Streszczenie

Wstep

W ramach niniejszej rozprawy doktorskiej wykonano sekwencjonowanie NGS 120

genomow jgdrowych, datowanych od epoki Zelaza (n=2), poprzez okres rzymski (n=7)

1 wczesne sredniowiecze (n=111) w Polsce. Materialy szkicletowe datowane na okres

wezesnego Sredniowiecza obejmowaty populacje reprezentujgce:
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2

~
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»przecigtnych” mieszkancéw Polski w okresie wczesnego sredniowiecza - serie
szkieletowe: Brzes¢ Kujawski st. 5, Stary Brze$¢ Kujawski Kolonia st. 3, Piotrow st. 1
(gm. Poddgbice), Chetmno st. 20 (gm. Dabie), Plock, Ostrowite st. 2 (gm. Chojnice),
Sandomierz st. 117,

mieszkancéw portowej osady handlowej na wyspie Wolin: Lubin st. 6,
prawdopodobng  elit¢  wojskowg  pafistwa  pierwszych  Piastéw, wedtug
dotychczasowych interpretacji archeologéw przybyla tu z terenu Rusi (Waregowic):

Lutomiersk st. 1.

Dodatkowo uwzgledniono w analizie szkielety reprezentujace populacje zamieszkujace

teren wspdiczesnej Polski we wezesniejszych okresach archeologicznych: przedstawicieli

kultury wielbarskiej z okresu rzymskiego (I-IV w. n.e., Weklice st. 7, gm. Elblag) oraz

kultury tuzyckiej z wezesnej epoki zelaza (VIII-V w. p.n.e.) (stanowiska Katdus pow.

chetminski i Boguszewo pow. grudzigdzki w woj. kujawsko-pomorskim). Wiaczenie tych

populacji miato na celu prébe odpowiedzi na pytanie o histori¢ zasiedlenia ziem dzisiejszej

Polski.
Cele pracy

Celem pracy byla odpowiedZ na nastepujgce pytania:

1. Jaki byt stopient zréznicowania genetycznego populacji polskiej we wezesnym
sredniowieczu? Czy przeprowadzona analiza zréZnicowania genetycznego potwierdzi
obserwacje antropologéw, dotyczace wysokiego podobiefistwa populacji w tym
okresie?

2. Czy populacje z rejonu Brzescia Kujawskiego, pod warunkiem ich odpowiedniej
liczebnosci, moga by¢ reprezentatywne w opisach zmiennosci genetycznej
mieszkancow calego obszaru Polski we wezesnym Sredniowieczu?

3. Czy cmentarzysko lutomierskie mozna wigzaé z obecnodcia wywodzacych sie ze

Skandynawii grup wareskich - elit uczestniczacych w tworzeniu panstwowosci



polskiej? Czy widoczne sa analogie z osobnikami reprezentujacymi nekropolie w Bodzi
i innych, o domniemanej skandynawskiej proweniencji?
4. Czy badane populacje polskie z wezesnego Sredniowiecza rdznig sie istotnie od

populacji zamieszkujacych Polske we wezesniejszych okresach historycznych?

Materialy i metody

Materiat kostny do badan stanowily w gtéwnej mierze elementy $limaka (ang. cochlea),
korzenie zebow oraz kosteczki stuchowe. Izolacje aDNA i przygotowanie bibliotek NGS
wykonano w laboratorium aDNA typu clean-room (LaDNA) Katedry Antropologii Wydzialu
BiOS UL, a koficowe etapy normalizacji i sekwencjonowanie NGS w Pracowni Biobank
Katedry Biologii Nowotworéw i Epigenetyki Wydziatu BiOS, UL. W przypadku osobnikéw
ze stanowiska Lutomiersk, wszystkie etapy pracy z materialem kostnym wykonano w Institute
of Genomics University of Tartu Estonia. Uzyskany material genetyczny wykorzystano
w analizach petnogenomowych w oparciu o zestaw klasycznych metod stosowanych
w badaniach aDNA, tj. PCA (ang. principal component analysis) oraz F-statystyk (F3 i F4).
Zastosowano takze nowe metody, wchodzace obecnie w kanon badan aDNA, tj. oceng
podobienstwa genetycznego populacji/osobnikéw w oparciu o odleglo$é IBS (ang. identity by
state) z projekcja UMAP (ang. uniform manifold approximation and projection). Do analiz
poréwnawezych wlaczono przede wszystkim populacje z okresu wikinskiego z terenu Europy
(n=15), bedace najwickszym dostgpnym zbiorem danych o podobnej chronologii do populacji
wezesnosredniowiecznej z Polski. Na podstawie uzyskanych wynikéw podjeto probe oceny
zrdznicowania genetycznego populacji Polskiej we wezesnym Sredniowieczu, obejmujacy

poréwnania wewngtrz- i zewnatrzpopulacyjne.

Wyniki

Przeprowadzone analizy obejmowaly 111 osobniki z populacji polskiej z wezesnego
Sredniowiecza oraz osobniki reprezentujace kulture huzycka (n=2) i okres rzymski (n=7).
Przeprowadzone analizy wykazaly znaczne zréznicowanie wewnatrzpopulacyjne Polakow
uwzgledniajac wszystkie analizowane stanowiska archeologiczne z wezesnego Sredniowiecza
jednakze obserwowane réznice migdzypopulacyjne sg subtelne (z wytaczeniem Lutomierska).
Uzyskany wynik jest zgodny z obserwacjami antropologow, ktére wykazaly male
migdzypopulacyjne  zréznicowanie Kraniometryczne wezesnosredniowiecznych — grup
stowianskich z terenu Polski. Wyrdzniona grupa referencyjna, obejmujaca lokalne populacje

ze stanowisk Brzes¢ Kujawski st. 5 oraz Stary Brzes¢ Kolonia st. 3, moze wigc stanowié



reprezentatywna grupe w opisach zmiennosci genetycznej mieszkaficow obszaru Polski we
wezesnym $redniowieczu. Osobniki z nekropolii w Lutomiersku st. 1, wykazuja znaczne
wewnetrzne zréznicowanie genetyczne. Dodatkowo, grupa Lutomierska odbiega znaczaco od
obrazu genetycznego grup reprezentujgcych autochtoniczng ludnoéé wezesnosredniowiecznej
Polski. Badania pozwolity dodatkowo wydzieli¢ w populacji z Lutomierska trzech grup
reprezentujacych osoby pochodzenia autochtonicznego (59%), allochtonicznego (29%) oraz
.mieszanego” dwdch wezesniejszych komponentow (12%). Analiza indywidualna
przedstawicieli tej grupy wykazata w wigkszosci podobienistwo genetyczne do grup wikinskich
7 terenu Anglii (England Viking) oraz w przypadku dwoch - do grupy z terenu Rosji
(Russia_Viking). Wykazano takze podobiefistwo genctyczne niektérych przedstawicieli
populacji z Lutomierska do grupy ..polskich wikingéw” (Polish_Viking), obejmujacej
pbéznowikinska, elitarna nekropolie wareska W Bodzi na Kujawach. Dodatkowe analizy
z wlaczeniem osobnikow reprezentujacych populacje z wezeéniejszych okreséw wykazaty brak
istotnych zmian w czasie od wezesnej epoki zelaza. Wynik ten nalezy jednak potraktowa¢ jako
wstepny, wymagajacy w przysztosci whyczenia wigkszej ilodci danych (genoméw jadrowych)

na temat zréznicowania genetycznego populacji poprzedzajacych wezesne Sredniowiecze.

Whioski

Uzyskane wyniki potwierdzity w duzym stopniu opisywane przez antropologéw
w oparciu o cechy morfologiczne szkieletu mate zréznicowanie populacji z okresu wczesnego
sredniowiecza. Wykorzystanie danych petnogenomowych i zastosowanie nowoczesnych
metod analiz bioinformatycznych pozwolily jednak uzyskaé duzo bardziej szczegotowy obraz
zrbznicowania populacji ludzkich z tego okresu, zar6wno migdzygrupowego jak i bardziej
subtelnych réznic wewngtrzgrupowych, a takze wyjasni¢ jego zrodla. Najwazniejszym
wynikiem pracy jest rozpoznanie na szersza skalg infiltracji populacji pafistwa pierwszych
Piastébw przez grupy ludzkie wywodzace si¢ zrodtowo ze Skandynawii, biorace udziat
w tworzeniu elit weczesnego panstwa polskiego. Kolejny to dokonana ocena stopnia
zréznicowania populacii ,,autochtonicznych™ z tego okresu, wskazujaca na reprezentatywnosc
odpowiednio licznych serii z Kujaw analizach zjawisk etnogenetycznych w szerszej,
ponadregionalnej perspektywie. Istotnym trzecim wynikiem tej pracy, choé wcigz majacym
charakter wstepny ze wzgledu na jednostkowe dane, jest wykazanie braku podstaw do
wnioskowania o dyskontynuacji zasiedlenia obszaru ziem dzisiejszej Polski miedzy poczatkiem

epoki zelaza a wezesnym Sredniowieczem.



Summary

Introduction

As part of this doctoral dissertation, NGS sequencing of 120 genomes was performed,
dating from the Iron Age (n=2), through the Roman period (n=7) and early Middle Ages
(n=111) in Poland. Skeletal materials dating from the early Middle Ages included populations
representing:

1. "average" inhabitants of Poland in the early Middle Ages - skeleton series: Brzedé
Kujawski, site 5, Stary Brzes¢ Kujawski, Kolonia, site 3, Piotréw, site 1 (Poddebice
commune), Chetmno, station 20 (Dabie commune), Plock, Ostrowite station 2
(Chojnice commune), Sandomierz sites 1 and 7,

2. residents of the port trading settlement on the island of Wolin: Lubin site 6,

(8]

The probable military elite of the state of the first Piast dynasty, according to

archacologists' interpretations, came here from the area of Ruthenia (Varangs):

Lutomiersk site 1.
In addition, the analysis included skeletons representing populations inhabiting the
territory of modern Poland in earlier archaeological periods: representatives of the Wielbark
culture from the Roman period (1st-4th century AD, Weklice site 7, Elblag commune) and the
Lusatian culture from the early Iron Age (8th-5th century BC) (sites Kaldus in the Chetmno
district and Boguszewo in the Grudzigdz district in the Kuyavian-Pomeranian Voivodeship).
The inclusion of these populations was an attempt to answer the question about the history of

the settlement of the lands of today's Poland.

Material and methods

The bone material for the study consisted mainly of cochlea elements, tooth roots and
auditory ossicles. Isolation of aDNA and preparation of NGS libraries were performed in the
aDNA clean-room (LaDNA) laboratory of the Department of Anthropology, Faculty of Biology
and Environmental Protection, University of Lodz, and the final stages of normalization and
NGS sequencing were catried out in the Biobank Laboratory, Department of Cancer Biology
and Epigenctics, Faculty of Biology and Environmental Protection, University of Lodz. In the
case of individuals from the Lutomiersk site, all stages of work with bone material were
performed at the Institute of Genomics, University of Tartu, Estonia. The genetic material
obtained was used in genome analysis based on a set of classic methods used in aDNA research,

i.e. PCA (principal component analysis) and F-statistics (F3 and F4). New methods were also



used, which are now part of the canon of aDNA research, i.e. the assessment of genetic
similarity of populations/individuals based on the IBS (identity by state) distance with the
UMAP (uniform approximation and projection) projection. Comparative analyzes mainly
included populations from the Viking period from Europe (n=15), which are the largest
available data set with a similar chronology to the early medieval population from Poland.
Based on the obtained results, an attempt was made to assess the genetic diversity of the Polish

population in the early Middle Ages, including comparisons within and outside the population.

Results

The conducted analysis was based on 111 individuals from the Polish population from
the early Middle Ages, individuals representing the Lusatian culture (n=2) and the Roman
period (n=7). The conducted analysis showed a significant diversity of the Polish population,
taking into account all the analyzed archaeological sites from the early Middle Ages (excluding
Lutomiersk), however, the observed inter-population differences are subtle. The obtained result
is consistent with the observations of anthropologists, which showed a small inter-population
craniometric differentiation of early medieval Slavic groups from Poland. The distinguished
reference group, including local populations from the sites of Brze$é Kujawski site 5 and Stary
Brzes¢ Kolonia site 3, may therefore be a representative group in the descriptions of genetic
variability of the inhabitants of Poland in the early Middle Ages. Individuals from the
necropolis in Lutomiersk, site 1, show significant internal genetic diversity. In addition, the
Lutomiersk group differs significantly from the genetic image of groups representing the
indigenous population of early medieval Poland. The research allowed to distinguish in the
population of Lutomiersk three groups representing people of autochthonous (59%),
allochthonous (29%) and "mixed/hybrid" two previous components (12%). Individual analysis
of representatives of this group showed genetic similarity to Viking groups from England
(England_Viking) and in the case of two - to a group from Russia (Russia_Viking). The genetic
similarity of some representatives of the population from Lutomiersk to the group of "Polish
Vikings" (Polish_Viking), including the late Viking, elite Varangian necropolis in Bodzia in
Kujawy, was also demonstrated. Additional analyzes including individuals representing
populations from earlier periods showed no significant change in time from the Early Tron Age.
However, this result should be treated as preliminary, requiring in the future the inclusion of
more data (nuclear genomes) on the genetic diversity of populations preceding the early Middle

Ages.



Conclusions

The obtained results confirmed to a large extent the low diversity of the population from
the early Middle Ages described by anthropologists based on the morphological features of the
skeleton. However, the use of full-genomic data (in low resolution) and the use of modern
methods of bioinformatics analysis allowed to obtain a much more detailed picture of the
diversity of human populations from that period, both between groups and more subtle intra-
group differences, and to explain its sources. The most important result of the work is the
recognition on a larger scale of the infiltration of the population of the state of the first Piast
dynasty by human groups originating from Scandinavia, taking part in the formation of the
elites of the early Polish state. Another is the assessment of the degree of differentiation of
"autochthonous" populations from this period, indicating the representativeness of the
numerous series from Kujawy in the analyses of ethnogenetic phenomena in a wider, supra-
regional perspective. An important third result of this work, although still of a preliminary
nature due to individual data, is the demonstration of the lack of grounds for inferring the
discontinuation of the settlement of the area of today's Poland between the beginning of the

Iron Age and the early Middle Ages.
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