Y. Ancestralno stanje svakog bialelnog polimorfizma ustanov-
lieno je iz komparacijskih studija ¢ovjeku srodnih vrsta, a temeljem
prisutnosti ili odsutnosti dijela DNK molekule (u slucaju insercija i
delecija), odnosno prisutnosti ancestralne ili derivirane tockaste mu-
tacije, odreduju se temeljne grane filogenetickog stabla kromosoma Y
- haplogrupe. Za razliku od bialelnih polimorfizama, kod mikroste-
lita ili STR polimorfizama analizira se broj ponavljaju¢ih nizova koji
odreduje razlicite alele i definira haplotip. Zbog visoke mutacijske
stope mikrosatelita moguce je razluciti vide haplotipova unutar jedne
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haplogrupe, odnosno, temeljem analize mikrostelitskih alela moguce
je razlikovati inace identi¢ne binarne haplogrupe kromosoma Y uko-
liko se aleli razlikuju po svojoj duzini na jednom do nekoliko lokusa.

Prema tome, osim $to je bilo potrebno odrediti haplogrupe hije-
rarhijskom provjerom dijagnostickog niza bialelnih biljega, takoder
su analizirani mikrosatelitski motivi unutar svake haplogrupe. Prace-
nje smjera promjena u broju ponavljajucih jedinica, tj. pojave njiho-
ve ekspanzije ili kontrakcije, bilo je neophodno kako bi se ustanovila
starost haplogrupa te evolucijski mehanizmi odgovorni za nastanak
pojedinih mikrosatelitskih motiva.

U ovom istrazivanju analizirano je 16 bialelnih i 17 mikrosate-
litskih biljega u uzorku od 96 Bajasa iz Baranje i 55 iz Medimurja s
ciliem rasvjetljavanja molekularne arhitekture i podrijetla ocinske
zalihe gena Bajasa iz Hrvatske. U istrazivanju su takoder analizirani
dostupni podaci o drugim romskim, ve¢inskim europskim i juznoa-
zijskim populacijama kako bi se odgovorilo na nekoliko specificnih
pitanja: 1) kakva je i kako je nastala geneticka struktura bajaske po-
pulacije u Hrvatskoj; 2) gdje i kada su nastali proto-Bajasi; 3) kolika je
razina geneticke bliskosti bajaske i ancestralne populacije; 4) postoji
li geneticka raznolikost izmedu dviju bajaskih populacija u Hrvatskoj
te izmedu bajaske populacije u Hrvatskoj i drugih romskih populacija
u Europi te 5) kolika je razina toka gena izmedu bajaske i drugih ne-
romskih, vec¢inskih populacija u neposrednom susjedstvu.

Temeljem filogeneticke analize visoke rezolucije u uzorku od 151
Bajasa uoceno je osam razli¢itih haplogrupa, Hla, E1blbla, R1a, ]2,
G, I1, R1b1b2 i I2a (Slika 21). Od osam razli¢itih haplogrupa kod
Bajasa, njih $est pokazuje ucestalost visu od 5%. Medutim, tri Cetvr-
tine bajaskih kromosoma Y pripada u tek dvije haplogrupe, Hla i
Elblbla, a preostale haplogrupe pojavljuju se u rasponu ucestalosti
od 1 do 8%.

Cak polovica bajaskih kromosoma Y nosi AT deleciju na lokusu
M82 i Klasificira se kao Hla-M82 haplogrupa (Slika 21). Mutacija koja
joj prethodi, transverzija M52 A->C (Slika 9), ve¢ je ranije uocena u
Indiji i sredi$njoj Aziji (Wells i sur. 2001., Ramana i sur. 2001., Kivisild
i sur. 2003.). Nedavno provedeno istrazivanje visoke filogeneticke re-
zolucije kromosoma Y, na do sada najreprezentativnijem uzorku juzne
Azije (Sengupta i sur. 2006.), potvrdilo je visoku ucestalost haplogru-
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Y/I-\P M89
M69 M1|70 Nll9
1 1
M201  12f2 M52 P37 92R7
M173
M78 M172 M82 M253 M2l 69 155R.3Y2
|
Elbibla G J2 Hla I2a I R1b1b2 Rla
PopuLAciA N

Bajasi (Baranja) 96 146 1,0 125 50,0 7.3 3,1 115
Bajasi (Medimurje) 55 41,8 50,9 1,8 1,8 1,8 1,8
Ukupno 151 245 0,7 7.9 50,3 0,7 53 2,6 7,9

Slika 21. Filogeneticko stablo kromosoma Y kod Bajasa s prikazom bialelnih genetic-
kih biljega i ucestalosti haplogrupa (%), prilagodeno prema slici iz rada Irene Marti-
novi¢ Klari¢ i suradnika (2008.).

pe H1-M52 u Indiji i Pakistanu te azijsko podrijetlo haplogrupe H jer
su haplogrupa H-M69 i njezine subklade, H1-M52 i H2-APT (Slika
9), nastale in situ unutar granica Indije. Indijski korijeni suvremenih
Roma naslucuju se i iz ¢injenice da je na europskom tlu haplogrupa
Hla ogranicena gotovo iskljuc¢ivo na romske skupine (Gresham i sur.
2001., Perici¢ i sur. 2005.a, Bosch i sur. 2006., Gusmao i sur. 2008.).
Analiza mikrosatelitskih motiva 76 bajaskih Hla-M82 kromosoma
Y (Tablica 1) pokazala je kako je ista nasljedna linija prisutna kao naj-
ucestaliji haplotip kod ¢ak 43 muskarca (kod 57% muskaraca unutar
haplogrupe H1a, odnosno kod 28% muskaraca ukupno). Upravo spo-
menuti numericki nalaz rekapituliran je u filogeneti¢koj mrezi bajaskih
kromosoma Y (Slika 22) te se moze uociti da je sredi$nji Hla haplotip
ujedno najucestaliji i u Baranji i Medimurju dok je ve¢ina preostalih
haplotipova udaljena od sredi$njeg za jedan do cetiri mutacijska doga-
daja (s iznimkom jednog haplotipa udaljenog za ¢ak dvanaest mutacij-
skih dogadaja). Dominacija jedne oc¢inske H1a-M82 nasljedne linije te
uocena niska varijanca alela na sedamnaest analiziranih mikrosatelit-
skih lokusa kao i niska vrijednost raznolikosti haplotipova (Tablica 2),
upucuje na redukciju geneticke varijabilnosti unutar haplogrupe Hla
kod Bajasa u Hrvatskoj. Zanimljivo je spomenuti kako razina reduci-
rane geneticke varijabilnosti Hla haplogrupe nije sasvim ujednacena
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kod Bajasa u Baranji i Medimurju. U Baranji je od 48 H1a haplotipo-
va uoceno 13 razlicitih, za razliku od Medimurja gdje je od 28 haplo-
tipova uoceno pet razli¢itih. Stoga i ne iznenaduje $to svi analizirani
parametri geneticke raznolikosti ukazuju na ve¢u homogenost Hla
nasljednih linija u Medimurju, odnosno jaci utjecaj genetickog drifta

Tablica 1. Ucestalost haplotipova po haplogrupama kod Bajasa (n = 151), prilagode-

no prema tablici iz rada Irene Martinovic Klari¢ i suradnika (2008.).

Aleli Ucestalost
K9]
Hg  Ht a « . 5
o B 2 2 2 3 2 A BI I LT8R o E
— ™M m M M m M MM < ¥ < S & ¥ 0 < © o
2 2288388332338 3E5 2 3
O 0o o0 o0 o0 o0 o0 o0 o0 o0 o0 o0 o0 o0V [} =
Hla 1 14 1517 14 30 22 10 11 12 14 9 11 19 15 18 20 12 1
2 15 1417 14 30 22 10 11 12 14 9 11 18 15 17 20 12 4
3 15 1516 14 30 22 10 11 12 14 9 11 18 15 17 20 12 3
4 15 1517 13 29 22 10 11 12 14 9 11 19 15 17 20 12 2
5 15 1517 14 30 22 10 11 12 14 9 11 18 15 16 20 12 4
6 15 1517 14 30 22 10 11 12 14 9 11 18 15 17 20 12 25 18
7 15 1517 14 30 22 10 11 12 14 9 11 19 15 18 20 12 2 3
8 15 1517 14 30 22 10 11 12 14 9 12 18 16 16 20 12 1
9 15 1517 14 30 22 11 11 12 14 9 11 18 15 17 20 12 1
10 15 1517 14 31 22 9 11 12 14 9 11 18 15 17 20 12 2
1M 15 1517 15 31 22 10 11 12 14 9 11 18 15 17 20 12 1
12 15 1517 15 31 22 10 11 12 14 9 11 19 15 18 20 12 3
13 15 1518 14 30 22 10 11 12 14 9 11 19 15 17 20 12 1
14 15 1518 15 31 22 10 11 12 14 9 11 19 15 18 20 12 1
15 15 1519 12 28 23 10 12 12 14 9 12 19 14 15 21 12 1
16 16 1517 14 30 22 10 11 12 14 9 11 18 15 17 20 12 3
Elbibla 17 13 1418 13 30 24 10 11 14 14 10 11 20 15 19 23 12 1
18 13 1618 14 31 24 11 11 13 14 10 13 20 17 15 21 12 2
19 13 1619 13 30 24 10 11 13 14 10 12 20 18 15 22 11 1
20 14 1797 14 31 24 10 11 12 14 10 12 20 15 16 23 12 3
21 14 1778 14 31 24 10 11 12 14 10 12 20 15 15 22 12 6 12
22 14 17,78 14 31 24 10 11 12 14 10 12 20 15 16 23 12 7
23 14 1778 14 31 25 10 11 12 14 10 12 20 15 16 23 12 3
24 14 17,79 14 31 24 10 11 12 14 10 12 20 15 15 23 12 1
25 14 18718 14 31 24 10 11 12 14 10 12 20 15 15 22 12 1
G 26 15 14315 13 30 22 10 11 14 16 10 11 21 15 17 20 12 1
I 27 14 1474 12 28 22 10 11 14 16 10 12 20 14 15 22 N 7
28 15 14794 12 28 22 10 11 13 16 10 11 20 14 14 21 N 1
12a 29 16 1515 12 30 24 11 11 13 15 10 14 20 15 17 23 N 1
J2 30 14 13,96 14 31 23 10 11 12 14 9 11 20 15 16 21 9 1
31 14 13796 14 31 23 10 11 12 14 9 11 20 15 17 21 9 2
32 14 1376 14 31 23 10 11 12 14 9 11 20 15 17 21 10 8
33 15 13,5 13 32 22 10 11 12 14 9 11 21 15 15 21 12 1
R1a 34 15 11,14 13 31 25 11 11 13 14 11 10 20 15 16 23 12 1
35 15 11,94 13 31 25 11 11 13 14 11 10 20 15 16 23 13 2
36 15 11,14 13 32 25 11 11 13 14 11 10 20 15 16 23 13 2
37 15 11,94 13 32 26 11 11 13 14 11 10 20 15 16 23 13 1
38 15 11,14 14 32 25 10 11 13 14 11 10 20 15 16 23 13 3
39 16 10,14 13 31 25 10 11 13 14 11 10 20 15 16 23 1 1
40 16 11,11 13 30 25 10 11 13 14 11 12 20 17 15 23 12 1
41 16 11,74 13 29 25 10 11 13 14 11 11 20 17 16 23 12 1
R1b1b2 42 13 11,14 13 29 23 10 13 13 15 12 12 19 15 16 23 13 3
43 14 11,94 13 29 23 11 13 13 14 12 10 20 16 17 24 11 1
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u Medimurju nego Baranji (raznolikost H1la haplotipova u Medimurju
jest 0,57 + 0,10 naspram 0,72 + 0,07 u Baranji; srednja vrijednost razlici-
tosti svih parova haplotipova u uzorku u Medimurju iznosi 1,56 + 0,96,
a u Baranji 1,77 + 1,04; prosje¢na geneticka raznolikost u Medimurju
jednaka je 0,10 + 0,07, a u Baranji 0,11 + 0,07).

Premda dobiveni rezultati pokazuju da su suvremene Hla bajaske
nasljedne linije potekle od malog broja osnivaca, suoceni smo s neko-
liko mogu¢nosti pri pokusaju definiranja njihovog preciznog broja.
Ukoliko obratimo paznju na filogeneticku mrezu i klaster Hla na-
sljednih linija kod Bajasa (Slika 22), moZemo zamisliti dva scenarija
koji se odnose na broj moguc¢ih osnivaca u Baranji. U prvom scenariju
mozemo pretpostaviti viSestruki broj osnivaca: $est Hla haplotipova
koji su udaljeni od srediSnjeg haplotipa za dvije ili viSe ponavljaju-
¢ih jedinica (oznaceni zvjezdicom, Slika 22) i ostalih 38 haplotipova.
Pod pretpostavkom visestrukog broja osnivaca, vrijeme koalescencije
bajaskih H1a nasljednih linija u Baranji iznosilo bi 380+260 godina.
Prema drugom scenariju, ukoliko bismo pretpostavili dva osnivaca
bajaske Hla populacije u Baranji (koje definiraju najudaljeniji, rijetki
haplotip oznacen zvjezdicom i strelicom te preostalih 47 haplotipova,
Slika 22), vrijeme koalescencije iznosilo bi 1280+490 godina. U sluca-
ju da je bajaska populacija u Baranji nastala od viSestrukog broja osni-
vaca, mogli bismo pretpostaviti nekoliko epizoda toka gena tijekom
povijesnih migracija te stoga ocekivati da i ostale romske populacije
u Europi dijele te iste, rijetke ocinske nasljedne linije. S druge strane, u
slucaju da je bajaska populacija u Baranji nastala od tek dva osnivaca,
mogli bismo pretpostaviti da se radi o populaciji koja je nastala rano te
koja se nije znacajnije mijesala s drugim populacijama na svom putu
iz pradomovine u Indiji prema ovdasnjim krajevima. Podrazumijeva
se da su moguce i kombinacije ovih dvaju osnovnih scenarija.

Ukoliko primijenimo isti pristup u izboru mogucih osnivaca i u
Medimurju, mozemo takoder uociti dva skupa haplotipova koji su
medusobno udaljeni za dvije ili viSe ponavljaju¢ih jedinica. Ranije
vrijeme koalescencije moguce je procijeniti u slucaju da su osnivaci
predstavljeni s dva skupa udaljenijih haplotipova i ostatka (350 godi-
na) te kasnije vrijeme koalescencije (1040 godina) u slucaju da je naj-
ucestaliji haplotip ujedno i osnivacki haplotip.
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Slika 22. Filogenetitka mreza svih bajaskih kromosoma Y razdvojenih u 8 haplogrupa.
Haplotipovi definirani mikrosatelitima prikazani su kao kruzi¢i, a povrsina svakog kru-
Zic¢a proporcionalna je broju pojedinaca koji nose odredeni haplotip. Duzina pojedinih
grana proporcionalna je broju akumuliranih mutacija koje razdvajaju haplotipove, pri-
lagodeno prema slici iz rada Irene Martinovic Klari¢ i suradnika (2008.).

O Bajasiiz Medimurja
® Bajasdi iz Baranje

Upotrebom delta-mi-kvadrat formule procijenjeno je minimalno vri-
jeme divergencije izmedu bajaskih populacija iz Medimurja i Baranje
na 360+250 godina. Procijenjeno vrijeme poklapa se s razdobljem
izmedu cetrnaestog i devetnaestog stoljeca za vrijeme kojeg su dvije,
ve¢ spomenute, subpopulacije Bajasa naseljavale povijesne rumunjske
knezevine, Muncani Vlagku, a Erdeljani Transilvaniju.
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Tablica2. Indeksi geneticke raznolikosti kod Bajasa, prilagodeno prema tablici iz
rada Irene Martinovic¢ Klari¢ i suradnika (2008.).

STRvari-  Raznolikost  Srednja raznolikost ~ Srednja raznolikost

Haplogrupa  janca haplotipova parova haplotipova gena
J2 0.090 0.167+0.134 0.8334+0.637 0.076+0.065
I 0.042  0.250+0.180 0.500+0.472 0.050+0.054
Hla 0.060 0.672+0.060 1.707+1.009 0.1074+0.070
Elblb1la 0.133  0.728+0.066 2.72141.478 0.170+0.103
R1a 0.213  0.955+0.047 3.788+2.051 0.237+0.144

Vjerojatnost spomenutih scenarija mogla bi se provjeriti izravnom
usporedbom H1a ocinskih nasljednih linija kod Bajasa i drugih rom-
skih populacija diljem Europe, no trenutno smo suoceni sa sljede¢com
manjkavos¢u. Makar je do sada objavljeno nekoliko istrazivanja mu-
tacija kromosoma Y kod Roma u Europi te premda cesto koristena
i vrlo priznata Referentna baza haplotipova kromosoma Y (YHRD)
sadrzi podatke o viSe romskih populacija, dostupni podaci ukljucuju
mahom haplotipove sacinjene od pet do deset mikrosatelitskih loku-
sa. Stoga nije moguce izravno usporediti haplotipove iz naseg istrazi-
vanja koji su sadrzavali 16 mikrosatelita s dostupnim, ali nepotpunim
haplotipovima u drugim romskim populacijama, pa tako niti saznati
jesu li rijetke H1a nasljedne linije kod Bajasa zastupljene samo u toj
romskoj populaciji ili ne.

Mada trenutno nije moguca izravna usporedba haplotipova sa-
¢injenih od 16 istih mikrosatelitskih lokusa izmedu Bajasa i drugih
romskih populacija radi preciznog ustanovljavanja broja mogucih
osnivaca i vremena koje je proslo od zadnjeg zajednickog Hla pret-
ka, ipak je moguce reducirati bajaske haplotipove na razinu haploti-
pova genotipiziranih u drugim europskim romskim populacijama i
provesti opcenitije populacijske usporedbe. Primjer takve usporedbe
je filogeneticka mreza (Slika 23) H1la-M82 nasljednih linija bajas-
ke i, u literaturi opisanih, romskih populacija u Europi koja je naci-
njena temeljem podataka sa sedam podudarnih mikrosatelitskih lo-
kusa. Romske populacije su za potrebe ove analize udruzene prema
njihovim jezi¢no-dijalektoloskim osobitostima kako slijedi: Bajasi iz
Hrvatske (govore arhai¢nim dijalektom rumunjskog jezika), Romi iz
Makedonije (ve¢inom Arlije koji govore balkanskim dijalektom rom-
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skog jezika), Cetiri skupine Roma iz Bugarske (govore balkanskim
dijalektom romskog jezika, starovlaskim i novovlaskim dijalektima
romskog jezika te arhai¢nim dijalektom rumunjskog jezika), Romi iz
Spanjolske i Portugala (govore $panjolskim ili portugalskim jezikom
s velikim brojem romskih rijeci, tzv. Calo) te Romi iz Litve (govore
romskim jezikom). Sve analizirane romske skupine dijele isti sredi$nji
H1a haplotip kao najucestaliju oc¢insku nasljednu liniju dok su peri-
ferni haplotipovi udaljeni jednu do najvise Cetiri mutacije, $to potvr-
duje prije spomenutu pretpostavku o izrazenom ucinku uskog grla
u davnoj, ne samo bajaskoj, ve¢ opcenito, romskoj proslosti i malom
broju geneticki bliskih osnivaca suvremenih romskih populacija di-
ljem Europe.

@ Bajasiiz Hrvatske @® Romi iz Bugarske

@ Romi iz Makedonije (rumunjski jezik - arhaic¢ni dijalekt)

@ Romi iz Bugarske © Romi iz Bugarske o
(romski jezik - balkanski dijalekt) (romski jezik - novovlaski dijalekt)

® Romi izBugarske ® Romi iz Spanjolske

(romski jezik — starovlaski dijalekt) @ Romi iz Litve
O Romi iz Portugala

Slika 23. Filogeneticka mreza H1a-M82 nasljednih linija kod bajaske i drugih romskih
populacija u Europi, prilagodeno prema slici iz rada Irene Martinovi¢ Klari¢ i surad-
nika (2008.). Pri izradi filogeneticke mreze koriSteni su podaci iz ovog istraZivanja te
dostupne literature (Gresham i sur. 2001., Kalaydjieva i sur. 2001., Perici¢ i sur. 2005.a,
Gusmao i sur. 2008.). Haplotipovi definirani mikrosatelitima prikazani su kao kruZici,
a povrsina svakog kruzi¢a proporcionalna je broju pojedinaca koji nose odredeni
haplotip. Duzina pojedinih grana proporcionalna je broju akumuliranih mutacija koje
razdvajaju haplotipove.
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Samim time §to ve¢ina romskih populacija u Europi dijeli isti mo-
dalni (reducirani) H1a haplotip, logi¢no je pretpostaviti slican obra-
zac i u slucaju prosirenog haplotipa, no u nesto nizem postotku zbog
veceg broja STR lokusa i vece vjerojatnosti nastanka mutacije. Nada-
lje, Bajasi su, poput ostalih Roma, zapoceli svoj proces odvajanja u
manje skupine tek nakon dolaska u Europu, a procijenjeno vrijeme
divergencije ukazuje da je proces geneticke diversifikacije bajaske po-
pulacije koja danas naseljava Baranju i Medimurje mogao zapoceti
izmedu 14. i 19. stolje¢a. Dakle, muncanski Hla haplotipovi u Ba-
ranji vjerojatno su nastali od relativno malog broja geneticki bliskih
osnivaca prije priblizno 1280 + 490 godina, u sli¢cnom razdoblju kao
erdeljski (prije 1040 + 1040 godina), odnosno u doba kada i ve¢ina
romskih H1a haplotipova koji su do danas otkriveni.

Filogeneticka mreza H1a haplotipova kod raznih romskih skupina
u Europi takoder pokazuje kako razli¢ite romske skupine koje danas
govore arhai¢nim rumunjskim dijalektima (Montana, Intreni, Lingu-
rari iz Bugarske i Bajasi iz Hrvatske) dijele isti najucestaliji haplotip,
dok je kod vecine npr. Arlija iz Makedonije ili Gitanosa iz Spanjolske
ipak prisutna barem jedna mutacija u odnosu na sredi$nji haplotip.
Spomenuta veza izmedu jezika i obrasca varijabilnosti najstarijih, in-
dijskih H1la ocinskih nasljednih linija kod romskih populacija u Eu-
ropi, uistinu je intrigantna. Prvo, paneuropska ocinska zaliha gena
strukturirana je geografski, a ne lingvisticki. Drugo, prijelaz s romskog
na rumunjski jezik uslijedio je tijekom romskog ropstva u Rumunjskoj
izmedu 14. 1 19. stoljeca, odnosno, znacajno kasnije nego sto je moglo
do¢i do ekspanzije H1 nasljednih linija u Indiji. Prema tome, uocena
diferenciranost H1 nasljednih linija nema primarno uporiste u jeziku
i jezi¢nim promjenama, ve¢ u povijesnim, migracijskim stazama koje
su utjecale na jezik. Jedan vec¢i migracijski val na Balkanu vodio je u
pakao ropstva u povijesnim rumunjskim knezevinama, dok su druge
staze skretale prema podrucjima s nesto blazim zakonodavstvom na-
spram Roma i romskog jezika. Tako je i uocena geneticka strukturira-
nost H1a nasljednih linija kod govornika arhai¢nog rumunjskog jezika
povezana s povijesnim migracijama koje su determinirale o¢uvanje ili
gubitak materinskog, romskog jezika. Zanimljivo, primjecuje se gene-
ticka koherentnost bajagkog transnacionalnog korpusa, barem kada su
u pitanju ancestralne, indijske, o¢inske nasljedne linije.
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Razdioba H1a-M82 nasljednih linija kod europskih Roma takoder
je usporedena s indijskim i pakistanskim H1-M52 nasljednim lini-
jama temeljem filogenetickog mreznog prikaza nacinjenog pomocu
podataka sa sedam podudarnih mikrosatelitskih lokusa (Slika 24).
Ne samo da se najucestalija Hla-M82 nasljedna linija kod europskih
Roma pojavljuje i u Indiji ve¢ je i vec¢ina indijskih motiva udaljena
za tek jedan do dva mutacijska dogadaja od sredisnjeg haplotipa koji
prevladava kod Roma u Europi. Pakistanski H1 motivi okupljeni su
u manji klaster i udaljeni su dva do tri mutacijska dogadaja od sre-
di$njeg haplotipa. Evidentan je i izdvojeni indijski klaster H1 kromo-
soma za kojeg se moze pretpostaviti da je posljedica izuzetno visoke
geneticke varijabilnosti indijskog subkontinenta te reprezentativnog
uzorka (1680 muskaraca iz juzne Azije) uklju¢enog u izradu prikaza-
ne filogeneticke mreze.

@ europski Romi
O populacije iz Indije
@ populacije iz Pakistana

Slika 24. Filogeneticka mreza H1a-M82 nasljednih linija kod europskih Roma i H1-M52
nasljednih linija kod indijskih i pakistanskih populacija, prilagodeno prema slici iz rada
Irene Martinovi¢ Klari¢ i suradnika (2008.). Pri izradi filogeneticke mreZe koristeni su po-
daci iz ovog istrazivanja te dostupne literature (Gresham i sur. 2001., Pericic i sur. 2005.3,
Sengupta i sur. 2006., Firasat i sur. 2007.) Haplotipovi definirani mikrosatelitima prika-
zani su kao kruzici, a povrsina svakog kruzi¢a proporcionalna je broju pojedinaca koji
nose odredeni haplotip. Duzina pojedinih grana proporcionalna je broju akumuliranih
mutacija koje razdvajaju haplotipove.
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Budu¢i da je modalni romski Hla haplotip prisutan u razli¢itim
plemenskim i kastinskim skupinama diljem Indije te populacijama
koje govore jezike indoeuropske, dravidske i austroazijske porodice,
nije moguce tocno odrediti drustvenu ili jezi¢nu skupinu, niti geo-
grafsku regiju koja je iznjedrila proto-Rome (proto-Bajase), a ¢iji mus-
ki potomci danas zive diljem Europe i tragom c¢ijih smo se oc¢inskih
nasljednih linija vratili u indijsku pradomovinu. Analogna je situaci-
ja prisutna i u slucaju romskog jezika koji sadrzi brojne elemente iz
raznih indickih jezika pa nije moguce preciznije odrediti podrucje ili
populaciju koja je iznjedrila govornike romskog jezika. Op¢i konsen-
zus medu lingvistima i povjesnicarima jest da je $iroko podrucje sje-
verozapadne ili sredi$nje Indije moglo biti izvoriste romskog jezika.

Haplogrupa E1blbla-M78 druga je po zastupljenosti u ukupnoj
bajaskoj ocinskoj zalihi gena, a pojavljuje se kod 14% Bajasa iz Bara-
nje i ¢ak 42% Bajasa iz Medimurja (Slika 21). Detaljna i opsezna fi-
logeografska istrazivanja koja su proveli Fulvio Cruciani i suradnici
(2004., 2007.) te Ornella Semino i suradnici (2004.) pokazala su da
je haplogrupa E1blbla-M78 rasprostranjena diljem isto¢ne i sjeverne
Afrike, juzne Europe te Bliskog istoka. S druge strane, u ve¢ spome-
nutom istrazivanju Sanghamitre Sengupte i suradnika iz 2006. godine,
haplogrupa E1lblbla nije uocena niti kod jednog muskarca u Indiji
te tek kod dvojice u Pakistanu. Raspodjela ucestalosti E1blbla-M78
kromosoma zanimljiva je i kod samih Roma. U istrazivanju Davida
Greshama i suradnika (2001.) ucestalost E1blbla nije premasivala
5% kod niti jedne od 14 analiziranih romskih skupina dok je u nasem
prijasnjem istraZivanju (Pericic¢ i sur. 2005.a) ucestalost E1blbla kod
makedonskih Roma iznosila ¢ak 30%. U tom smislu moze se uteme-
ljeno pretpostaviti kako ancestralna zaliha gena proto-Roma u Indiji
nije ukljucivala haplogrupu E1blbla.

Pomocu nedavno otkrivenih binarnih biljega Fulvio Cruciani i
suradnici (2007.) razdvojili su haplogrupu E1blbla-M78 u subklade
od kojih je E1blbla2-V13 najucestalija u Europi. Navedena skupina
znanstvenika takoder je dokazala da je E1b1bla2-V13 haplogrupa na-
stala u zapadnoj Aziji prije 11.000 godina i prodirila se juznom Euro-
pom prije 4500 godina te Balkanom pocetkom bronc¢anog doba, a ne
u doba $irenja zemljoradnje kao $to je to vecina znanstvenika do tada
smatrala. Svi bajaski te 97% Elblbla kromosoma u jugoisto¢noj Eu-
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ropi pripada klasteru alfa koji dijagnosticira prisutnost alela 9 na loku-
su DYS460. Klaster alfa je jedna od subklada E1b1bla2-V13 (Cruciani
i sur. 2006.) pa procijenjeno vrijeme koalescencije za E1blbla2-V13
mozemo smatrati relevantnim i za jugoistocnu Europu.

Analiza mikrosatelitskih motiva unutar bajaske E1blbla-M78 su-
bklade (Tablica 1) pokazala je prisutnost devet razlic¢itih haplotipova
kod 37 muskaraca. Jedan haplotip, ujedno najucestaliji, prisutan je i
kod Bajasa iz Baranje i Medimurja, dok je preostalih osam haplotipo-
va prisutno kod jedne ili druge bajaske skupine. Filogeneticka mreza
pokazuje dvije vece skupine E1blbla-M78 kromosoma Y (Slika 22)
— sredi$nji i ujedno modalni haplotip kod Bajasa iz Baranje i Medi-
murja te dva mutacijska dogadaja udaljeni haplotip kod Bajasa iz Me-
dimurja. Veci dio preostalih haplotipova razlikuje se od sredi$njeg i
medusobno za visestruki broj mutacijskih dogadaja. Visoka ucesta-
lost E1blbla haplogrupe kod Bajasa popracena je relativno visokom
varijancom alela na sedamnaest analiziranih mikrosatelitskih lokusa
i relativno visokom raznoliko$¢u haplotipova (Tablica 2) zbog nekoli-
ko razloga. Prvo, E1b1b1la2 klaster nastao je prije Cetiri i pol tisucljeca
u juznom dijelu Balkanskog poluotoka te je logi¢no da je upravo taj
prostor karakteristican po njegovoj najvisoj ucestalosti i varijabilnosti.
Balkanski poluotok (pa i Turska) jest prostor u kojem se ve¢ina Roma
zadrzala do 15. stolje¢a nakon kojeg pocinju nove seobe i posljedic-
na fragmentacija romskog korpusa diljem Europe. Zato se namece
zakljucak da je visoka ucestalost i varijabilnost E1blbla haplogrupe
posljedica visestrukih epizoda toka gena iz razlicitih izvorista diljem
Balkana, premda se ne mogu iskljuciti niti potencijalna izvorista na
povijesnom migracijskom putu prije dolaska Roma na Balkanski po-
luotok. Uocena rasprostranjenost i varijabilnost E1blbla nasljednih
linija kod Bajasa najizrazeniji je primjer mije$anja s neromskim po-
pulacijama, i to najvjerojatnije sa stanovnistvom naseljenim u nizina-
ma uz velike rijeke Vardar, Moravu i Dunav koje su bile glavni kori-
dori ekspanzije ove haplogrupe iz juzne i jugoisto¢ne Europe prema
ostatku kontinenta.

Kako bismo analizirali potencijalna izvorista Sirenja Elblbla
o¢inskih nasljednih linija medu Bajasima, nacinjena je filogeneticka
mreza Elblbla kromosoma na sedam podudarnih mikrosatelitskih
biljega kod Bajasa, dostupnih romskih skupina iz Europe te vec¢inskih
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(neromskih) populacija iz jugoisto¢ne Europe i Turske (Slika 25). Fi-
logeneticka mreza E1blbla kromosoma potvrduje visoku varijabil-
nost ove haplogrupe na jugoistoku Europe te izdvojenost bajaskog
klastera od modalnog E1blbla haplotipa za Cetiri do pet mutacijskih
dogadaja. Izdvojenost bajaskog Elblbla klastera mogla je nastati
uslijed nekoliko razloga. Postoji moguc¢nost da nasljedne linije isto-
vjetne bajaskim postoje na jugoistoku Europe, no nisu bile ukljuce-
ne u uzorak naseg istrazivanja. Druga je mogu¢nost da je kod Bajasa
doslo do pojave najmanje dvaju privatnih mutacijskih dogadaja u od-
nosu na E1blbla haplotipove prisutne na jugoistoku Europe tijekom
njihovih migracija s juga Europe preko Rumunjske do Hrvatske te da
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@ Bajasi iz Hrvatske @ ostali europski Romi

® Romiiz Makedonije @ vecinske (ne-romske) populacije iz jugoistocne Europe i Turske

Slika 25. Filogeneticka mreza E1b1b1a kromosoma kod Bajasa, romskih skupina u
Europi te vecinskih (neromskih) populacija iz jugoisto¢ne Europe i Turske, prilagode-
no prema slici iz rada Irene Martinovi¢ Klari¢ i suradnika (2008.). Pri izradi filogene-
ticke mreze koriSteni su podaci iz ovog istrazivanja te dostupne literature (Gresham
i sur. 2001., Cinnioglu i sur. 2004., Pericic¢ i sur. 2005.a, Bosch i sur. 2006., Gusméo i
sur. 2008). Haplotipovi definirani mikrosatelitima prikazani su kao kruzici, a povrsina
svakog kruzic¢a proporcionalna je broju pojedinaca koji nose odredeni haplotip. Du-
Zina pojedinih grana proporcionalna je broju akumuliranih mutacija koje razdvajaju
haplotipove.
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je zbog utjecaja genetickog drifta doslo do proliferacije privatnih, ba-
jasko-specifi¢énih Elblbla nasljednih linija. Tre¢a mogu¢nost upliva
Elblbla haplotipova u bajasku oc¢insku zalihu gena jest mijesanje s
populacijama s kojima su Romi dolazili u susret na svom putu iz In-
dije prema Balkanu.

Istrazujudi potonju mogucnost, prvo je pretrazena Referentna baza
haplotipova kromosoma Y (www.yhrd.org) koja je u vrijeme pisanja
ove knjige sadrzavala 59 004 haplotipova sacinjenih od 7 najrairenije
genotipiziranih lokusa (DYS19, DYS3891, DYS3891I, DYS390, DYS391,
DYS392, DYS393) iz 499 razli¢itih populacija svijeta, 57 208 haplotipo-
va sacinjenih od 8 lokusa (uklju¢ujuci i DYS385), 30 613 haplotipova
sacinjenih od 10 lokusa (uklju¢ujuc¢i DYS438 i DYS439), 6957 haploti-
pova sacinjenih od 11 lokusa (uklju¢ujuci i DYS437) te 3657 haploti-
pova sacinjenih od 16 lokusa (uklju¢uju¢i DYS448, DYS456, DYS458,
DYS635 i GATA H4). Haplotipovi sacinjeni od spomenutih 16 lokusa
istovjetni su onima koji su analizirani i u ovom istrazivanju. U referen-
tnoj bazi haplotipova kromosoma Y nije pronaden niti jedan haplotip
koji se podudarao s bajaskim modalnom Elblbla nasljednom linijom
sacinjenom od svih 16 analiziranih STR lokusa (haplotip 21, Tablica
1). Tek kada je bajaska modalna E1blbla nasljedna linija bila redu-
cirana na osam mikrosatelitskih lokusa, pronadeno je pet istovjetnih
haplotipova u susjednoj Madarskoj, od cega cetiri kod Roma iz ma-
darskog dijela Baranje. Ovdje je zanimljivo spomenuti i istraZivanje
Manuele Regueiro i suradnika (2006.) o varijabilnosti kromosoma Y
u Iranu koje je pokazalo da je E1blbla haplogrupa prisutna kod 5%
muskaraca iz juznog Irana. Nazalost, ovo istrazivanje nije ukljuciva-
lo analizu mikrosatelitskih biljega pa su daljnje usporedbe iskljuc¢ene
premda je Iran posebno zanimljiv u ovom kontekstu jer se smatra da
je boravak Roma u Perziji, najvjerojatnije tijekom 9. stoljeca, bio toli-
ko znacajan da su perzijski jezi¢ni utjecaji sacuvani u svim suvreme-
nim dijalektima romskog jezika. S druge strane, boravak Roma u Ma-
loj Aziji, vrlo znacajan u jezi¢nom i kulturoloskom smislu, ipak nije
znacajan u kontekstu E1blbla haplogrupe jer se njezina ondje niska
prisutnost (5%) moze objasniti migracijama iz podrudja juzne i jugoi-
sto¢ne Europe.

S obzirom na dostupne cinjenice logi¢no je zakljuciti da su
Elblbla nasljedne linije europskih Roma potekle iz istog izvorista
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(Balkanskog poluotoka) te da je postupno i naknadno doslo do di-
versifikacije unutar fragmentiranih romskih skupina razasutih di-
liem Europe pa time i razli¢itih udjela E1blbla nasljednih linija u
ukupnim zalihama ocinskih gena pojedinih skupina. Najizravnija
potvrda zajednickog, balkanskog izvorista E1blbla haplotipova kod
europskih Roma jest postojanje istog modalnog haplotipa kod veéin-
skih populacija u juznoj i jugoisto¢noj Europi i ve¢ine romskih po-
pulacija u Europi. S obzirom na dostupne podatke, trenutna neupitna
ekskluzivnost bajaskih E1blbla nasljednih linija upucuje na pojavu
nekoliko privatnih mutacija mikrosatelitskih alela u razdoblju nakon
$to su Bajasi napustili juzne dijelove Balkana te djelovanje genetickog
drifta koji je ocuvao visoku zastupljenost privatnih, bajaskih E1blbla
haplotipova.

Haplogrupa Rla, definirana mutacijom SRY ., , pojavljuje se kod
gotovo 12% Bajasa iz Baranje te 2% iz Medimurja (Slika 21). U Euro-
pi Rla pokazuje rastudi gradijent ucestalosti od zapada prema istoku
kontinenta (kod juznih Slavena Rla varira izmedu 15 i 37%, u Ma-
darskoj i Rumunjskoj prisutno je oko 20%, a medu isto¢nim i zapad-
nim Slavenima od 27% do preko 50%). Kod europskih Roma Rla se
pojavljuje u marginalnim, a u Indiji i Pakistanu u znacajnim ucestalo-
stima (16 i 24%). Analiza mikrosatelitskih motiva unutar bajaske Rla
haplogrupe (Tablica 1) pokazala je prisutnost osam razli¢itih haplo-
tipova kod Bajasa u Hrvatskoj, od toga jedan u Medimurju i ostatak
u Baranji. Pregledom Referentne baze haplotipova kromosoma Y
(YHRD) pronadeno je ukupno 153 haplotipova koji su bili istovjetni
bajaskim Rla nasljednim linijama reduciranim na deset podudarnih
mikrosatelitskih lokusa. Posebno su zanimljivi bajaski R1a haplotip
broj 38 (Tablica 1) koji se podudara s 21 istovjetnim haplotipom iz
indijsko-pakistanskih i isto¢no-azijskih populacija te od njega za de-
vet mutacijskih dogadaja udaljen haplotip broj 41 (Tablica 1) koji se
podudara sa 102 istovjetna haplotipa, ve¢inom iz populacija sredis-
nje i isto¢ne Europe. Pretrazivanje dostupne literature nije potvrdilo
postojanje zajednicke R1a nasljedne linije kod Bajasa i drugih Roma
u Europi, bas kao sto to nije bio niti sluc¢aj izmedu Bajasa u Baranji
i Medimurju. Izostanak istovjetnih Rla nasljednih linija kod razlici-
tih romskih skupina te niska ucestalost haplogrupe Rla kod Roma u
Europi upucuje da R1a haplogrupa nije bila znacajniji dio proto-rom-
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skog genetickog nasljeda donesenog iz Indije. Medutim, s obzirom na
znacajnu prisutnost R1a u Indiji i Pakistanu, prisutnost jedne Rla na-
sljedne linije kod Bajasa koja se podudara s indijskim haplotipovima,
trenutan nedostatak novih binarnih biljega unutar haplogrupe Rla
koji bi potpuno razrijesio njezino podrijetlo te ipak relativno malen
broj do sada uzorkovanih romskih populacija, ne mozemo iskljuciti
marginalnu prisutnost skupine Rla nasljednih linija (odnosno jedne
potencijalne R1a subklade) u proto-romskoj zalihi o¢inskih gena koja
je mogla i$¢eznuti kod vecine suvremenih romskih skupina. Upliv ve-
¢ine Rla nasljednih linija u bajasku oc¢insku zalihu gena, prvenstve-
no u Baranji, uglavnom je rezultat mijesanja sa susjednim, ve¢inskim
populacijama (npr. iz Madarske, Hrvatske, Srbije, Rumunjske, Bosne
i Hercegovine). Naime, navedene vecinske populacije odlikuje visoka
ucestalost i raznolikost R1la nasljednih linija koje svoju prisutnost u
sredi$njoj, istocnoj i jugoisto¢noj Europi duguju visestrukim epizoda-
ma toka gena iz razlicitih izvora.

Haplogrupa R1b1b2-M269 pojavljuje se kod priblizno 3% Bajasa iz
Baranje i 2% iz Medimurja (Slika 21). U Europi R1b1b2 pokazuje su-
protan gradijent ucestalosti u odnosu na Rla, od istoka prema zapadu
kontinenta (medu juznim Slavenima varira izmedu 1 i 21%, u Madar-
skoj i Rumunjskoj iznosi 13 i 18%, a maksimum od priblizno i preko
80% dostize medu Ircima, Skotima i Baskima). Kod europskih Roma
R1b1b2 pojavljuje se u razli¢itim ucestalostima, od 2% kod makedon-
skih Roma do 28% kod portugalskih Roma. R1b1b2 gotovo izostaje
u Indiji, a u Pakistanu se pojavljuje kod 7% muskaraca. Pregledom
Referentne baze haplotipova kromosoma Y (YHRD) pronaden je tek
jedan haplotip u zapadnoj Europi koji se podudarao s jednom bajas-
kom R1b1b2 nasljednom linijom reduciranom na deset s bazom po-
dudarnih mikrosatelitskih lokusa. Prisutnost dviju R1b1b2 nasljednih
linija kod cetiri Bajasa rezultat je mijeSanja s europskim vecinskim po-
pulacijama. Zanimljivo je primijetiti kako je kod Bajasa u Hrvatskoj,
koji su najvjerojatnije viSe dolazili u kontakt s populacijama iz isto¢ne,
jugoistocne i srediSnje Europe, prevladava Rla, za razliku od portugal-
skih Roma kod kojih prevladava R1b1b2, a koji su, napustivsi Balkan,
dolazili ve¢inom u dodir s populacijama na Iberijskom poluotoku.
Drugim rijecima, udio sestrinskih klada Rla i R1b1b2 kod europskih
Roma slijedi paneuropske gradijente njihovih ucestalosti.
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U slucaju jedine autohtone europske haplogrupe, I, uocava se izni-
man obrazac raspodjele njezinih subklada. Unato¢ dominaciji haplo-
grupe I12a u vec¢inskim populacijama na Balkanskom poluotoku, ista
je nadena tek kod jednog Bajasa. S druge strane, mutacija M253, koja
definira haplogrupu I1 i prevladava u zapadnoj i sjevernoj Europi,
nasla je svoj put do 7% bajaskih kromosoma Y iz Baranje i 2% iz Me-
dimurja (Slika 21). Pregledom Referentne baze haplotipova kromo-
soma Y (YHRD) sastavljenih od deset mikrosatelitskih lokusa nije
pronaden niti jedan haplotip koji se podudarao s bajaskim I2a haplo-
tipom. Isti je rezultat uslijedio i za bajaski haplotip I1 broj 27 (Tablica
1) dok je haplotip broj 28 (Tablica 1) imao pet podudarnih haploti-
pova, 2 u isto¢noj Europi, 2 u zapadnoj Europi i jedan u mijesanim
meta-populacijama. Pojava I2a i I1 haplogrupe kod Bajasa rezultat je
mije$anja s europskim veéinskim populacijama premda je evidentna
prisutnost privatnih mutacija kakve se rijetko sre¢u kod drugih po-
pulacija. Obrnuti udio 12a i I1 kod vecinskih populacija na Balkanu i
manjinske bajaske populacije odraz je genetickog drifta.

Haplogrupa J2-M172 pronadena je kod 12.5% Bajasa iz Baranje te
kod niti jednog iz Medimurja (Slika 21). J2 haplogrupa, odnosno mu-
tacije M410 i M67 koje definiraju subklade J2a i J2a2 prisutne su kod
¢ak tre¢ine Roma iz Portugala te takoder kod Roma iz Bugarske (8%),
Litve (1%) i Spanjolske (19%). Subklada J2a2a-M92 pojavljuje se spo-
radi¢no kod Roma iz Bugarske (2%), Portugala (1%) i Spanjolske
(4%), za razliku od Roma iz Makedonije gdje se u niskoj ucestalosti
javlja subklada J2b2-M241 (2%). U Indiji se pojavljuju cetiri subklade
haplogrupe J2 od kojih su najc¢esc¢e J2a-M410 (4%) i J2b2-M241 (5%).
Bajaski modalni ]2 haplotip poklapa se s jednom J2a2-M67 nasljed-
nom linijom kod portugalskih Roma te s 20 haplotipova sastavljenih
od deset mikrosatelitskih lokusa iz Referentne baze haplotipova kro-
mosoma Y (ve¢inom iz zapadne Europe ili iz romskih populacija), a
pet mutacija udaljeni haplotip broj 33 (Tablica 1) poklapa se s jednim
haplotipom iz zapadne Europe. Pojava istog modalnog J2 haplotipa
kod vecine romskih populacija u Europi, a izostanak jace povezano-
sti s indijskim nasljednim linijama, upu¢uje na moguc¢nost da je isti
inkorporiran u razdoblju ranog boravka Roma na Balkanu, prije po-
Cetka procesa fragmentacije Roma u manje skupine koje su slijedile
razli¢ite migracijske putove diljem Europe.
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Naposljetku, jedan muskarac iz Baranje nosi mutaciju M201 koja
je svojstvena haplogrupi G (Slika 21). Ova haplogrupa nije uobicajena
kod romskih skupina u Europi i do sada je pronadena tek kod jednog
Roma iz Portugala. U europskim vec¢inskim populacijama zabiljeze-
na je npr. u Hrvatskoj (1%), Albaniji (2%), Gr¢koj (3%) Bosni (4%),
Makedoniji (5%), Italiji (10%), Rumunjskoj (11%). Cesta je u Turskoj
(11%) i Gruziji (30%). U Indiji je pronadena jedna od G-M201 su-
bklada (G2a-P15) kod 1% populacije. Pretrazivanje Referentne baze
haplotipova kromosoma Y (YHRD) rezultiralo je pronalaskom tek
dvaju haplotipova sacinjenih od deset mikrosatelitskih lokusa isto-
vjetnih bajaskim, jednog iz Costa Rice i jednog iz Italije. Prema tre-
nutno dostupnim podacima ne mozZemo pretpostaviti kako je doslo
do upliva G haplogrupe u bajasku ocinsku zalihu gena.

U ukupnom uzorku od 151 Bajasa iz Hrvatske uocena su 43 za-
sebna haplotipa, od toga 33 u Baranji i 13 u Medimurju. Od 43 zaseb-
na haplotipa, njih 22 pojavilo se samo jedan puta dok se preostali 21
haplotip pojavio u viSestrukim kopijama, kod 2 do najvise 43 muskar-
ca. Dva haplotipa (haplotip broj 6 i haplotip broj 21, Tablica 1) bila su
posebno cesto zastupljena, kod 28% i 12% muskaraca. Tako visok udio
haplotipova koji se pojavljuju u viestrukim kopijama, odnosno, izra-
zito visoka zastupljenost dvaju haplotipova nije uobicajena kod ve¢in-
skih europskih populacija. Na primjer, u istrazivanju koje je obuhvatilo
200 muskaraca iz opce populacije Hrvatske (Haliti i sur. 2008.), a koje
je provedeno na istih 16 STR lokusa kromosoma Y, nije pronaden niti
jedan haplotip koji se pojavio vise od 2 puta, odnosno, uoceno je 98%
jedinstvenih haplotipova i 2% haplotipova koji su se pojavili kod naj-
viSe dvaju muskaraca. Raznolikost haplotipova kod opce hrvatske po-
pulacije iznosi 0,9998 + 0,0005, odnosno kod veéine op¢ih populacija
u Europi iznad 99%. Kod Bajasa raznolikost haplotipova iznosi 0,896 +
0,019 (u Baranji 0,914 + 0,020 te u Medimurju 0,8330 + 0,033). Sli¢ne
niske vrijednosti raznolikosti haplotipova tipi¢ne su i za druge romske
skupine. Niske vrijednosti raznolikosti haplotipova kod Bajasa, i Roma
opcenito, upucuju na nisku geneticku varijabilnost koja se moze obja-
sniti u¢inkom osnivaca i uskog grla u davnoj romskoj proslosti, to jest,
malim brojem osnivaca koji su se izdvojili iz jedne od brojnih indijskih
populacija te potom djelovanjem genetickog drifta u malim, rascjepka-
nim romskim skupinama diljem Europe.
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Za usporedbu razine geneticke udaljenosti izmedu Bajasa te dru-
gih romskih i vec¢inskih skupina u Europi procijenjeni su koeficijenti
geneticke diferenciranosti (F ). Koristeni su podaci o ucestalostima
alela sedam podudarnih mikrosatelitskih polimorfizama (DYS19,
DYS3891, DYS38911, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393) u sljede¢im
populacijama: Romi iz isto¢ne i juzne Madarske (Fiiredi i sur. 2004.),
vecinska i romska populacija iz Makedonije (Perici¢ i sur. 2005.b),
Romi iz Slovacke (Nagy i sur. 2007.), vec¢inska i romska populacija iz
Bugarske (Zaharova i sur. 2001.), veéinska populacija iz Rumunjske
(Bosch i sur. 2006.), Albanci s Kosova (Perici¢ i sur. 2004.), veéinska
populacija iz Srbije (Bara¢ Lauc i sur. 2005.), vecinske populacije iz
Bosne i Hercegovine (Martinovi¢ Klari¢ i sur. 2005.) te ve¢inska po-
pulacija Hrvatske (Bara¢ i sur. 2003.).

Pri analizi koeficijenata geneticke diferenciranosti izmedu paro-
va razli¢itih romskih, neromskih i romsko-neromskih populacija iz
sredi$nje, isto¢ne i jugoistocne Europe (Tablica 3), zamjecuju se naj-
manje geneticke udaljenosti izmedu parova neromskih vec¢inskih po-
pulacija (F ;. u rasponu od -0,001 do 0,045), potom izmedu romskih
i neromskih vecinskih populacija (F . u rasponu od 0,020 do 0,132)
te, naposljetku, najvece geneticke udaljenosti izmedu romskih parova
populacija (F . u rasponu od 0,026 do 0,149). Od svih romskih po-
pulacija, Bajasi pokazuju najvece koeficijente geneticke udaljenosti s
analiziranim vec¢inskim, neromskim populacijama. U odnosu na dru-
ge romske populacije, Bajasi su geneticki blizi Romima iz Slovacke i
Madarske, a nesto su udaljeniji od romskih skupina iz Makedonije i
Bugarske.

Ukupna razina geneticke diferenciranosti (Tablica 4) sazima
upravo spomenute populacijske odnose. Najmanja razina geneticke
diferenciranosti (1,5%) prisutna je izmedu neromskih vecinskih po-
pulacija sredisnje, isto¢ne i jugoistocne Europe. Vec¢inske neromske i
manjinske romske populacije pokazuju srednju vrijednost ukupnog
koeficijenta geneticke diferenciranosti (5,1%). Dvije bajaske popula-
cije iz Hrvatske pokazuju relativno visoku razinu geneticke diferenci-
ranosti (7,9%), a najvisa razina geneticke diferenciranosti prisutna je
medu $est analiziranih romskih populacija (9,2%).

Navedeni rezultati upucuju na sljedec¢e zakljucke. Prvo, razina
geneticke diferenciranosti izmedu romskih populacija je 6 puta visa
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od razine geneticke diferenciranosti medu neromskim populacija-
ma. Ovako visoka razina geneticke diferenciranosti romskih skupina
posljedica je njihove fragmentacije u niz manjih skupina, ¢esto me-
dusobno endogamnih, razasutih diljem Europe, u kojima je izrazito
nagladen utjecaj genetickog drifta. Drugo, razina geneticke diferenci-
ranosti izmedu dviju bajaskih populacija u Hrvatskoj takoder oslika-
va jak, nasumican utjecaj genetickog drifta koji je doveo do razlicite
razdiobe uglavnom europskih ocinskih linija u dvjema populacijama
koje inace dijele znacajan broj identi¢nih nasljednih linija koje upu-
¢uju na jedinstveno podrijetlo i geneticku strukturu. Trece, srednja
vrijednost geneticke diferenciranosti romskih i ve¢inskih neromskih
populacija pokazala je koliko je neopravdan uvrijezeni drustveni ste-
reotip o romskoj populaciji kao izrazito endogamnoj naspram ne-
romskog stanovni$tva i uputila na znacajnu razinu toka gena medu
njima.

Fenomen endogamije jednako je zanimljiv koliko i zamrSen u
slu¢aju Roma. Kulturni antropolozi ve¢ dugo prepoznaju cinjenicu
da su razli¢ite romske skupine ¢esto medusobno odvojene vrlo stro-
gim pravilima endogamije. Cest je slu¢aj da pripadnici iste skupine
zive u razli¢itim drzavama te je sasvim moguce da je pozeljniji bra¢ni
partner iz iste skupine koji Zivi u drugoj drzavi nego bra¢ni partner
iz druge romske skupine iz neposredne blizine, recimo, istog grada.
Pravila koja odreduju mogu¢nost sklapanja brakova izmedu razlici-
tih romskih skupina mogu biti stroga, komplicirana, hijerarhijska i
asimetri¢na s obzirom na spolove. Odstupanja od ovih pravila mogu
dovesti do isklju¢enja para iz zajednice ili asimilacije u skupinu nizeg
drustvenog ranga. Kulturni antropolozi su takoder prepoznali fasci-
nantnu ¢injenicu da su pravila, koja odreduju izbor bra¢nog partnera,
ponekad stroza kada je u pitanju izbor iz druge romske skupine nego
§to je to slucaj s ne-Romima, posebice Zenama.

Pokusajmo pojednostaviti, barem kada su Bajasi u pitanju. Osla-
njajudi se na samoodredenje ispitanika prilikom izjasnjavanja o et-
ni¢kom identitetu, a imaju¢i u vidu podijeljenost Bajasa izmedu
romskog, rumunjskog i hrvatskog identiteta, fluidnost u odredenju
etnickog identieta, kao i ¢injenicu da vecina ispitanika nije dala od-
govore na sva, u anketi postavljena, pitanja, moguce je s oprezom
pretpostaviti da priblizno 90% Bajasa u Hrvatskoj bira reproduktiv-
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nog ili bra¢nog partnera romskog podrijetla, ve¢inom bajaskog. 1z
nasih razgovora s Bajasima razvidno je da bracni partneri iz zajed-
nice Ldcdtara nisu jednako odobravani kao partneri bajaskog po-
drijetla bilo iz Hrvatske, Srbije ili Madarske. Premda se ovdje radi o
vrlo gruboj procjeni, jasno je da udio od 10% neromskih, odnosno
nebajaskih reproduktivnih veza ne objasnjava prisutnost od najmanje
48% egzogenih, europskih nasljednih linija u bajaskoj oc¢inskoj zali-
hi gena. Ovako visoka prisutnost europskih nasljednih linija, uz ve¢
prije objasnjenu visoku raznolikost barem dviju haplogrupa, ukazuje
na viSestruke epizode toka gena iz razli¢itih izvorista. Imajuci u vidu
poznate dijelove romske i bajaske proslosti moguce je pretpostaviti
da je do najveceg upliva egzogenih mutacija kromosoma Y kod Ba-
jasa doslo tijekom rane europske proslosti na Balkanskom poluotoku
te tijekom petstoljetnog suzanjstva u Rumunjskoj. Budud¢i je ocinski
geneticki krajolik veceg dijela Balkana ujednacen, nije moguce finije
razluditi razli¢ita balkanska izvorista toka gena niti odvojiti Rumunj-
sku od ostalih zemalja. Znakovito je, medutim, da u istrazivanjima
polimorfizama kromosoma Y u populacijama jugoistocne Europe
(Perici¢ i sur. 2005.a) haplogrupa Hla nije pronadena kod niti jed-
ne neromske populacije dok je u istrazivanju Elene Bosch i suradni-
ka (2006.) haplogrupa H1a pronadena u Rumunjskoj (3%) i Albaniji
(7%). Upliv romskih ocinskih nasljednih linija u barem dvije ve¢inske
populacije moze se objasniti na najmanje dva nacina. Postoji moguc-
nost da se dio romskog stanovnistva koje je sudjelovalo u istrazivanju
deklariralo kao veéinsko (tzv. etnomimikrija) i/ili da su se potomci iz
mijesanih veza Roma i ne-Romkinja asimilirali u opce stanovnistvo
Albanije i Rumunjske.

Cinjenica da su kod Bajasa pronadene privatne Elblbla muta-
cije, odnosno specificne ocinske nasljedne linije kakve nisu do sada
zabiljezene kod niti jedne od analiziranih romskih skupina, treba se
razmotriti i u svjetlu endogamije bajaske i drugih romskih zajednica.
Naime, premda haplogrupa E1blbla nije u jednakoj mjeri zastuplje-
na u svim analiziranim romskim skupinama, vecina dijeli istovjetne
ocinske linije kao i ve¢inske balkanske populacije §to govori u prilog
mogucnosti da su iste stecene na Balkanu, i to u razdoblju prije nego
$to su se Romi poceli raseljavati diljem Europe. Pojava i o¢uvanje pri-
vatnih mutacija kod Bajasa, odnosno izostanak pojave istovjetnog
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haplotipa i u drugim romskim skupinama, govori u prilog reproduk-
tivnoj zatvorenosti Bajasa prema drugim romskim, tj. nebajaskim
skupinama.

Na kraju prikaza rezultata filogeneticke analize visoke rezolucije
nerekombinirajuceg dijela kromosoma Y u bajaskoj populaciji te us-
poredbe podudaranih polimorfizama u drugim romskim, ve¢inskim
europskim i juzno-azijskim populacijama, moguce je ukratko sazeti
odgovore na pitanja koja su postavljena na samom pocetku rasprave
o o¢inskom genetickom nasljedu Bajasa.

Analiza geneticke strukture bajaske populacije u Hrvatskoj otkrila
je dva temeljna sloja koji omogucuju rekonstrukeiju o¢inske geneticke
proslosti: drevni (indijski) i skora$nji (europski tj. balkanski). Drevni
sloj je jednolican zbog dominacije jedne H1a i njoj bliskih nasljednih
linija. Redukcija geneticke varijabilnosti drevnog sloja nastala je zbog
odvajanja relativno malog broja muskaraca (proto-Bajasa) od najvje-
rojatnije tek jedne kaste ili plemena te nasumi¢nog djelovanja gene-
tickog drifta i posljedi¢ne proliferacije nekolicine bajagkih H1a haplo-
tipova. Ovaj se proces mogao odviti izmedu 8. i 10. stolje¢a u Indiji (i
9. stoljeca u Perziji). S druge strane, skoradnji je sloj satkan od tipi¢nih
europskih haplogrupa koje, medutim, nuzno ne slijede uobicajene eu-
ropske obrasce geografske strukturiranosti polimorfizama kromoso-
ma Y. Europskim slojem bajaske oc¢inske zalihe gena dominira tipi¢na
balkanska haplogrupa E1blbla, no na bajaski nac¢in. E1blbla ocin-
ske linije inkorporirane su u bajasku i op¢u romsku zalihu gena vrlo
rano nakon dolaska Roma na europski kontinent, u razdoblju dok je
autohtono (balkansko) stanovnistvo bilo sklono novopristiglim rom-
skim skupinama. Potvrda ovoj tvrdnji je zastupljenost istih E1blbla
o¢inskih linija, doduse u razli¢itim udjelima, u svim romskim skupi-
nama u Europi. U razdoblju nakon sto su se Bajasi odvojili kao za-
sebna skupina i poceli napustati juzne dijelove Balkana, doslo je do
pojave nekoliko novih, privatnih mutacija mikrosatelitskih alela koje
su djelovanjem genetic¢kog drifta sacuvane u visokom broju. Bajasi su
tako dobili geneticki znak ekskluzivnosti i prepoznatljivosti — barem
dok druge romske skupine iz Srbije, Bosne i Hercegovine te ostatka
Hrvatske ne budu analizirane. Preostali dio europskog bajaskog o¢in-
skog nasljeda satkan je od haplogrupa Rla, R1b1b2, I1, I2a, J2 i G.
Udio sestrinskih klada Rla i R1b1b2 kod Bajasa slijedi paneuropske
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gradijente njihovih ucestalosti pa ne samo da se Rla pojavljuje uce-
stalije nego R1b1b2 ve¢ je Rla i najvarijabilnija bajaska haplogrupa,
kao $to je to i tipino u ve¢inskim populacijama sredisnje, isto¢ne i ju-
goisto¢ne Europe. S druge strane, udio dviju sestrinskih klada haplo-
grupe I upravo je obrnut onom kod haplogrupe R. Unato¢ dominaciji
haplogrupe 12a u ve¢inskim populacijama na jugoistoku Europe, ista
je nadena tek kod jednog Bajasa, za razliku od, kod Bajasa, zastuplje-
nije haplogrupe I1 koja inace prevladava u zapadnoj i sjevernoj Eu-
ropi. Obrnuti udio 12a i I1 kod vecinskih populacija na jugoistoku
Europe i manjinske bajaske populacije takoder je odraz genetickog
drifta. Haplogrupa ]2 postala je dijelom bajaskog genetickog naslje-
da najvjerojatnije tijekom boravka Roma na Balkanu, netom prije nji-
hove fragmentacije i disperzije diljem Europe. Podrijetlo haplogrupe
G, koja je prisutna kod tek jednog Bajasa, jest europsko, no preciznije
vremensko i prostorno definiranje ostaje za sada nerazrijeseno.

Dakle, tri temeljna geneticka fenomena oblikovala su suvremenu
oc¢insku geneticku strukturu Bajasa u Hrvatskoj, u¢inak utemeljite-
lja, geneticki drift i tok gena. Vrlo mali broj proto-Roma, te jo§ manji
broj proto-Bajasa, odvojio se od mati¢ne populacije i zaceo novu po-
pulaciju ogranicene geneticke varijabilnosti (mahom muskarci s Hla
nasljednim linjjama) koja je krenula na svoj mukotrpni i visestoljetni
put od juznoazijskih do balkanskih pustopoljina i stranputica, to¢nije
od Indije, preko Perzije i Armenije do Bizantskog Carstva. Rano raz-
doblje romske (i bajaske) europske povijesti, vezano uz boravak veci-
ne romskih skupina unutar granica Bizanta i Balkana, od sredine 11.
do pocetka 15. stoljeca, ujedno je i zadnje razdoblje zajednicke rom-
ske povijesti i vremena u kojem je bilo moguce mijesanje sa slicnim
neromskim populacijama u slicnim uvjetima, a time i stjecanje istih
europskih nasljednih linija kromosoma Y. Tijekom 14. i, posebice, 15.
stolje¢a Romi su dodli do gotovo svih europskih zemalja. Dio Roma, a
medu njima svakako Bajasi, polako prelazi Dunav i stize do teritorija
danasnje Rumunjske, u nekoliko ve¢ih i manjih valova, od kraja 14.
sve do 18. 1 19. stoljeca. U procesu odvajanja romske populacije u niz
manjih i mobilnijih skupina, utjecaj genetickog drifta postajao je sve
znacajniji te je u europskom sloju bajaskog ocinskog nasljeda doslo
do ocuvanja netipi¢nog udjela inace tipi¢nih europskih haplogrupa.
Iznimka nisu ni druge romske skupine u Europi.
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Prema tome, bajaska, i opéenito romska, ocinska zaliha gena goto-
vo je kontradiktorna. S jedne je strane prisutna o¢aravaju¢a homoge-
nost i o¢uvanost drevnog sloja kod Roma diljem Europe, a s druge je
strane prisutna takva raznolikost skorasnjeg sloja da su Romi primjer
geneticki najraznolikije populacije u Europi. Naime, Romi imaju sve
tipicne europske mutacije kromosoma Y poslozene u niz jedinstve-
nih, romskom nedavnom proslos¢u oblikovanih, obrazaca. Razmisli-
mo nije li upravo ironi¢no ukoliko su mozda upravo Romi, razasuti
diljem europskog kontinenta, proganjani i diskriminirani tudinci u
gotovo svakoj europskoj zemlji, jedini istinski pan-Europljani?

Bez obzira na znacajan upliv egzogenih ocinskih mutacija u ba-
jasku, i opcenito, romsku zalihu gena, a zahvaljujudi relativnoj en-
dogamiji, sacuvane su drevne nasljedne linije koje pokazuju zajed-
nicko podrijetlo svih Roma. Sadasnja geneticka struktura romskih
populacija posljedica je indijskog podrijetla, povijesnih migracija i
raznih drustveno-gospodarskih i politickih prilika u Europi koje su
uvjetovale cjepkanje romskog korpusa u cijeli mozaik malih skupina,
a time i preslagivanje i reorganizaciju drevne geneticke strukture. U
suvremenom svijetu obiljezenom stalnim mijenama, mozemo oceki-
vati nove ucinke uskog grla te razli¢ite intenzitete i izvore toka gena
olaksane novim globalnim komunikacijskim rjesenjima, a time i pri-
gusivanje drevnih genetickih signala iz indijske pradomovine. Ovo je
istrazivanje provedeno u trenutku u kojem je bilo moguce okusati se
u rekonstrukciji geneticke proslosti naroda koji nema vlastitih pisanih
povijesnih izvora, izuzev pokoje legende ili pjesme o precima koja se
usmenim putem prenosi s koljena na koljeno te pomalo izmjenjuje u
svakoj generaciji.
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Ipak, taj vrtuljak stjegova i boja, ta nacionalna pomama zakriva zbi-
lju koja se raspoznaje na travnjaku — a zbilja je to da su se identiteti
ispremijesali, da momcadi sve vise nalikuju Benettonovoj reklami,
da Turci daju Turcima gol za Svicarsku, Poljak Poljacima za Njema¢-
ku. Francuski navijaci - koji crncu ne bi iznajmili stan — kli¢u Alzircu
Benzemi, Henryju koji je iz Gvadelupe i Maloudi koji je iz francuske
Gvajane... U tom babilonu identiteta mi smo mozda najveci profi-
teri. Na Wembleyu smo pobijedili Englesku s ekipom u kojoj osam
ljudi nije rodeno u Hrvatskoj i u velikoj mjeri nema ni hrvatski
mentalitet, radnu etiku, narav... Dakle, upravo tamo gdje je najvi-
Se zastava, gdje se najvise puse u trobojnice i trublje, pogubni ana-
cionalni scenarij ve¢ se dogodio, identiteti su pobrisani, rod i krv
pomijesani, tlo izmjesteno.

Jurica Pavici¢
Jutarnijilist, 14. lipnja 2008. (Magazin, str. 39)

Za razliku od dr. Lovorke Bara¢ Lauc, moje najbolje prijateljice i prve
koautorice najranijeg znanstvenog rada posvec¢enog kromosomu Y u
Hrvatskoj i $iroj regiji, strastvene i upucene ljubiteljice nogometa, ja
muku mucim s konceptom zaleda i nogomet gledam, poput prosjec-
ne zene u Hrvatskoj, iz ¢istih rodoljubnih pobuda, samo i jedino kad
igra hrvatska reprezentacija. Mojoj neupucenosti u nogomet pokusao
je pomodi jo$ jedan dobar prijatelj i osvjedoceni poznavatelj nogome-
ta i nogometnih navijaca, sociolog prof. dr. sc. Drazen Lali¢, citirajuci
nedavno Gualtierija Harrisona koji kaze da je “drustvo metafora no-
gometa’, aludirajuci na mali broj igraca i ostatak koji promatra, veci-
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nom putem medija, globalnu igru u kojoj se ostvaruju vrtoglavi profi-
ti dok emocionalne, etnicke i politicke pripadnosti gube na vaznosti.
Bez obzira na Lovorku i Drazena, meni nogomet nikada ne bi pao na
pamet u kontekstu identiteta, a pogotovo ne u kontekstu genetickog
identiteta, odnosno genetickih istrazivanja proslosti i podrijetla popu-
lacija. No, na dan kad je hrvatska reprezentacija trebala zaigrati protiv
Njemacke, dok sam ¢itala Pavi¢i¢evu kolumnu i razmisljala koliko ¢e
nas daleko odvesti “ekipa gastarbajterske djece”, desilo se i moje prvo
nogometno prosvjetljenje. Neovisno o tome je li uistinu drustvo me-
tafora nogometa, ili je ipak obrnuto, meni se nogomet nametnuo kao
metafora bliske buducnosti u kojoj ¢e tok gena sve mocnije protjecati
kroz brane sazdane od stoljetnih stereotipova i strahova od “drugih’,
Cesto, prvih susjeda.

KAKVO JE POIMANJE IDENTITETA ROMA 1 BAjASA?

Opcenita svijest o identitetu, posebice etnickom, znacajno varira
u intenzitetu i definiciji od jedne do druge romske skupine. Postoji,
medutim, neupitan i ¢vrst osjecaj pripadnosti skupini (klanu, pleme-
nu), a, gotovo u pravilu, takav osjecaj izostaje kada je u pitanju razina
cjelokupne romske populacije. Neke romske skupine suraduju dok su
druge u kompeticiji. Rome ne ujedinjuju ¢imbenici kohezivnosti koji
se smatraju vaznim u klasi¢cnom-striktnom definiranju granica etnic-
ke skupine, ve¢ romipen ili “romstvo’, romsko tradicionalno pravo.
Romipen se moze shvatiti kao sustav pravila ponasanja i vrijednosti,
kodeks casti koji se zasniva na medusobnom pomaganju, solidarno-
sti, podjeli odgovornosti i pomirbi u zajednici, uklju¢ujuci takoder
kult djece, kult staraca, odnos prema vjeri (pakiv), sudbini (baxt) i ¢i-
stoci (mahrime). Rome takoder ujedinjuje njihov nacin Zzivota koji ih
izdvaja od ostalih naroda, etnickih skupina ili nacionalnih manjina, a
temelji se na tradicionalnim nacinima preZivljavanja orijentiranima k
eksploataciji marginalnih resursa, jedinima na koje se ova diskrimini-
rana i proganjana zajednica mogla i moze osloniti.

Istina je takoder da gotovo svaki ¢ovjek ima odredenu, intimnu
predodzbu o svom identitetu, bilo nacionalnom, etnickom, kultur-
nom ili nekom drugom. Pitanje je Zeli li taj svoj identitet podijeliti,
i do koje mjere, s drugim pojedincima iz svoje najblize okoline i s
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pojedincima iz udaljenijih okruzenja. Otvoreno je i pitanje koju pre-
dodzbu o pojedincu ima okolina, kako neposredna, tako i udaljenija.
Tijekom terenskog rada u Baranji i Medimurju, ali isto tako i za vri-
jeme mnogih neobaveznih razgovora i druzenja s Bajasima, kao i za
vrijeme sastanaka s ¢elnim ljudima bajaskih i romskih udruga, poceli
su se nazirati obrisi razlicitih pogleda na identitet Bajasa. Sami Bajasi
podijeljeni su izmedu romskog i rumunjskog identiteta. Ve¢ina Roma
ne smatra Bajase “pravim” Romima jer ne govore romski ve¢ rumunj-
ski jezik, dapace, zamjetan je obostrani antagonizam medu njima. Ne-
Romi uglavnom percipiraju Bajase kao Rome zbog njihovog specific-
nog nacina zivota koji ih odvaja od najblizih susjeda. Celnici udruga
koji postupno zauzimaju mjesta tradicionalnih starjesina, a koji su
medu Bajasima u Medimurju i Baranji potpuno i$¢eznuli, inzistiraju
na romskom zajednistvu i romskom identitetu Bajasa.

Svakako treba napomenuti jo§ dva dodatna elementa koji potenci-
jalno kompliciraju pokusaj razumijevanja identiteta Bajasa, pogotovu
u kontekstu ankete koja je provedena tijekom terenskih istrazivanja.
Organizacija terenskih istrazivanja i poticanje bajaske zajednice na su-
djelovanje u istrazivanjima odvijali su se u uskoj suradnji nas antropo-
loga i Celnika bajaskih i romskih udruga. Mogu¢nost dobivanja “oce-
kivanog odgovora” tijekom anketiranja nije isklju¢ena $to zbog same
organizacije istraZivanja, a §to zbog tradicionalnog nacina komunika-
cije Roma i znanstvenika i/ili “vlasti” (a u ovom su slucaju znanstve-
nici percipirani kao “vlast”) u kojem nije neobi¢no izre¢i odgovor koji
bi u najvecoj mogucoj mjeri “zadovoljio” onoga koji postavlja pitanje
(premda su nasi pomagaci iz lokalnih bajaskih naselja uglavnom po-
stavljali pitanja vezana uz samoodredenje po nacionalnoj osnovi i pri-
padnosti skupini). Od 384 ispitanika koji su odgovorili na pitanje kako
se izja$njavaju po nacionalnoj osnovi, 1 se izjasnio kao Jugoslaven, 2
kao neopredijeljeni, 2 kao Madari, 3 kao Srbi, 12 kao Rumunji, 34 kao
Hrvati i 330 kao Romi. Od 330 Roma, 309 se izjasnilo kao Bajasi, 7
kao govornici Romano Chiba, 11 kao Romi, 1 kao Vlah, a 2 se izjasni-
lo i kao Rom i Hrvat te pripadnik bajaske zajednice. Od 34 ispitanika
koji su se izjasnili kao Hrvati njih 28 osjecalo je pripadnost Bajasima.

Iz iznesenog je jasno da je poimanje identiteta kod Bajasa u Bara-
nji i Medimurju dinami¢no i mnogostruko. Romski, rumunjski i hr-
vatski elementi se isprepli¢u i nadopunjuju - ublazavaju dihotomiju
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identiteta unutar i izvan zajednice, identiteta zajednistva i identiteta
stigme. U novije vrijeme svjedo¢imo pocetku procesa redefinicije
romskog etnickog identiteta, a i bajaskog, zahvaljujuci pro-aktivnom
stavu i trudu velikog dijela romskih intelektualaca i ¢elnika koji se za-
lazu ne samo za poboljsanje drustveno-ekonomskog polozaja Roma
vec i za promicanje etnicke samosvijesti kroz popularizaciju romskog
jezika i pisane romske rijeci, obrazovanja na romskom jeziku te kul-
turno-umjetnickih aktivnosti i znanstveno-istrazivackih projekata
koji ¢uvaju, ali i osuvremenjuju romsku tradiciju. Budu¢nost ¢e poka-
zati u kojem smjeru i do koje ¢e se mjere redefinirati romski i bajas-
ki etnicki identitet, a neovisno o tom procesu, kao poseban fenomen,
mijenjat ¢e se romski i bajaski geneticki identitet.

DEFINICIJA GENETICKOG IDENTITETA

Koncept genetickog identiteta populacija istovjetan je konceptu gene-
ticke povijesti i moze se definirati kao nacin raspodjele i kombiniranja
gena unutar populacija, odnosno kao postanak i strukturiranje ge-
neticke varijabilnosti ljudskih populacija kroz proces bioloske (gene-
ticke) i kulturne koevolucije. Prije zapocinjanja bilo kakve rasprave o
konceptu genetickog identiteta, odnosno, geneticke povijesti suvreme-
nih ljudskih populacija, potreban je kratak osvrt na teoriju koalescen-
cije (Kingman 1982.). Koncept koalescencije temelji se na retrospek-
tivnom postupku redukcije broja zajednickih predaka ¢ije su nasljedne
linije izumrle. U stvarnosti, zbog pojave mutacija dolazi do divergenci-
je razlicitih sljedova molekule DNK, a primjenom koalescentnog pri-
stupa nastoji se rekonstruirati proces divergencije pod pretpostavkom
da srodni sljedovi dijele mladeg zadnjeg zajednickog pretka nego li je
to slucaj kod manje srodnih sljedova ¢iji je zadnji zajednicki predak
bitno stariji, odnosno filogeneticki udaljeniji. Ukoliko je poznata mu-
tacijska stopa, moguce je priblizno procijeniti vrijeme koje je proslo
od kada su zZivjeli preci od kojih je potekla neka nasljedna linija. Prem-
da procjena vremena koje je proteklo od zadnjeg zajednickog pretka
(TMRCA) uvelike ovisi o primijenjenom modelu, procjeni mutacijske
stope, definiciji generacije i slicnome, moZemo reci da ve¢ina procjena
obuhvaca razdoblje od prije priblizno 100.000 godina za NRY te pri-
blizno 190.000 godina za mtDNK. Prilikom interpretacije ovih datu-
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ma treba voditi racuna da iznijete datacije ne podrazumijevaju kako
je prije 100.000 godina ljudsku populaciju ¢inio jedan muskarac, kao
$to je prije 190.000 godina nije ¢inila jedna Zena. Ispravno je zakljuciti
kako svi suvremeni NRY potjecu od male skupine muskaraca koji su
zivjeli prije priblizno 100.000 godina te svi mitohondriji suvremenih
ljudi od male skupine Zena koje su zivjele prije priblizno 190.000 godi-
na. Logi¢no je pretpostaviti kako su u spomenutom razdoblju Zivjeli i
drugi muskarci i druge Zene, no njihove nasljedne linije nisu sa¢uvane
(ili nisu jo$ pronadene) kod suvremenih ljudi.

Zahvaljuju¢i koalescentnom pristupu u filogenetickim istraziva-
njima, temeljenim na varijabilnosti polimorfizama dvaju haploidnih
uniparentalnih genoma te dosadasnjim paleoantropoloskim istrazi-
vanjima, postalo je moguce rekonstruirati i vremensku i prostornu
dimenziju ljudske geneticke prolosti. Vec¢ina znanstvenika prihvaca
model “iz-Afrike” i smatra da su se suvremeni ljudi razvili unutar re-
lativno malog plemena koje je Zivjelo u isto¢noj Africi prije pribliz-
no 100.000 godina. Ovo se pleme postupno povecavalo i $irilo diljem
Afrike, a u razdoblju prije 60.000 do 40.000 godina pocinje migrirati
na prostore izvan tla Afrike, u Aziju, a iz Azije prema ostatku svijeta.
U razdoblju od pocetaka naseljavanja Euroazije do pocetka zadnjeg
ledenog doba, prije priblizno 24.000 godina, pocinju se nazirati ge-
neticki identiteti kontinentalnih populacija. Posebno vazno razdo-
blje u povijesti suvremenih europskih populacija je svakako vrhunac
posljednjeg ledenog doba koji je izravno i drasticno utjecao na obra-
zac naseljavanja Europe te neizravno i na podrudja sjeverne Afrike,
Arabije, danasnjeg Irana te podrudja u bazenu rijeke Ind. Arheoloska
istrazivanja potvrduju da je prije 22.000 godina, unato¢ ledenoj kapi
rasprostranjenoj na vecem dijelu Europe, ipak doslo do povecanja
broja stanovnistva u dva podrudja, u tzv. populacijskim utocistima,
od kojih je jedno bilo smjesteno na Iberijskom poluotoku, a drugo
na podrucju danasnje Ukrajine. Sljedece vazno razdoblje u genetickoj
povijesti suvremenih europskih populacija veze se uz kraj posljednjeg
ledenog doba, postupnog povecanja temperature te povlacenja lede-
njaka i ledenih pokrova, §to omogucava ponovno naseljavanje sje-
verne Europe i drugih podrucja. Logi¢no je pretpostaviti da je doslo i
do migracija stanovnistva Sirih razmjera upravo iz smjera ovih dvaju
utocista, s tim da i drugi smjerovi, posebice oni s Balkana, nisu isklju-
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¢eni. Posljednje razdoblje, koje je imalo neosporno jak utjecaj na uo-
blicavanje genetickog identiteta suvremenih Europljana, jest pocetak
procesa proizvodnje hrane usvajanjem neolitickih tehnologija koje su
se razvile prije priblizno 10.000 godina na podrucju Bliskog istoka.
Proces neolitizacije omogucio je demografski rast populacija u po-
dru¢jima gdje su klimatske prilike dozvoljavale intenzivno bavljenje
zemljoradnjom i stocarstvom i oznacio je pocetak razdoblja postupne
homogenizacije geneticke varijabilnosti koja je nastala tijekom dugo-
trajnog razdoblja paleoliticke izolacije.

Geneticki identitet suvremenih populacija, procijenjen temeljem
varijabilnosti dvaju uniparentalnih sustava i vremenom koalescen-
cije uocenih majc¢inskih i oc¢inskih nasljednih linija, primarno odra-
Zava Cinjenicu da gotovo 95% ukupne proslosti suvremenog covjeka
otpada na paleolitik, staro kameno doba, razdoblje obiljezeno dugo-
trajnom izolacijom i izrazenim djelovanjem genetickog drifta, koje je
zavrsilo prije priblizno 10.000 godina. Tek 5% proslosti suvremenih
ljudi otpada na razdoblje od mezolitika do danasnjih dana, vremena
u kojem je doslo do strelovitog ubrzanja kulturne evolucije.

Kao $to smo se ve¢ uvjerili, razdioba geneticke varijabilnosti kro-
mosoma Y, o kojoj je uglavnom bila rije¢ u ovoj knjizi, nije homogena.
Zbog patrilokalnog naseljavanja koje prevladava u gotovo 70% suvre-
menih populacija u svijetu te zbog male efektivne veli¢ine populacije
kromosoma Y i njegove velike podloznosti utjecaju genetickog drifta,
uocljiva je diferencijacija oc¢inskih nasljednih linija izmedu skupina
razli¢itih populacija. U vecem dijelu Europe varijabilnost kromosoma
Y strukturirana je geografski te se postupne promjene u ucestalosti
njegovih haplogrupa i haplotipova mogu pratiti u smjeru istok-zapad
i sjever-jug. Dakle, globalna geneti¢ka povijest suvremenih ljudi te
geneticka povijest glavnine autohtonih vecinskih europskih i azijskih
populacija mahom je oblikovana bioloskom i kulturnom ko-evoluci-
jom koja se velikim dijelom odvijala tijekom prapovijesti. Suprotno
upravo navedenom, europski su Romi primjer izolata i izrazito mlade
populacije osnivaca Cija geneticka proslost seze tek cetrdesetak gene-
racija ili dvanaest stolje¢a unazad, a na $to ukazuju procjene kolaes-
cencije nerekombiniraju¢ih majcinskih i o¢inskih nasljednih linija i
biparentalno naslijedenih haplotipova u blizini lokusa odgovornih za
nastanak monogenskih bolesti.
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GENETICKI IDENTITET ROMA 1 BAjASA

Pazljivom analizom molekularne arhitekture najstarijih oc¢inskih na-
sljednih linija kod Bajasa, drugih romskih skupina u Europi te popu-
lacija juzne Azije bilo je moguce rekonstruirati pocetke njihove gene-
ticke proslosti te pretpostaviti kako se vrlo ograniceni broj proto-Roma
i jo§ manji broj proto-Bajasa odvojio od mati¢ne populacije u Indiji i
utemeljio novu populaciju ogranicene geneticke varijabilnosti koja je
krenula na svoj mukotrpni i visestoljetni put od Indije, preko Perzije
i Armenije do Bizantskog Carstva. Uocavanje zajednickih, europskih,
ocinskih nasljednih linija kromosoma Y kod Bajasa i drugih romskih
skupina u Europi uputilo je na ¢injenicu da je romsko stanovnistvo
moralo biti homogeno u ranom razdoblju svoje europske povijesti, naj-
vjerojatnije u doba dok se ve¢ina romskih skupina zadrzavala unutar
granica Bizanta i Balkana, od sredine 11. do pocetka 15. stolje¢a. Ovih
pet stoljeca bilo je ujedno i zadnje razdoblje zajednicke romske povi-
jesti i vremena u kojem je bilo moguce mijesanje sa slicnim nerom-
skim populacijama u slicnim uvjetima, a time i stjecanje istovjetnih
europskih o¢inskih nasljednih linija. Medutim, visoka razina geneticke
diferencijacije izmedu analiziranih romskih skupina odraz je neujed-
nacenog udjela tipicnih europskih haplogrupa, razli¢ite molekularne
arhitekture unutar haplogrupa, kao i pojave nekoliko privatnih muta-
cija unutar bajaske ocinske zalihe gena. Sasvim je sigurno da je upravo
visoka geneticka diferenciranost ukupne romske populacije nastala kao
posljedica njihove podjele i rasprsenja diljem europskog kontinenta
zbog vec¢ spomenutih povijesnih procesa obiljezenih raznim pokusaji-
ma progona, diskriminacije i nasilne asimilacije. Spomenuti povijesni
dogadaji rezultirali su, u genetickom smislu, pojavama novih ucinaka
utemeljitelja i uskog grla te sve jaceg djelovanja genetickog drifta u sve
manjim skupinama. Proces podjele romske populacije zapoceo je neza-
ustavljivo u razdoblju izmedu 14. i 15. stoljeca tijekom kojeg Romi do-
laze do gotovo svih europskih zemalja te izmedu 14. i 19. stoljeca kad
veliki dio Roma, medu njima i Bajasi, Zivi u robovlasnickom sustavu
rumunjskih povijesnih knezevina. Proces cjepkanja Roma u niz manjih
skupina snazno se nastavlja od sredine 19. stoljeca, nakon ukinuca rop-
stva u Rumunjskoj, kad zapocinje drugi najveci migracijski val u povi-
jesti Roma te tijekom 20. stoljeca kad dolazi do vise epizoda iseljavanja
Roma iz balkanskih prema zapadno-europskim zemljama.
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Ukratko izneseni podaci o redoslijedu seoba Roma iz Indije u Eu-
ropu te potom diljem Europe, rekonstruirani iz genetickih i povije-
snih podataka, upu¢uju na vaznost nekoliko ¢injenica. Potpuno je si-
gurno da dolazak iz Indije u Perziju te iz Perzije u Armeniju nije bio
niti namjeran niti planiran, ve¢ uvjetovan ¢itavim nizom mogucih, ali
nama nepoznatih i nerazjadnjenih ¢imbenika, najvjerojatnije ratovima
i posljedi¢nim pomicanjima stanovnistva. Najezde Turaka SeldZzuka u
11. stoljecu u Armeniji smatraju se najvjerojatnijim uzrokom iseljava-
nja Roma iz Armenije i njihove migracije u Bizantsko Carstvo. Ovdje
treba naglasiti da su Romi bili dio vrlo velikog i vaznog demografskog
trenda u Europi koji je bio obiljezen videstrukim prodiranjima (po-
vijesnim i pretpovijesnim) razli¢itih populacija azijskog podrijetla.
Migracije Roma na tlo Europe posljednji su primjer dolaska nekog
naroda azijskog podrijetla u Europu te prvi primjer prodiranja jed-
ne azijske populacije ¢iji dolazak nije bio osvajacke prirode. Sasvim je
sigurno da su i ratni vihori, uzrokovani prodorom Turaka Osmanlija
na jug i jugoistok Europe, potaknuli jo$ jedan val seoba dijela Roma
prema zapadu kontinenta tijekom 15. stoljeca.

Medutim, nisu samo ratovi i s ratovima povezani procesi uzroko-
vali seobe i cijepanje romske populacije. Znacajna uloga u cijepanju
romske populacije lezi u gospodarskom ustroju romskih skupina,
postoje¢im drustveno-ekonomskim prilikama u Europi kojima su se
Romi pokusavali prilagoditi te progonima ili pokusajima nasilne asi-
milacije koje su Romi pokusavali izbje¢i. Neosporna je ¢injenica da
su tradicionalna romska zanimanja i zavidna vjestina u zanatskim
poslovima dugo vremena bili klju¢ ekonomskog opstanka Roma. U
feudalnom sustavu na Balkanu postojala je potraznja za tradicional-
nim romskim zanatima, a Romi su kao “posredni¢ka manjina” svojim
uslugama uspijevali zadovoljiti dvije odvojene klase, seljake i zemljo-
posjednike. Takva situacija nije bila u sredi$njoj i zapadnoj Europi
gdje su zanatlije ve¢ bili organizirani u strogo zatvorene cehove koji su
$titili svoje monopolisti¢ke poloZaje na trziStu i nisu ostavljali prostor
za usluge koje su Romi mogli ponuditi. U tim su dijelovima Europe
Romi bili primorani posegnuti i za marginalnim zanimanjima poput
uzgajanja konja, bavljenja glazbom ili gatanja. Ve¢ se od sredine 15.
stoljec¢a smatraju svojevrsnim drustvenim teretom, pokusava im se na
razne nacine onemoguciti naseljavanje, pocinju nasilni obracuni od
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kojih se Romi brane dijelec¢i se u vrlo male i lako pokretljive skupi-
ne. U Rumunjskoj, medutim, Romi su ubrzo od trazenih postali za-
drzavani zanatlije i besplatna radna snaga. Pet stoljeca dugo razdoblje
suzanjstva donijelo je i dodatno raslojavanje romskog stanovnistva,
ne samo zbog razlic¢itih migracijskih putova koji su doveli do podjele
na vlaske i nevlaske Rome, ve¢ i unutar skupine vlaskih Roma prema
vlasniku i zanimanjima koja su se za tog vlasnika obavljala.

Analiziraju¢i rezultate filogeografske analize ocinskih nasljednih
linija u bajaskoj populaciji Hrvatske, romskih i neromskih populacija
u Europi te populacija iz jugoisto¢ne Azije, bilo je moguce izdvojiti te-
meljne evolucijske sile koje su oblikovale suvremeni geneticki identi-
tet Bajasa i opcenito Roma u Europi, u¢inak utemeljitelja i uskog grla,
geneticki drift te tok gena. Geneticki identitet Bajasa i romskih popu-
lacija u Europi posljedica je indijskog podrijetla, povijesnih migracija
i raznih drustveno-gospodarskih i politi¢kih prilika u Europi koje su
uvjetovale dijeljenje romskog korpusa u cijeli mozaik malih skupina,
a time i preslagivanje i reorganizaciju ne samo drevnog, indijskog ve¢
i manje davnog europskog, mahom balkanskog, genetickog nasljeda.

Geneticki identitet suvremenih romskih populacija odrazava, mo-
gli bismo reci, macehinski odnos Europe prema prognanoj azijskoj
populaciji u potrazi za novom domovinom te obrambene mehaniz-
mime koje je ta azijska populacija usvajala i unaprjedivala ne bi li
opstala. U vremenu koje je ispred nas, svjedocit ¢emo zrelosti demo-
kratske i prosperitetne ujedinjene Europe i njezinoj sposobnosti da se
prometne u barem briznu pomajku koja je kadra prigrliti svoju najve-
¢u i najsiromasniju manjinu.
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ALEL - jedna od dvije ili viSe mogucih varijanti nekog gena ili dijela mo-
lekule DNK na odredenom polozaju na kromosomu (lokusu).

AMINOKISELINA - osnovna gradevna jedinica proteina, kod ¢ovjeka se
pojavljuje 20 aminokiselina.

AMPLIKON - sekvenca DNK koja je amplificirana (umnozena) lan¢anom
reakcijom polimerazom. Takoder naziv za segmentarno duplicirano
podrucje NRY regije.

AUTOSOMNI KROMOSOM (AUTOSOM) — svaki kromosom koji nije spol-
ni. Covjek ima 22 para autosomnih kromosoma. Svaki je autosomni
kromosom prisutan i u zenskom i u muskom spolu. Autosomi se na-
sljeduju biparentalno, tj. od oba roditelja po jedan.

AUTOSOMNO RECESIVNA BOLEST — pojavljuje se samo onda kad je osoba
homozigotna za mutirani gen, tj. kad se mutacija nalazi na oba alela.

BAZA - gradevna jedinica molekule DNK, odnosno jedna od tri moleku-
le nukleotida (uz $ecer i fosfatnu skupinu) koja sadrzi nasljednu in-
formaciju. Postoje Cetiri vrste dusikovih baza u molekuli DNK, dvije
purinske baze adenin (A) i gvanin (G) te dvije pirimidinske baze ti-
min (T) i citozin (C).

BIALELNI (BINARNI) BILEG — lokus na kojem se u populaciji javljaju dva
alela.

BILOKALNO NASELJAVANJE - naseljavanje u blizini mjesta rodenja muza
ili zene.

CENTROMERA (PRICVRSNICA) — dio kromosoma za koji su vezane niti di-
obenog vretena tijekom mitoze i mejoze.

DEFICIT GALAKTOKINAZE — autosomno recesivna metabolicka bolest koja
nastaje zbog mutacija unutar GALK1 gena odgovornog za sintezu
galaktokinaze. Smetnje u metabolizmu galaktoze u pravilu ne uzro-
kuju teze klinicke simptome.

DELECIJA — gubitak dijela kromosoma ili dijela molekule DNK (npr. jed-
nog ili vise nukleotida).

DEMSKA DIFUZIA - $irenje zemljoradnje zbog migracija zemljoradnic-
kog stanovnistva.
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DESCENDENTNA JEDINICA - skupina koja vuce linearno podrijetlo od
stvarnog ili pretpostavljenog pretka.

DIPLOID - stanica ili organizam s dva seta kromosoma (2n).

EFEKTIVNA VELICINA POPULACIE (N) - koeficijent pomocu kojeg se
odreduje utjecaj genetickog drifta u razli¢itim populacijama; temelji
se na broju jedinki koje sudjeluju u reprodukciji.

EGZOGAMIUA - sklapanje braka izvan neke skupine ili mjesta.

EKSON - dijelovi gena koji kodiraju proteine.

ENDOGAMIJA - sklapanje braka unutar odredene skupine pojedinaca ili
mjesta.

ETNONIM - ime pripadnika odredenog naroda ili etnicke skupine.

EUKROMATIN - transkripcijski aktivan dio molekule DNK (dio kromati-
na koji nije zgusnut).

FILOGENETICKA MREZA - grafi¢ki prikaz evolucijskih odnosa koji uklju-
¢uje vise ciklusa ili retikulacija, odnosno prikaz koji objedinjuje niz
mogucih evolucijskih stabala.

FILOGENETICKO STABLO - grafi¢ki prikaz evolucijskih odnosa razlicitih
vrsta ili nekih drugih kategorija za koje se pretpostavljaju zajednicki
preci. Svako ¢voriste iz kojeg se granaju potomci oznacava zadnjeg
zajednickog pretka. Duzine grana oznacavaju procijenjeno vrijeme
kroz koje su se razlicite kategorije odvojeno razvijale ili broj mutacija
koje su se u tom vremenu dogodile.

FIZICKA MAPA — mapa u kojoj su relativne pozicije biljega definirane nji-
hovom fizickom udaljeno$¢u izrazenom u parovima baza (a ne uce-
stalo$¢u rekombinacije).

GAMETA - spolna (haploidna) stanica - jajna stanica i spermatozoid.

GEN - dio molekule DNK koji se prepisuje u molekulu RNK; vec¢ina gena
sadrzi uputu (kod) za slijed aminokiselina u proteinu.

GENETICKI DRIFT - slucajne fluktuacije u ucestalosti alela/gena u popu-
lacijama ogranicene veli¢ine zbog slu¢ajnog odabira gameta koje se
nasljeduju u sljedecoj generaciji.

GENETICKA STRUKTURA - odnos gena (alela) i genotipskih (alelskih) uce-
stalosti unutar populacije, odnosno, nacin raspodjele i kombiniranja
gena (alela) unutar populacija.
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GENETICKI BILEG - zasebno, segregirajuco svojstvo koja se na temelju
svoje prisutnosti, odsutnosti, ili visoke ucestalosti u jednim i/ili niske
u drugim populacijama, moze koristiti za njihovo opisivanje.

GENOM - cjelokupni geneticki materijal organizma.

GENSKA KONVERZIJA - nerecipro¢na izmjena sekvenci izmedu dviju mo-
lekula DNK.

GOTRA - jedinica indijskog drustva u kojoj se pripadni$tvo odreduje
muskom nasljednom linjjom.

HAPLOGRUPA (KLADA) — kombinacija stabilnih binarinih biljega nere-
kombinirajuceg dijela kromosoma Y ili mtDNK.

HAPLOIDAN (HAPLOID) - stanica ili organizam s jednim setom kromo-
soma (n).

HAPLOTIP — kombinacija alelnih stanja na vise lokusa duz jednoga kro-
mosoma.

HETEROKORMATIN - uglavnom transkripcijski neaktivni dijelovi mo-
lekule DNK (dio kromatina koji je zgusnut, sadrzi mikrosatelitske
sliedove).

HETEROZIGOTNOST - mjera razli¢itosti polimorfnih lokusa; kod diplo-
idnih lokusa odnosi se na vjerojatnost da su dva alela istog lokusa
razlicita.

HETEROZIGOT - diploid koji sadrzi razli¢ite alele na odredenom genskom
lokusu.

HOLOCEN - razdoblje zadnjih 11.000 godina obiljezeno stabilnom i to-
plom klimom.

HOMOZIGOT - diplod koji sadrzi istovjetne alele na odredenom genskom
lokusu.

INDEL POLIMORFIZAM - polimorfizam koji ukljucuje inserciju ili deleciju
dijela molekule DNK.

INSERCIA — umetanje jednog ili vise nukleotida u postoje¢i slijed mole-
kule DNK.

INTRON - nekodirajuci nizovi nukleotida unutar gena.

INVERZIJA - strukturna promjena kromosoma koja je obiljezena obrnu-
tim poretkom gena jednog kromosomskog segmenta.

IZOLAT - populacija koja ne izmjenjuje gene sa susjednim populacijama
pa je stoga diferencirana u odnosu na druge populacije.
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JAT — drustvena klasa u Indiji koja se poistovjecuje sa zanimanjem, a ru-
kovodi se strogim hijerarhijskim pravilima koja odreduju dozvoljene
poslove.

JEDINSTVENI EVOLUCISKI POLIMORFIZAM (engl. unique event polymorp-
hism, UEP) - svaka bialelna mutacija za koju je dokazano da se poja-
vila jednom tijekom ljudske evolucije.

KB — kratica za pojam kilobaza (1 kilobaza sadrzi 1000 parova baza).

KLINA (engl. cline) — gradijent ucestalosti gena (alela) izmedu pojedinih
geografskih podrugja.

KOALESCENCIJA - retrospektivna rekonstrukcija podrijetla nasljednih li-
nija.

KODON - uzastopni redoslijed od tri ribonukleotida u glasnickoj RNK
koji se tijekom sinteze proteina prevodi u odredenu aminokiselinu.

KROMOSOM - $tapicasta struktura gradena od molekule DNK i bjelan-
¢evina, smjestena u jezgri (eukariotske) stanice. Tjelesne ili somatske
stanice zdravog ¢ovjeka sadrze dvostruki ili diploidni broj kromoso-
ma (n = 46), a spolne stanice ili gamete sadrze polovi¢ni ili haploidni
broj kromosoma (n = 23).

KROMOSOMSKA ABERACIJA - bilo koja promjena u normalnoj strukturi
ili broju kromosomaj; obi¢no dovodi do nastanka tjelesnih ili mental-
nih abnormalnosti.

KROSINGOVER - izmjena genetickog materijala izmedu nesestrinskih
kromatida homolognih kromosoma.

KULTURNA DIFUZIJA — usvajanje novih tehnologija obrade zemlje bez ek-
spanzije zemljoradnickog stanovnistva (npr. ucenje od novopridos-
log stanovni$tva u zonama dodira).

LANCANA REAKCIJA POLIMERAZOM - postupak selektivnog umnozava-
nja ciljnog dijela molekule DNK uz pomoc¢ enzima (termostabilne
Taq polimeraze), oligonukleotidnih klica i deoksinukleozid-trifos-
fata.

LOKUS — mjesto na kromosomu na kojem se nalazi gen ili odredeni se-
gment molekule DNK.

MATRILINEARNO NASLJEPIVANJE - nasljedivanje po majci.

MATRILOKALNO NASELIAVANJE — naseljavanje u blizini mjesta rodenja
Zene.
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MB - kratica za pojam megabaza (1 megabaza sadrzi milijun parova
baza).

MEJOZA - mehanizam podjele geneticke upute tijekom kojeg od diploid-
nih stanica nastaju haploidne stanice (gamete).

MEZOLITIK — srednje kameno doba.

MIKROSATELIT ili KRATKI PONAVUAJUCI NIZ (engl. short tandem repeat,
STR) - polimorfizam koji sadrzi ponavljajuce jedinice duzine manje
od 10 parova baza, najcesce 2 do 6 parova baza.

MINISATELIT ili VARUABILNI BROJ PONAVUIAJUCEG NIZA (engl. variable
number of tandem repeat, VNTR) - polimorfizam koji sadrzi po-
navljajuce jedinice duzine od 10 do 100 parova baza.

MISIENA DISTROFIJA ZDJELIENOG POJASA - TIP 2C — autosomno recesivna
distrofija koja nastaje zbog mutacija unutar SGCG (gama-sarkogli-
kan) gena.

MITOHONDRIJSKA DNK (mtDNK) - mala, kruzna molekula DNK smje-
$tena unutar mitohondrija, nasljeduje se matrilinearno.

MITOZA - proces pravilne raspodjele udvostrucene geneticke upute za
vrijeme diobe eukariotske stanice tijekom koje iz svake stanice nasta-
ju dvije geneticki identi¢ne stanice (klonovi).

MULTIALELNI BILEG - lokus na kojem se u populaciji javlja vise od dva
alela, npr. mikrosateliti.

MUTACIJA - promjena strukture genetickog materijala.

NASLJEDNA SENZOMOTORNA NEUROPATIA - TIP LOM (takoder se naziva
Charcot-Marie-Tooth bolest tip 4D) — autosomno recesivna perifer-
na neuropatija popracena gluho¢om i neuobicajenim neuropatolos-
kim osobitostima uzrokovana mutacijama unutar mijelinskog gena
NDRGI. Ova je bolest prvi put opisana kod Roma iz malog gradic¢a
Lom na sjeverozapadu Bugarske.

NEOLITIK — mlade kameno doba.

NEREKOMBINIRAJUCA REGUA KROMOSOMA Y (engl. nonrecombining
portion of the Y, NRY) - podru¢je kromosoma Y koje ne podlijeze

fi¢ni su za muski spol.
NUKLEOTID — monomer koji gradi polimer DNK (ili RNK). Nukleotid
sadrzi jednu od cetiri dusikove baze, $ecer deoksiribozu (ili ribozu
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kod RNK) i fosfatnu skupinu. Pojedina¢ni monomeri nukleotida ve-
zani su medusobno fosfodiesterskom vezom.

ONOMASTIKA — grana lingvistike koja izuc¢ava znacenje i nastanak vla-
stitih imena.

PALEOLITIK - starije kameno doba.

PALINDROM - sekvenca DNK koja je jednaka svojoj komplementarnoj
sekvenci ocitanoj unatrag (npr. ACCTAGGT je palindrom jer je nje-
gova komplementarna sekvenca TGGATCCA ocitana unatrag jed-
naka originalnoj sekvenci).

PARSIMONO FILOGENETICKO STABLO - temelji se na najmanjem mogu-
¢em broju mutacija potrebnih za obja$njenje uocenih evolucijskih
odnosa.

PATRILINEARNO NASLIEDIVANIE — nasljedivanje po ocu.

PATRILOKALNO NASELIAVANJE — naseljavanje u blizini mjesta rodenja muza.

PB — kratica za pojam par baza, odnosi se na dvije komplementarne baze
unutar molekule DNK.

PLEISTOCEN - geolosko razdoblje u razvoju Zemlje koje je trajalo od prije
2 milijuna do prije 10.000 godina, obiljezeno osciliranjem klime te
izmjenom nekoliko glacijala i interglacijala.

POLIMORFIZAM - pojava dviju ili vi$e varijanti (DNA slijeda, proteina,
kromosoma, fenotipa) u populaciji, a ¢ija je ucestalosti jednaka ili
visa od 1%.

POPULACIJA - skup pojedinaca koji dijele odredenu drustvenu i/ili bio-
losku znacajku.

POPULACIISKA STRUKTURA - izostanak slucajne reprodukcije unutar po-
pulacije; cesto se pod ovim pojmom podrazumijeva da je odredenu
populaciju pogodnije razmatrati kao metapopulaciju koja se sastoji
od nekoliko subpopulacija.

PRIRODNA SELEKCIA — diferencijalni reproduktivni uspjeh jedinke ili ge-
notipa.

PRIVATNA MUTACIJA — mutacija koja se pojavljuje samo u jednoj odrede-
noj populaciji.

PSEUDOAUTOSOMNI DIO KROMOSOMA Y - dio kromosoma Y koji je ho-
mologan dijelu kromosoma X pa je medu njima moguce sparivanje i
segregacija tijekom mjeoze.

112

Kromosom glavni dio za tisak isp.indd 112 22.1.2009 19:19:39



POJMOVNIK

PSEUDOGEN - nefunkcionalna sekvenca DNK koja pokazuje veliku sli¢-
nost nealelnom homolognom genu.

REKOMBINACIA - izmjena genetickog materijala izmedu nesestrinskih
kromatida homolognih kromosoma.

SEKVENCA - slijed nukleotida u molekuli DNK.

SEKVENCIRANJE — postupak odredivanja redoslijeda nukleotida (sekven-
ce) u molekuli DNK.

SINDROM KONGENITALNOG KATARAKTA, FACIJALNOG DISMORFIZMA |
NEUROPATIE — autosomno recesivna bolest cesta kod romskih po-
pulacija, a uzrokovana je supstitucijom jednog nukleotida unutar
CTDP1 gena odgovornog za elongaciju RNK polimeraze II.

SINDROM KONGENITALNE MIASTENUE — autoimuna, neuromuskularna
i autosomno recesivna bolest koja najces¢e nastaje zbog mutacija u
genu za kolin acetiltransferazu ili genu za acetilkolin receptor koje
dovode do poremecaja vezivanja acetilkolina na receptorima neuro-
misi¢nih sinapsa.

SOMATSKA (TJELESNA) STANICA — svaka stanica koje ne sudjeluje izravno
u spolnom razmnozavanju.

SPOLNI KROMOSOM - kromosomi X i Y; sadrze gene koji odreduju spol.

SPOLNA STANICA — svaka stanica koja sudjeluje izravno u spolnom raz-
mnozavanju.

SROPIVANIJE (engl. inbreeding) - reprodukcija izmedu bliskih srodnika.

SUPSTITUCIA - zamjena jednog nukleotidnog para drugim.

TOK GENA (engl. gene flow) — prijenos alela/gena iz jedne populacije u
drugu.

TRANSKRIPCIA — proces prepisivanja geneticke upute iz molekule DNK u
molekulu RNK, odnosno sinteza glasnicke RNK pomocu ribosoma.

TRANSPOZICIA — pomak dijela molekule DNK iz jedne genomske loka-
cije u drugu.

TRANZICUA - supstitucija jedne purinske baze drugom purinskom ba-
zom ili jedne pirimidinske baze drugom pirimidinskom bazom.

TRANSVERZIA - supstitucija jedne purinske baze pirimidinskom bazom
ili obrnuto.
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UCINAK UTEMEUITELIA (engl. founder effect) — smanjena geneticka vari-
jabilnost u populacijama koje su potekle od malog broja pojedinaca
(utemeljitelja, osnivaca).

UCINAK USKOG GRLA (engl. bottleneck effect) — smanjenje geneticke vari-
jabilnosti uslijed izrazito jakog smanjenja veli¢ine populacije.

UNIPARENTALNO NASLIEDIVANJE - nasljedivanje po jednom roditelju.

VRIJEME KOALESCENCUE - vrijeme za koje se procjenjuje (racunajuci
unatrag) da je bilo potrebno da se dvije ili vi$e nasljednih linija ujedi-
ni u jednu ancestralnu nasljednu liniju.

ZALIHA GENA (engl. gene pool) — skup svih gena/alela neke populacije.
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