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I. Uvop
ANTROPOGENETICKE STUDIE ROMOV

Existuje mnoZstvo §tidii zaoberajiicich sa romskou problematikou — otaz-
kami ich povodu, etnogenézou a aj prace sociografického charakteru, preto-
7e romska skupina je nezanedbatel'nd najmi z dévodu jej pocetnosti, ale aj
jej exotickosti. Romovia napriek tomu, Ze zijii v Eurépe uz celé starocia,
zachovali si svoju identitu, pocas dejin odolali vietkym asimilaénym sna-
hdm a dodnes Ziju v relativne uzavretych izolatoch, ktoré poskytuju jedinec-
nt moznost’ na vyskum.

PCR (polymerdzovi retazova reakcia - Polymerase Chain Reaction) ob-
javena v roku 1983 Kary B. Mullisom priniesla do biologickych vied nové
moznosti, ktoré urychlili hlavne rozvoj genetiky. Tato metoda umoziuje Sti-
dium DNA markerov, ¢o ma vyznam aj v antropogenetike.

Antropogeneticky vyskum pomaha pri uréovani etnickych Specifik
a etnogenézy Romov, lebo otédzka povodu Romov nie je este uspokojivo zod-
povedana. Lingvistické Studie sice poukdzali na indicky pévod Rémov, aviak
medzi jazykom a etnikom neexistuje ziadna nutna vidzba, pretoZe etnicka
skupina ¢asom moéze zmenit’ svoj jazyk. Doposial’ st len dohady o tom, z
ktorej ¢asti Indie Romovia pochadzaju, ku ktorym kastdm patrili, aky bol ich
socialny status na pdde Indie a preco opustili Indiu.

Predpoklada sa, Ze sucasna roznorodost’ romskeho etnika odraZza aspon
Ciastoéne stav pred opustenim povodnej pravlasti, ktory sa nad’alej udrziaval
vd'aka endogamii v jednotlivych skupinach. Heterogenita genofondu Romov
tiez mbze byt' spdsobena mechanizmami uplatiiujiicimi sa v reprodukéne uzav-
retych kolektivoch (izoldtoch), tj. genetickym driftom a efektom zakladate-
I'a.

Romovia sa vyznaéuji zvysenou frekvenciou alely ABO*B, Co shlasi so
zvysenym vyskytom tejto krvnej skupiny v Indii. Skupinovymi vlastnost'a-
mi krvnych skupin u Rémov na uzemi Ceskoslovenska sa zaoberali okrem
Bernasovského aj prace Galikovej a kol. (1969) a Benesa (1974). Frekven-
cie krvnych a sérovych skupin uvadza Bernasovsky (1994) aj v monografii
., Seroanthropology of Roms (Gypsies)".

Pozorovania u Rémov poukazuji na to, Ze génovy pool romskej popula-
cie sa lidi od génového poolu majoritnej populdcie: Bernasovska a kol.
(1998a), Bernasovsky a kol. (1994), Biro§ a kol. (1995) a Jurickova a kol.
(1993a, 1993b, 1993¢, 1994) uskutoénili porovnavacie §tidie okrem ABO-
systému aj ohl'adom krvnych skupin Rh, MN, P, Lutheran, Kell, Duffy, Kidd
a d'alsich biochemickych parametrov (sérovych skupin Ge, Hp, Inv, izoen-

zymov ACP, ADA, EsD, PGM, a HLA systému) Romov a nerémskeho oby-
vatel'stva vychodného Slovenska. Stadiid krvnych skupin, VNTR polymor-
fizmom a inym biochemickym ukazovatelom bola venovana aj publikacia
.. Anthropology of Romanies (Gypsies)" (Bernasovsky, I. a Bernsovska, 1.,
1999).

Objasneniu niektorych dediénych ochoreni vyskytujiicich sa vo vyso-
kych frekvenciach v izolovanych etnickych skupinich Romov sa lspesne
venuje skupina vedcov na Katedre molekularnej biologie Prirodovedeckej
fakulty UK v Bratislave a na Ustave molekuldrnej fyziologie a genetiky Slo-
venskej akadémie vied v Bratislave, kde Studovali aj vyskyt VNTR lokusov
vyskytujucich sa v slovenskej populacii (Kadasi a kol., 1994) a r. 1999 po-
tvrdili ze glaukom (PCG - dedi¢né ochorenie roziirené v niektorych rom-
skych populéciach) je spdsobeny muticiou génu cytochromu P4501B1
(CYT1B1) na kritkom ramene 2. chromozomu. (Plasilové a kol. 1999). An-
tropogenetickym §tadiam (enzymovym polymorfizmom) sa venuju aj Siva-
kova (1983, 1994); a stadiu VNTR polymorfizmov (ApoB, D1580) Romov
na vychodnom Slovensku sa venovali: Bernasovské a kol. (1998a, 1998b,
1999, 2000).

Kolektiv na Ustave sidneho lekarstva Mad'arskej akadémie vied
v Budapesti sa zaobera $tidiom STR systémov — na zdklade $tadii uskutoc-
nenych na STR lokusoch HumLPL, HumF13B, HumFES a HumF13A01 zis-
tili vyrazné rozdiely vyskytu frekvencii alel u madarskych Romov zo Zzupy
Baranya a ostatnou neromskou populdciou strednej Eurépy (Fiiredi a kol.
1998). Stadiu d’aldich polymorfizmov u Rémov sa venovali aj Egyed a kol.
(2000), a Woller a kol. (1998).

I1. CIEL DIZERTACNEJ PRACE

Cielom dizerta¢nej prace je odhalit’ geneticku variabilitu 4 VNTR (Va-
riable Number of Tandem Repeats) a 9 STR (Short Tandem Repeats) loku-
sov, a to lokusov ApoB, D1S80, D17S5, Col2A1, D3S1358, VWA, FGA,
D8S1179, D21S11, D18S51, D5S818, D135317 a D75820 v populdciach
Romov z vychodného Slovenska. Porovnanim ziskanych vysledkov
s vysledkami niektorych romskych a nerdémskych populéacii Europy,
s populaciami severnej Afriky a Indického subkontinentu chceme prispiet’
k objasneniu biologickej historie a etnogenézy Romov.

Vysledky zahrnuté v dizertaénej praci okrem populaéno-genetického pri-
nosu mdZzu mat’ vyznam aj pre samotnych Rémov, nakol'’ko Romovia nemaji
vlastni pisomnu historiu, ktora by dokumentovala ich povod.




I1I. MATERIAL

Vzorky pouzité na vyskum STR a VNTR polymorfizmov sme ziskavali
od Rémov zijucich v Moldave nad Bodvou, ¢o je malé mestecko leZiace 30
km od Kosic na zapad. Rémska komunita tu ma dlhi tradiciu, a Zije genetic-
ky pomerne izolovanym spdsobom Zivota. Zo stiboru sme vylucili blizke
pribuzenské vzt'ahy, t.j. nezahrnuli sme vzorky strodencov, a izke vekové
rozpdtie vytvoreného siboru napomahalo tiez vyluceniu vyskytu viacerych
vzoriek z jednej rodiny. Zistené frekvencie u 42 vyietrenych Rémov uva-
dzam v dizertaénej praci v kapitole Vysledky a v kapitole Rémska popula-
cia v porovnani s inymi populaciami (Nagyova, 2003).

Podl'a podobnych kritérii boli ziskavané aj vzorky Rémov Zijucich
v Medzeve, ¢o je malé mestecko ned’aleko Kosic, a obec Jasov sa nachadza
blizko neho. Tychto 57 vzoriek bolo vySetrenych z hl'adiska vyskytu frek-
vencii VNTR lokusov. Vysledky st uvedené v kapitole Vysledky a v kapitole
Romska populdcia v porovnani s inymi populaciami pri lokusoch ApoB,
D1S80, Col2A1 a D1785 spolu s vysledkami stiboru z Moldavy nad Bod-
vou (Nagyova, 2003).

IV. METODY

PopmieNky PCR-REAKCIE

DNA sme izolovali z vendznej krvi Millerovou vysolovacou metodou
(Miller a kol., 1988).

Reakény objem amplifikaénej zmesi v pripade analyz VNTR lokusov
obsahoval: lug genémovej DNA, 2 U Taq DNA polymerazy, 1 UM z oboch
primerov, 1,5 uM MgCI2 a 4 dNTPs, kazdy vo finalnej koncentracii 200
UM. V pripade kazdej vzorky 50 pl reakény objem bol prekryty 50 pl mine-
ralneho oleja.

! rvotd . | annealin Ji7 potet findlna
LokHE g i dc§[.l:irnliz-ﬁcia gensturdery primcrog L cyklov elongicia
ApoB 94°C /1 4° 94°C/1° 59°C/6” T2CE2” 3lx T0°C 13
pMCT118 94°C /4° 94°C /457" | 64,5°C /457 | 70°C/4°(8") 30x 70°C/71°
' Col2Al 94°C /1 4° 94°C /1" 66°C /5" 2Cr2° 30x 70°C17°
HXNZ22 94°C /4" 9E )1 68°C/6° 72°C /12" 3lx 70°CI 7T
9 STR lokusov
AmpFISTR 95°C/11° 94°C 1 1° 59°C/11” el 28x 60°C /457
Profiler Plus

Obr. €. 1.: Podmienky PCR-reakcie

Na amplifikdciu STR lokusov bol pouzity kit ApmFISTR Profiler Plus
PCR amplification Kit od firmy ABi. Reakény objem zmesi bol 25 ul, ktory
bol amplifikovany bez pouzitia mineralneho oleja.

Detekcia PCR proDUKTOV

Elektroforéza na agarézovom géle

V pripade analyz VNRT lokusov ziskané fragmenty boli separované elek-
troforézou na 2 % agar6zovom géle. PCR-produkty boli vizualizované fluo-
rescenénym farbivom (ethidium bromidom) pod UV svetlom. Na identifika-
ciu alel boli pouzité alelové markery VIII od firmy Roche a 100 bp rebrik od
firmy Advanced Biotechnology.

Elektroforéza na polyakrylamide

Po amplifikacii 9 STR polymorfizmov, pred analyzou lokusov bola pre-
vedend elektroforéza na zistenie pritomnosti a mnozstva PCR-produkov. Tato
predbezna kontrolna elektroforéza bola prevedend horizontalnou elektrofo-
rézou na 6 % polyakrylamidovom géle. Fragmenty boli zviditeI'nené farbe-
nim so striebrom.

Kapilarna elektroforéza

Elektroforéza STR lokusov bola riadena programom Collection Softwa-
re v. 2.0 a prebiehala na pristroji Abi Prism 310 Genetic Analyzer v géli
POP-4. (V istom bode kapilara je presvecovana laserovym lacom, ktory ge-
neruje svetelny signdl z farbiv 5-FAM, JOE a NED, ktoré sl naviazané na
primery. Farebné svetelné signaly detekuje a rozlifuje CCD kamera.) Elek-
troforéza prebehla v denaturaénom prostredi ktoré bolo zabezpecené For-
mamidom. Na identifikdciu alel bol pouzity alelovy rebrik oznaceny 6-car-
boxy-x-rodaminom (ROX).

SPRACOVANIE UDAJOV METODOU GENETICKYCH VZDIALENOST]

Podmienky vyberu populicii na porovnanie

Na porovnanie sme vybrali 16 populécii, o ktorych predpokladame, Ze
pocntc od ¢ias odchodu Romov z Indie niekedy existovala medzi nimi urci-
ta vizba. Tiez sme tam zaradili populacno-genetické Stidie z Indie, a to po-
pulacie pochadzajiice zo severovychodnych a severnych casti Indie, a popu-
lacie zo strednych a juznych oblasti Indie.

Ostatné oblasti Zeme boli rozdelené do kategérii podl'a toho, ¢i tamojsie
domorodé obyvatel'stvo prislo do styku s Romami. Podl'a toho sme zvolili



Staty, cez ktoré presli pocas svojej pate do Eurdpy: Turecko, Grécko, Egypt,
Maroko; dalej Slovensko a okolité &taty (Pol'sko, Cechy, Rakisko
a Mad'arsko) a ostatné Staty Eurdpy, v ktorych zili resp. dodnes ziju Romo-
via, ako je Spanielsko, Nemecko a Taliansko. Vysledky slovenskych Rémov
sme porovnavali aj s Gdajmi Romov Zijlcich v juznej oblasti Mad'arska,
v zupe Baranya.

Pri vybere publikécii sme dbali na to, aby v §tidiach, s ktorymi porovna-
vame naSich Romov, bola pouzita rovnaka, alebo podobna metodika, a aby
sledované subory sa podobali ako po¢tom tak aj charakterom vyberu jedin-
COV.

METODIKA VYHODNOCOVANIA UDAJOV

Udaje sme spracovali pomocou programu Genetic Distance by Qesc ver-
zia 1.21. Tento program porovnava frekvencie lokusov dvoch zvolenych
populécii na zaklade vztahu M. Neiho (1972): s¢itavaju sa frekvencie loku-
sov vsadené do exponencidlnych rovnic. Zo zistenej genetickej podobnosti
sa vypocita geneticka vzdialenost, €o je mozné znazornit’ v stromovej Struk-
ture.

V. VYSLEDKY

VNTR Lokusy

VNTR lokusy boli sledované v siibore Romov z Moldavy nad Bodvou a
v sibore Romov z Medzeva a Jasova. Sledovali sme 4 VNTR lokusy: ApoB,
D1S80, D17S5 a Col2Al.

V pripade lokusu ApoB bolo zistenych 14 alel, a to alely 24, 26, 28, 30,
32,34, 36, 38,40, 42, 44, 46, 48 a 50. Alely boli ozna¢ené nomenklatirnym
systémom podl'a Ludwiga a kol. (1989). Dizka repetitivnych sekvencii
v pripade lokusu ApoB sa pohybuje medzi 540 bp (alela 24) a 900 bp (alela
50). Najfrekventovanej$imi alelami boli 36 a 34.

V pripade lokusu D1S80 bolo zistenych 19 alel, a to alely 15, 17, 18, 19,
20,21,22,23,24, 25,26, 27, 28,29, 30, 31, 32, 35 a 37. Dizka repetitivnych
sekvencii sa pohybuje medzi 387 bp (alela 15) a 723 bp (alela 37). Najfrek-
ventovanej$imi alelami boli 24, 18 a 22.

V pripade lokusu D17S5 bolo zistenych 10 alel, a to alely 1,2,3 ,4,5, 6,
7, 8, 9 a 12. Dizka repetitivnych sekvencii sa pohybuje medzi 170 bp (alela
1) a 940 bp (alela 12). Najfrekventovanej§imi alelami boli alely 4, 2 a 3.

V pripade lokusu Col2A1 bolo zistenych 6 alel, a toalely 1,2,3,4,5a6.

Dizka repetitivnych sekvencii sa pohybuje medzi 590 bp (alela 1) a 750 bp
(alela 6). Najfrekventovanej$imi alelami boli alely 3 a 4.

STR Lokusy

STR polymorfizmy boli sledované v siibore Rémov z Moldavy nad Bod-
vou. Sledovali sme 9 STR lokusov: D3S1358, VWA, FGA, D8S1179,
D21S11, D18S51, D5S818, D135317 a D7S820.

V pripade lokusu D3S1358 bolo zistenych 6 alel, a to alely 14, 15, 16,
17, 18 a 19. Sekvencia repetitivnych tusekov je nasledovna: TCTA(TCTG),.
3(TCAT),, ich dizka sa pohybuje od 114 do 142 bp. Najfrekventovanejiou
alelou bola alela 15 (0,3095).

V pripade lokusu VWA bolo zistenych 7 alel, a to alely 14, 15, 16, 17,
18, 19 a v jednom pripade bola pozorovana aj medzialela 20.2. Sekvencia
repetitivnych sekov je nasledovna: TCTA(TCTG); 4(TCAT),, ich dizka sa
pohybuje od 157 do 197 bp. NajfrekventovanejSimi alelami boli alely 17
(0,3882) a 16 (0,2471).

V pripade lokusu FGA bolo zistenych 12 alel, a to alely 18, 19, 20, 21,
22,23, 24, 25,26 a d'alsie tri medzialely 22.2, 23.2 a 24.1. Sekvencia repeti-
tivnych Gsekov lokusu FGA je nasledovna: (TTTC), TTTT TTCT (CTTT),
CTCC (TTCC),. Ich dizka sa pohybuje od 219 do 267 bp. Najfrekventova-
nej§imi alelami boli alely 20 (0,2024), 21 a 24 (0,1667).

V pripade lokusu D8S1179 bolo zistenych 8 alel, a to alely 10, 11, 12,
13, 14, 15, 16, a 18. Sekvencia repetitivnych sekov je (TCTR),, kde R moze
byt nahradena nukleotidmi A alebo G. Dizka lokusu sa pohybuje od 128 do
168 bp. Najfrekventovanejsimi alelami boli alely 13 (0,2738) a 14 (0,2619).

V pripade lokusu D21S11 bolo zistenych 10 alel a medzialel, a to: 26, 28,
29, 30, 30.2, 31, 31.2, 32.2, 33.2 a 34.2. Sekvencia repetitivnych usekov je
nasledovna: (TCTA), (TCTG), [(TCTA); TA (TCTA); TCA (TCCA TA]
(TCTA),, a ich dizka sa pohybuje od 189 do 243 bp. Najfrekventovane;jsimi
alelami boli alely 29 (0,2209) a 32.2 (0,1977).

V pripade lokusu D18S51 bolo zistenych 10 alel, a to alely 12, 13, 14,
15, 16, 17, 18, 19, 20 a 21. Sekvencia repetitivnych usekov je (AGAA)n,
a ich dizka sa pohybuje od 273 do 341 bp. Najfrekventovanej$imi alelami
boli alely 17 (0,2976) a 14 (0,2024).

V pripade lokusu D5S818 bolo zistenych 6 alel, a to alely 9, 10, 11, 12,
13 a 14. Sekvencia repetitivnych tsekov je (AGAT), a ich dizka sa pohybuje
od 135 do 171 bp. Najfrekventovanej$imi alelami boli alely 12 (0,5238) a 11
(0,2500).



V pripade lokusu D13S317 bolo zistenych 8 alel, a to: 5, 8,9, 10, 11, 12,
13 a 14. Sekvencia repetitivnych tsekov je (GATA), a ich dizka sa pohybuje
od 206 do 234 bp. Najfrekventovanejsou alelou bola alela 12 (0,3529).

Sekvencia repetitivnych isekov lokusu D78820 je nasledovna: (GATA),,
ich dlzka sa pohybuje od 258 do 294 bp. Zistili sme 6 alel, a to alely 8, 9, 10,
11, 12 a 13. NajfrekventovanejSimi alelami boli alely 11 (0,4286) a 10
(0,1905).

GENETICKE VZDIALENOSTI

Rozvoj informatiky v minulom storo¢i umoznil spractivanie obrovského
mnozstva dat - matrixov — charakterizujucich 'udské populacie na zdklade
frekvencie vyskytu alel jednotlivych lokusov. Na porovnanie romskych popu-
lacii z Medzeva, Jasova a z Moldavy n/B. s vybranymi 16 neromskymi po-
puldciami zo sveta sme pouzili metodiku genetickych vzdialenosti vypraco-
vani Masaroshi Neim (Nei, 1972).

V dizertacnej praci predkladam aj genetické vzdialenosti romskych po-
pulacii navzdjom, a to porovnanie nami sledovanej romskej populacie
z Moldavy nad Bodvou a populdciu Romov z Medzeva a Jasova so sloven-
skymi rémskymi skupinami z Jarovnic a Richnavy (Bernasovskad a kol., 2000),
a z oblasti Spi§ (Bernasovska a kol. 1998a); a s romskou populaciou
z Mad’arska zo Zupy Baranya. V pripade Romskej populacie z Mad’arska sme
vychadzali z publikovanych vysledkov Wollera a kol. (1998) a Egyeda a kol.
(2000).

Geneticka vzdialenost’ medzi populdciami Rémov zo Spisa a z mad’arske;j
zupy Baranya, a tiez medzi populaciami z Moldavy nad Bodvou a populaciou
z Medzeva a Jasova je mald. V pripade populdcii z Moldavy n/B., Medzeva
a Jasova ide o romske populacie obyvajice tdolie riecky Bodvy, pricom
geograficka vzdialenost’ medzi sledovanymi populdciami nie je vicsia ako
16 km. V takom pripade je na mieste predpoklad, Ze spominané populécie
nie su od seba geneticky uplne izolované, po pripade jedna z druhej vznikla.

V pripade malej genetickej vzdialenosti romskych populacii zo Spisa
a z Baranye pri¢ina podobnosti nie je taka evidentna. Ked'Ze ide o dostato¢ny
pocet vzoriek v oboch pripadoch, neméze ist’ o skreslené vysledky vyskytu
frekvencii. Pri¢inu sledovaného javu je potrebné hl'adat’ v moznosti oddele-
nia Casti populacie v Baranya a ich neskor§ieho usadenia na (izemi historic-
kej zupy Spis. Tento predpoklad viak este je potrebné potvrdit’ aj vyskumom
v archivoch.

Vyznamna geneticka vzdialenost’ zistend pri porovnani nami sledova-
nych roémskych populacii (Moldava n/B., Medzev a Jasov) od romskych po-
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pulacii zo SpiSa a z Baranye je vSak vicsia ako zistené genetické vzdialenos-
ti medzi mnohymi eurépskymi populdciami. Pretoze toto na prvy pohlad
jednotné etnikum je vnatorne roz¢lenené na jednotky, ktoré st od seba izolo-
vané — delia ich pevné bariéry, ktoré maji pévod pravdepodobne v socidlne;
Strukture indickej spolocnosti, §truktare kast, ktoré maju charakter endogam-
nych skupin. Takyto postup pri uzatvarani manzelstiev pri dostatocnej vel’-
kosti populdcie nema postrehnutel'ny vplyv, ale v ramei malych izolatov ve-
die ku pokrvne pribuznym (konsangvindlnym) manzelstvdam, ¢o je
charakteristické aj pre velka vidcsinu dnesnych indickych populécii.
V romskej populdcii mézeme sledovat podobny jav, o im zabrénilo
v asimilacii do europskej spoloénosti, ale aj splynutiu jednotlivych romskych
skupin do jedného celku.

— 1.00
— 0.95

= 0.90
- 085

Rémska pop. (Jarovnice,
Richnava)
Rémska pop. (Baranya) ——

Rémska pop. (Spis) —

Romska pop. (nase vysledky,
Moldava n/B.)

Romska pop. (nase vysledky,
Medzev, Jasov)

Obr. ¢. 2.: Geneticke vzdialenosti 5 romskych populacii z Europy

VI. ZAVER

V stadii predkladam frekvencie alel 4 VNTR (ApoB, D1S80, D17S5
a Col2A1) a 9 STR (D3S1358, VWA, FGA, D8S1179, D21S11, D18851,
D5S818, D13S317 a D758820) lokusov vyskytujucich sa v populdciach Ro-
mov z Moldavy nad Bodvou a Romov z Medzeva a Jasova.

V tejto §tadii sa porovnavali populacie europskych statov, v ktorych je
romska populacia pocetnejsia (nad 100 000 jedincov) s nami zistenymi frek-
venciami vyskytu alel jednotlivych lokusov. Vyrazné rozdiely zistené po-
rovnanim romskej populacie s ostatnymi eurdpskymi populdciami potvrdzuji,
ze Romovia maji mimoeurdpsky povod.
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Porovnanim romskej populécie so severoafrickymi populaciami, z ¢oho
za najdolezitejsie pokladam porovnanie s egyptskou populdciou, sa potvrdi-
lo, Ze je vyrazna geneticka vzdialenost’ medzi romskou populiciou a ostatnymi
severoafrickymi populdciami, ¢o vyvracia ddvno znamu a rozsireni hypoté-
zu o egyptskom povode Rémov. Vyskyt nevelkého poétu Romov
v severoafrickych §tatoch viak bol a je potvrdeny — ich prichod do Spaniel-
ska z juhu inak by ani nebol mozny.

Porovnanim romskej populacie s dostupnymi udajmi niektorych indic-
kych populacii sa zistila vid¢sia podobnost, ako s ostatnymi sledovanymi
eurdpskymi a severoafrickymi populaciami. Vypocitanim genetickych vzdia-
lenosti 16 eurdpskych, severoafrickych a indickych populacii sa viak zistila
mensia genetickd vzdialenost’ medzi niektorymi eurépskymi populdciami
a indickymi populaciami, ako medzi sledovanou rémskou populaciou
a indickymi populdciami. Tento jav mohol zaprié¢init aj spoloény indoeurdp-
sky pévod spominanych populacii.

Pocas dlhodobého odliéenia romskej populdcie od prapdvodnej popula-
cie musime pocitat’ aj s vplyvom genetického posunu (drift) a efektom za-
kladatel'a, ked’Ze ide o po¢etne malé populacie ¢o sa tyka Romov, ale aj in-
dickych populacii. Tieto genetické javy mézu od seba oddialit’ pribuzné
populdcie, pripadne priblizit’ vzdialené populacie.

Vysledky skresl'uje aj obmedzené mnozstvo publikovanych udajov in-
dickych populacii. DIhodobo prevladajuci kastovny systém zvysila réznoro-
dost’ populécii obyvajicich Indiu do takej miery, Ze na dokazanie indického
povodu Romov je potrebné nédjst’ presne ti kastu, alebo kasty z ktorych po-
chéadzaji. V pripade absencie tychto udajov je mozné potvrdit’ iba znaénd
podobnost’ Romov s indickou populdciou, ako sa to potvrdilo aj v nasom
pripade.

Na§ vyskum d’alej potvrdil porovnanim piatich romskych populécii
z malého geografického uzemia (malé vzhl'adom k Sirokému rozsireniu Ro-
mov) zapadnej a severnej oblasti Karpatskej kotliny, Ze pdvod Romov je
potrebné hl'adat’ vo viacerych indickych kastach, lebo medzi porovnavany-
mi rémskymi populaciami sa zistili znaéné genetické vzdialenosti.

Prinosom tejto $tadie st okrem zistenych genetickych vzdialenosti aj za-
tial’ neskimané frekvencie vyskytu alel 4 VNTR a 9 STR lokusov vyskytu-
jucich sa u slovenskych Rémov.
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VIII. SuMMARY

DNA POLYMORPHISMS IN SELECTED ROMANIES POPULATION

In recent years, a distinct ethnic group has been drawing more and more
attention: the Gypsies (the Romanies). Not long ago it was still unknown
were they had come from giving rise to many legends and speculations that
could not been addressed by ancient scientists for lack of written facts. But
science has managed to solve this mystery by now. In the introduction of my
thesis I am focusing on the above-mentioned historic process starting with
the origin of legends in the 15th century up to current scientific approach. It
presents the main trends and methods of research (linguistics, physical anthro-
pology and anthropogenetics), their leaders and results.
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This study basically uses the most meaningful method of genetic science,
the PCR reaction (Polymerase Chain Reaction), which was discovered by
K.B. Mullis in 1983. This method is accepted for DNA testing all over the
world in both forensic and research fields too.

In this study I present allelic frequencies of 4 VNTR (APOB, D1S80,
D17S5 and COL2A1) and 9 STR loci (D3S1358, VWA, FGA, D8S1179,
D21S11, D18S51, D5S818, D13S317 and D7S820) in Romani populations
living in Moldava nad Bodvou, Medzev and Jasov, Slovakia.

The marked contrast detected while comparing a Romani population with
other European populations showed that the Romanies have their origin out-
side of Europe.

In addition, I compare allelic frequencies of various loci in European
populations with substantial Romani presence (over 100 000 individuals) to
our group of Romanies. Coexistence for many decades, oftentimes along
with forced or spontaneous assimilation, affected not only the Romanies, but
also the European Non-Romani population in the same geographic area.

When comparing the Romanies with some North African ethnic groups
(most importantly with the Egyptians) there is a marked genetic distance,
which contradicts to the widely accepted hypothesis about their Egyptian
origin. The incidence of small groups of Romanies in North African coun-
tries has nevertheless been confirmed - their arrival to Spain from the South
would be otherwise impossible.

Comparing the Romanies to some Indian populations yielded higher si-
milarities than when comparing with European and North African popula-
tion. On the other hand, genetic distance calculations of 16 European, North
African and Indian population showed smaller genetic distance between some
European population and Indian population, than between the Romanies and
the Indian population. This fact would support common Indo-European ori-
gin of the above-mentioned populations.

Due to the separation of the Romanies from their original population long
time ago, genetic drift and founder effect have to be considered as well, es-
pecially because of small population sizes. These genetic phenomena can
move populations from their originally close relatives to once more distant
ethnic groups.

Results may be affected also by the limited amount of published data on
Indian populations. Prolonged dominant cast system has amplified diversity
of Indian inhabitants to such extent, that proving Indian origin requires dis-
covery of the very cast or casts that the Romanies are coming from. Because
of the absence of these data it is possible only to point out notable similarities
of the Romanies with the Indian population, as it is in our case, as well. Thus,
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by showing substantial genetic distance among five Romani populations co-
ming from small geographic areas in the western and northern parts of the
Carpathian basin our research suggests that the origin of the Romanies has
roots in several Indian casts.

The contribution of our study, besides showing genetic distance between
populations, is the analysis of yet not investigated incidence of allelic frequ-
encies of the 4 VNTR and 9 STR loci found in Romanies living in Slovakia.

Keywords:
Romanies (Gypsies), DNA polymorphisms, VNTR, STR, Slovakia.
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