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Recenzja rozprawy doktorskiej
Pani mgr Pauliny Malgorzaty Boréwki

pt. ,, Zrdznicowanie genetyczne populacii ludzkich zamieszkujgcych teren dzisiejszej Polski

we wezesnym sredniowieczi”

Paleogenetyka to badanie przeszlosci starozytnych organizmow poprzez analize
zachowanego w ich szczatkach materialu genetycznego. Na diugo przed sekwencjonowaniem
DNA juz na poczatku lat 60 XX wieku Emile Zuckerland i Linus Pauliny wprowadzili do
obiegu naukowego ten termin. Jednak dopiero w polowie lat 80 XX wieku archeogenetyka
zaistniala jako nowoczesna metoda badan naszych antenatow. Svante Paabo jako jeden z
tworcoOw nowoczesnej paleogenetyki wskazat w swoich licznych badaniach ukoronowanych
nagroda Nobla, ze archeogenetyka bez antropologii biologicznej i archeologii jest Slepa a
antropologia bez archeogenetyki bardzo czgsto bezradna.

Takie interdyscyplinarne ujgcie metodologiczne zostalo umiejetnie zastosowane w
ocenianym przeze mnie doktoracie. Na samym wstepie chciatbym podkreslié, ze praca
doktorska Pani magister Pauliny Bordwki jest doskonatym przykladem holistycznego i
szeroko plaszczyznowego opracowania dotyczacego zroznicowania genetycznego populacji
fludzkich z terenu dzisicjszej Polski we wczesnyim sredniowieczu, w ktérym  dane
paleogenetyczne naniesione zostaly na szczegdlowe tlo archeologiczne z uwzglednieniem

analiz antropologicznych.



Oceniana przeze mnie praca doktorska nost znamiona pionierskie i innowatorskie,
bowiem wykorzystany zostal w niej unikalny material szkieletowy jak i wieloskalowe i
szerokoplaszczyznowe badania genomdw jadrowych. Co prawda kilka tygodni temu ukazala
si¢ praca zespotu profesora Figlerowicza (Genome Biology - 25 lipca 2023 roku) dotyczaca
podobnego zagadnienia jednak z chronologicznego punktu widzenia to wiladnie oceniany
przeze mnie doktorat jest pierwszym tego typu opracowaniem w Polsce. Nalezy rowniez
zaznaczy¢, ze prowadzone dotvchczas analizy archeogenetyczne wykorzystujace materialy
szkieletowe historycznych grup ludzkich tworzacych podwaliny spoteczenstwa polskiego we
wezesnym Sredniowieczu realizowane byty w oparciu o mitochondrialne DNA.

Rozprawa doktorska jest obszernym bardzo dobrze napisanym 246 stronnicowym
opracowaniem o strukturze typowej dla pracy naukowych z zachowanymi proporcjami
pomiedzy rozdzialami. Godnym podkresienia jest fakt wykorzystania ponad 220 precyzyjnie
dobranych pozycji literaturowych, z ktérych prawie 50% to publikacje nie starsze niz
siedmioletnie.

Rozprawe doktorska rozpoczyna poprzedzony abstraktem syntetyczny i logicznie
zaplanowany wstep. w ktorym doktorantka omawia kluczowe dla Jej badan zagadnienia.
Przedstawione zostaly najwaznigjsze nurty badawcze dotyczace analiz starego DNA.
Chcialbym zaznaczyé, ze doktorantka nawigzujac do dotychezas opublikowanych prac
dotyczacych zmiennodci genetycznej mtDNA populacji zamieszkujacych ziemie dzisiejszej
Polski nie uwzglednila jednej waznej pozycji dotyczgcej badan przeprowadzonych przez dr
Anne Juras i wspolpracownikow opublikowang w 2021 roku w American Journal of Physical
Anthropology. Autorka rozprawy doktorskiej wskazata, ze dotychczasowe badania dotyczace
analiz starego DNA z terendéw Polski obejmowaly przede wszystkim analizy na poziomie
nierekombinujacych loci mitochondrialnego DNA. A te oparte o dane pelnogenomowe
stanowily czes¢ szerszych geograficznie projektow realizowanych przez zagranicznych
autorow. Jednoczednie wskazala, Zze wigkszos¢ tych prac obejmowala analizy okreséow
starszych chrenologicznie - z okresu neolitu czy tez epoki brazu. Doktorantka slusznie
zauwazyla, ze w literaturze przedmiotu coraz czgscie) zainteresowanie naukowcow przesuwa
sie w kierunku badan genetycznych lokalnych populacji z okreséw miodszych w tym
wczesnego sredniowiccza. Badania zjawisk zmiennosci i ciagglosci genetycznej grup ludzkich
z terenu Europy Centralnej, ktore zostaly podjete w rozprawie doktorskiej sa bardzo trudne z
punktu widzenia metodologicznego ze wzgledu na cialopalny charakter pochowkdw od

okresu brazu, az do wczesnego Sredniowiecza.



Podsumowujac, we wstepie obok aktualnego stanu wiedzy z zakresu archeogenetyki
oraz antropologii biologicznej Autorka porusza takze zagadnienia dyskusyjne, ktore stajg sig¢
jasno sprecyzowanymi celami pracy.

Szczegblowe i bardzo dobrze skonstruowane cele badawcze w sposéb logiczny
wynikajg z zarysowanego we wstepie zagadnienia naukowego i wypelniaja poniekad fuke w
zakresie pelnogenomowych badan archeogenetycznych z terendw obecnej Polski.
Petnogenomowa analiza kopalnego DNA grup ludzkich tworzacych spoleczenstwo polskie we
wezesnym Sredniowieczu zostala ujeta w bardzo ambitne cele badawcze. Dotyczg one préby
odpowiedzi na nastgpujace pytania; 1/ jaki byt stopien zrdznicowania genetycznego populacji
ludzkich zamieszkujacych Polske we wezesnym sredniowieczu. 2/ czy grupy reprezentujace
jeden region w tym wypadku Kujawy mogg by¢ reprezentatywne w opisach zmiennosci
genetycznej dla calego obszaru Polski we wezesnym Sredniowieczu. 3/ czy cmentarzysko ze
stanowiska w Lutomiersku mozna wigza¢ z wplywami skandynawskimi. 4/ czy grupy z
wezesnego sredniowieeza rdznig sie od tych zamieszkujgcych teren Polski we wczesniejszych
okresach.

Przedtozony mi do recenzji doktorat Pani magister Pauliny Malgorzaty Borowki
oparty jest o niepublikowane wczesniej dane. Material badawczy reprezentuje szerokie
spektrum chronologiczne uwzgledniajace zréznicowanie biologiczno-kulturowe pochdwkéow
szkieletowych od epoki zelaza przez okres rzymski, az po weczesne sredniowiecze, W
badaniach wykorzystano 120 szkieletéw, z ktorych pobrano probki sluzace do
pelnogenomowego  sekwencjonowania ~ NGS.  Szeroko  plaszezyznowe  analizy
archeogenetyczne uwzglednialy 12 stanowisk archeologicznych =z terenu  Polski.
Wyselekcjonowane osobniki pochodzily z réznorodnych pod wzgledem formy oraz
wyposazenia grobow, ukazujac tym samym petne spektrum owczesnej stratygrafii spoleczne;j.
Unikalny materiat szkieletowy sluzacy w realizacji celow badawczych zostal stusznie
podzielony na trzy gtdwne grupy. Pierwsza stanowily szkielety oséb pochowanych na 7
cmentarzyskach datowanych na okres wczesnego sredniowiecza. Wsrod nich wydzielono
~Swoista” autochtoniczng grupe referencyjng skladajaca si¢ z 28 osobnikdéw nekropolii
Brzes¢ Kujawski stanowisko 5 oraz 22 osobnikdw ze stanowiska 3 w Brzesciu Kujawskim.
Druga grupa reprezentowana byla przez sredniowiecznych mieszkaficow osady handlowe;j
pochowanych na stanowisku Lubin na wyspie Wolin. Trzecia to natomiast domniemana elita
wojskowa pafistwa pierwszych Piastow, ktéra wedtug danych literaturowych skladala sie z
0sdb przybylych z Rusi pochowanych na cmentarzysku w Lutomiersku. W celu odpowiedzi

na pytanie dotyczace ewentualnej cigglosci genetycznej Sredniowiecznych grup z terenu



Polski w odniesieniu do szerokiego horyzontu chronologicznego wykorzystano unikalne
szkielety przedstawicieli kultury wiclbarskiej pochowanych w Weklicach oraz osobnikow
kultury fuzyckiej z wezesnej epoki Zelaza ze stanowiska Katdus i Boguszewo.

Na uwage zasluguje bardzo dobrze dobrany material poréwnawezy z wczesnego
sredniowiecza i okresu wikinskiego sktadajgcy si¢ z 374 osobnikdw datowanych od VII do
XII wieku naszej ery. Dane archeogenetyczne zroznicowanych geograficznie grup wikingow
w tym tak zwanych wikingéw polskich =zaczerpnigto z pracy Margarynian i
wspotpracownikéw z 2020 roku. W zwigzku z faktem, ze wymienione grupy obejmuja
elitarne pochéwki wikinskie oraz lokalne, o potwierdzonym pochodzeniu skandynawskim,
stanowig one bardzo dobre tto pordwnawcze. Na szezegblne podkreslenie zastuguje bardzo
szczegdlowe tho archeologiczne uwzgledniajace nie tylko stratygrafig spoteczng pochowanych
osobnikéw ale réwniez orientacje przestrzenng na terenie analizowanych nekropolii. Te
informacje tacznie z danymi antropologicznymi umozliwily nie tylko interpretacjg wynikow
w aspekcie zmiennodci migdzygrupowej ale staly sie wyjatkowym Zrodlem wiedzy
pomocnym w badaniach zmiennosci wewnatrz grupowej i analizie zwigzkéw genetycznych
miedzy poszczegdlnymi osobnikami.

Rozpoznawalny na atenie miedzynarodowej zespot badawezy, kidrego czlonkinig jest
Pani magister Paulina Boréwka znany jest zastosowania najnowszych metod analizy starego
DNA i te nowoczesne metodologie badawcze zaprezentowano w calej okazalosci w
niniejszym doktoracie. [zolacj¢ aDNA oraz przygotowanie bibliotek NGS przeprowadzono w
oparciu o materiat pozyskany z kosci skalistej, korzeni zgbéw oraz kosteczek stuchowych.
Chcialbym szczegdlnie podkreslic nowatorski charakter metodyczny wykorzystany w
niniejszej pracy dotyczacy pobierania prébek do badan bez naruszenia integralnosci czaszki.
Ta procedura bedgca unikalng modyfikacja stosowanych dotychczas metod inwazyjnych
moze byé z powodzeniem opatentowana. Godny podkreslenia jest takze fakt, ze wszystkie
etapy sekwencjonowania i normalizacji bibliotek NGS przeprowadzono w macierzystych
laboratoriach DNA oraz Pracowni Biobank na wydziale BiOS Uniwersytetu Lédzkiego. W
przypadku analiz szczgtkdw kostnych ze stanowiska Lutomiersk analizy zostaly wykonane
we wspdlpracy z Instytutem Genomiki Uniwersytetu w Tartu.

Wszystkie etapy badaf wykonanych w niniejszej pracy sg bardzo czytelnie i
szpzeg(’){owo przedstawione. Poczagwszy od przygotowania bibliotek NGS poprzez ich
wysokoprzepustowe sekwencjonowanie az do bioinformatycznej analizy wynikow
oddzielajgcych sekwencje endogenne od egzogennych $wiadczg o bardzo dobrym

przygotowaniu metodycznym doktorantki. Co wigcej samodzielnie zostalo przeprowadzone



mapowanie odczytdéw i poréwnanie ich do sekwencji referencyjnych ludzkiego genomu co w
efekeie umozliwito usuniecie niespecyficznych dopasowan oraz duplikatow. W ten sposéb
material genetyczny wykorzystano w pelnogenomowych analizach nie poprzestajac tylko na
klasycznych metodach PCA. Doktorantka podjeta interpretacje wynikow za pomocg statystyk
F3 i F4 ukazujacych podobiefistwa mig¢dzy analizowanymi populacjami oraz
umozliwiajacymi weryfikacje hipotez dotyczacych przeptywu genow w modela.ch
historycznych. Analizy dotyczgce F-statystyk przeprowadzono w oparciu o oceng stopnia
ryzyka bledow alfa i beta w falsyfikacji hipotez statystycznych. Dodatkowo w badaniach
zastosowano analize IBS pozwalajaca na okreslenie podobienstwa genotypow dla
analizowanych dwoch osobnikow a po transformacji logarytmicznej IBS dane rzutowano na
uklad wspotrzednych przy uzyciu metody UMAP. Dzigki temu Doktorantce udato sig z
powodzeniem umiesci¢ analizowanych osobnikéw w przestrzeni trojwymiarowej. Metoda ta
wchodzgca do kanonu badan archeogenetycznych w odréznienin od klasycznej metody PCA
umozliwia uwypuklenie réznic migedzy analizowanymi osobnikami.

Uwazam, ze analizy zostaly przeprowadzone w oparciu o najnowsze fnetodologie
speiniajgce najbardziej surowe kryteria wymagane w badaniach archeogenetycznych na
gruncie nauki migdzynarodowej.

Wyniki pracy doktorskiej zostaly przedstawione na 47 stronach oraz uzupehione o
szczegdlowe dane zaprezentowane w aneksie w postaci 35 tabel i wykresow. Interpretacja
wynikow jest wywazona i wieloplaszczyznowa $wiadczaca o duzej dojrzatosci badawczej
Autorki i nie budzi zastrzeZzen. Dzigki zastosowaniu rdéznorodnych modeli i metod
badawczych Doktorantka ﬁzyska’ta wglad w szereg zaleznosci migdzy oraz wewnatrz
populacyjnej zmiennosci genetycznej badanych grup. Zaproponowane podrozdziaty czytelnie
przedstawiajg zasadnicze kroki badawcze majace weryfikowac postawione hipotezy naukowe.
Podstawowa i szeroko stosowana metoda PCA wskazata zréznicowanie analizowanych grup
we wczesnym $redniowieczu na tle trzech gléwnych komponentéw genetycznych, ktore
uformowaly populacje europejskie. Byly to zachodnie grupy lowcéw i zbieraczy, grupy
anatolijskich rolnikow oraz pasterzy kultury Yamnaya. Wynik tej analizy wykazat, ze cala
reprezentacja osobnikéw z terendéw dzisiejszej Polski pochodzgca z roznych okreséw
historycznych miedci sie w przestrzeni zréZnicowania genetycznego wyzZnaczonego przez
wymienione powyzej populacje. Pani magister Paulina Borowka slusznie zauwazyta, ze
niezbyt czula metoda PCA ukazala bliskie skupienie punktdow w badanych okresach
chronologicznych, ktdére przy zastosowaniu imputacji EIGENSTRAT jest trudne do

interpretacji i wynika z faktu, Ze zaobserwowane w niniejszych badaniach zroéznicowanie



genetyczne w badanym czasookresie nie podlegalo drastycznym zmianom. Dlatego stusznie z
punktu widzenia metbdoiogicznego Doktorantka podjeta analizg oceniajacg zrdznicowanie
badanych grup poprzez ‘analizc; wystepowania w genomach badanych osobnikéw
identycznych alleli. Zastosowany w tym celu model IBS-UMAP pozwolit na rozdzielenie
badanych przez Autorkg grup uwzgledniajgc genetyczne komponenty ludnosciowe WHG,
ANA oraz YAM. Wykonane w powyzszym modelu analizy wykazaly, ze grupy reprezentujgce
poszczegdlne stanowiska archeologiczne nie posiadajg homogennego rozkladu i $wiadcza o
zlozonej strukturze genetycznej. Autorka rozprawy doktorskiej wskazuje, ze obraz ten moze
wynikaé z efektu zbyt niskiej $redniej wartosci pokrycia genomu jadrowego. Niezaleznie od
tego mozna zauwazyé, Ze najbardziej zblizonymi do autochtonicznych grup z Brzescia
Kujawskiego sa raczej warianty grupy WHG i ANA niz pasterskie populacje Yamnaya.
Bardzo ciekawym wynikiem jest fakt stabego grupowania osobnikéw wedtug stanowisk za
wyjatkiem grupy lutomierskiej. Nalezy podkresli¢, ze analizowane osobniki reprezentujace
kulture tuzycka mieszcze si¢ w chmurze zmiennosci genetycznej populacji Polski z okresu
wezesnego Sredniowiecza. Jednoczesnie mozna zaobserwowal bliskie sasiedztwo grupy
okreéfanej jako wikingowie ukraifiscy, ktéra wedtug danych literaturowych jest genetyczna
mieszanka ludnosci wikifskiej oraz lokalnej przy jednoczesnym odleglym podobienstwie do
szwedzkich i brytyjskich grup wikifiskich. W nastgpnej czgsci opisywanego podrozdziatu
Autorka przechodzi do szczegélowych analiz poszezegélnych analizowanych w ninigjszym
doktoracie stanowisk archeologicznych. Wykazano migdzy innymi, ze w obrgbie homogennej
grupy lutomierskiej mozna wyrézni¢ trzy podgrupy. W grupie pierwszej skladajacej sig¢ z 12
osobnikéw obojga plci znalazt sig migdzy innymi jeden z bardziej istotnych pochdwkow,
uwazany dotychczas za reprezentanta tak zwanych wojownikow wareskich. W drugiej grupie
znalazly sie dwie kobiety by¢ moze z soba spokrewnione. Co ciekawe w prébkach zostata
wykazana haplogrupa (Nlalalal), ktéra zostata odnotowana w innych, wczednic]
opublikowanych badaniach w pochéwku kobiety reprezentujgce] kulture pucharow
lejkowatych z terenu Brzescia Kujawskiego.

Wykorzystane w ninigjszych badaniach statystyki F3 i F4 sg zarowno miarg
podobiefistwa wystepowania czgstosci alleli pomigdzy analizowanymi populacjami jak i
stopnia wspdlnego pochodzenia osobnikéw w historycznych modelach przeptywu genow.
Dzicki tym statystykom udalo si¢ Autorce doktoratu wykaza¢ migdzy innymi: 1/ duze
podobiefistwo genetyczne osobnikéw pochowanych na stanowiskach archeologicznych z
Brzescia Kujawskiego. Przy czym pomimo duzego ich podobiefistwa nie zaobserwowano

silnej wymiany gendw pomiedzy tymi dwoma grupami. Pani magister Paulina Boréwka



podkresla, ze aby rozstrzygnaé wspolne pochodzenie osobnikow reprezentujgcych te dwie
grupy nalezatoby zbada¢ genomy pochodzace od lokainych przedstawicieli reprezentujacych
starsze okresy chronologiczne. 2/ wszystkie pozostate grupy sredniowieczne poza osobnikami
pochodzacymi ze stanowiska w Lutomiersku sg zblizone pod wzgledem genetycznym do
autochtonicznych grup z Brzescia Kujawskiego. 3/ osobnicy pochowani na cmentarzysku w
Lutomiersku stanowia czg¢sciowo odrgbng grupe genetyczng najsilniej roZnicujgcg pozostate
populacje. 4/ dzigki zastosowaniu referencyjnego klastra, w ktdrego sktad weszli osobnicy z
Brzescia Kujawskiego Doktorantka uchwycita subtelne réznice zmiennoset genetycznej we
wezesnym Sredniowieczu i wskazala, ze pozostate analizowane grupy nie stanowia odrgbnych
genetycznie populacji przy czym ich wewnetizne zréznicowanie wpisuje si¢ w kanon
genetycznej zmienno$ci migdzy populacyjnej mieszkaficdw wezesnosredniowiecznej Polski.
W dalszej czesci wynikow Doktorantka przedstawita bardzo ciekawg i wazng z punkiu
widzenia metodycznego analiz¢ miedzy populacyjnych relacji genetycznych w obrebie
badanych grup wczesno $redniowiecznych oraz wybranych literaturowych danych
pochodzacych z 15 grup wikinskich. Wyniki tej analizy sa kwintesencjg szczegétowych badan
prowadzonych w ocenianym doktoracie. Okazalo si¢ migdzy innymi, ze grupa osobnikéw
wyeksplorowanych na stanowisku Brzes¢ Kujawski 5 jest populacjg Ibkalnq bez
skandynawskiej domieszki genetycznej. Podobna sytuacja dotyczy analizowanego osadnika z
Chelmna oraz ze stanowiska Lubin. Szczegdélowa genetyczna analiza indywidualna
umozliwita weryfikacje hipotezy dotyczacej wikinskiego pochodzenia os6b pochowanych na
stanowisku w Lutomiersku. Okazalo si¢, ze wykazuja oni znaczne zroznicowanie genetyczne,
ktore umozliwito wydzielenie trzech gldwnych podgrup: 1/ lokalnej reprezentowanej przez 10
osobnikdéw pochowanej w rdznych strefach cmentarzyska o réznym wyposazeniu grobowym,
2/ druga grupa to osobniki allochtoniczne, do ktorej zaklasyfikowano pieciu osobnikow
najbardziej zblizonych do grupy wikingdw brytyjskich. Jednak szczegolowe analizy statystyk
F4 ukazaly brak jednorodnosci genetycznej w obrgbie tej grupy i wskazaly, ze przeptyw
gendw nastepowal migdzy estonskimi, dunskimi, szwedzkimi oraz polskimi grupami
wikingdw. 3/ trzecia grupa to tak zwane osobniki "mieszane" pod wzgledem pochodzenia,
ktore dzielily podobienstwo genetyczne z polska grupa referencyjng oraz z populacjami
wikinskimi. W obrebie tej grupy zweryfikowano pochodzenie jednego z najcickawszych
pochdéwkdow na tym cmentarzysku, ktdrego wyposazenie miato Swiadczyé o domniemanym
pochodzeniu wschodnim (wikingowie rosyjscy). Przeprowadzona analiza indywidualna
wskazata. ze najwicksze podobienstwo dzieli on z populacjg wikingéw polskich. Dzigki

zastosowanym szczegélowym analizom wykorzystujgcym precyzyjnie modele "F" Pani



magister Paulina Boréwka wykazala, ze domniemany elitarny pochowek wikinski okazal si¢
osobnikiem pochodzenia autochtonicznego, dodatkowo kobiety pochowane na tym
cmentarzysku zaliczone dd grupy allochtonicznej byly chowane obok allochtonicznych
mezezyzn. W przypadku kobiet miejscowych ich pochowki byly usytuowane w obrebie
przedstawicieli lokalnej spotecznosci. Dzigki analizom archeogenetycznym w powigzaniu z
ttem archeologicznym Doktorantka wykazata, Ze lokalne kobiety byly chowane w grobach
pozbawionych obstawy kamiennej natomiast kobiety z grupy allochtonicznej wyposazone
byly w bogate groby posiadajace obstawe kamienng.

Wyniki analiz osobnikéw pochodzacych z cmentarzysk Ostrowite, Sandomierz i
Piotréw wskazuja na nich lokalne pochodzenie ze znacznym udzialem przeplywu genéw z
referencyjna grupg Brzescia Kujawskiego oraz nieznacznym przeplywem gendw z grupami
wikifnskimi. Najstarsze chronologicznie grupy z Weklic, Boguszewa i Kaldusa wykazaty
przeptyw genow pomigdzy referencyjng grupa z Brzescia Kujawskiego oraz estonskimi,
dunskimi i szwedzkimi wikingami.

Dyskusja oparta jest o bardzo dobrze dobrang i bogata literature przedmiotu.
Doktorantka porownata wlasne niepublikowane wczesniej pefnogenomowe dane pochodzgce
z badanych przez siebie roznorodnych grup z wynikami uzyskanymi przez cytowanych w
dyskusji autoréw. Doktorantka naniosta szeroki horyzont badain antropologicznych,
archeologicznych i historycznych dotyczacych obecnego stanu wiedzy na temat historii
obecnosci Stowian na ziemiach polskich. Wskazata jednoczesnie, ze duzg lukg w wyjasnieniu
tych procesow jest brak oceny zmiennosci genetycznej ludnosci zamieszkujacej teren Polski
w okresie ksztattowania si¢ paistwa pierwszych Piastéw na podstawie genoméw jadrowych.
Jak juz wspomnialem po otrzymaniu doktoratu do oceny pojawita si¢ praca dotyczaca tego
okresu opublikowana przez zespdt profesora Figlerowicza. Jednak ze wzgiedu na fakt, 7e
publikacja ta ujrzata $wiatfo dzienne juz po badaniach wykonanych przez Panig magister
Pauling Bordwke nie mogta stanowié¢ tta w przeprowadzonej dyskusji. W szczegbdlowej
dyskusji wykazano wzrost zréznicowania wewnatrz popuiacyjnego przy jednoczesnym
zmniejszeniu si¢ genetycznej zmiennosci migdzygrupowej, co jak stusznie zauwazéla
Doktorantka jest zgodne z wczesniejszymi badaniami antropologicznymi. Badania
porownawcze wskazaly, ze analizowane grupy reprezentujace rézne wezesno $redniowieczne
stanowiska archeologiczne wykazujg autochtoniczne pochodzenie i stanowig odrgbng grupe w
stosunku do osobnikéw wyeksplorowanych na stanowisku w Lutomiersku i do grupy tak
zwanych polskich wikingdéw a najblizsze genetycznie grupy wsrod wikingdw europejskich to

grupy szwedzkie i ukrainskie. Doktorantka wyraznie zaznaczyla w tekécie, ze wyniki te



nalezy traktowac ostroznie ze wzgledu na fakt silnege zrdznicowania etnicznego populacji
wikinhskich.

Informacje zawarte w dyskusji bardzo plynnie i w sposob logiczny przechodzg w
odpowiedzi na zadane pytania badawcze. Najwazniejsze i nowatorskie z punktu widzenia
poznawczego sg whioski dotyczace miedzy innymi: 1/ populacja lutomierska uwazana
dotychczas za najbardziej zblizona do wareskich grup rosyjskich wikingdw jest najblizsza
genetycznie populacji wikingdéw brytyjskich. Przy czym szczegétowa analiza zmiennosci
wewngirz grupowej przeprowadzona w oparciu o indywidualne statystyki F4 zaowocowata
wydzieleniem trzech podgrup: autochtonicznej, allochtonicznej i mieszanej. Okazato sic, ze
'jedynie dwoch osobnikéw tej grupy bylo genetycznie zblizonych do grup rosyjskich
wikingéw. Nalezy podkreslic, ze odtworzenie genetycznej zmiennosci wewnatrz grupowej
byto mozliwe dzigki uwzglednieniu indywidualnych poréwnan genetycznych. Zastosowane
ujecie indywidualnych poréwnan genetycznych wskazato réwniez, ze osoby zamieszkujgce
osade w Lubinie na wyspie Wolin nie wykazujg s$ladéw wplywu wikingéw a grupa ta
wykazuje duze podobienstwo do typowych populacji stowianskich. 2/ hipoteza dotyczaca
dyskontynuacji zasiedlenia terenu obecnej Polski od epoki brazu do wezesnego sredniowiecza
nie byla co prawda gtdwnym celem doktoratu ale jest waznym przyczynkiem w dyskusji nad
cigglodcia genetyczng populacji ludzkich zyjacych na terenie obecnej Polski. Autorka
odniosta si¢ do wczesdniej przeprowadzonych badan opartych o analiz¢ mitochondrialnego
DNA, ktére wykazaly niewielkie zréznicowanie dystrybucji haplogroup mtDNA w szerokim
yjeciu chronologicznym. W ocenianym przeze mnie doktoracie Pani magister Paulina
Boréwka zdajac sobie sprawg¢ z duzych ograniczen klasycznej metody PCA wykorzystata
metode IBS z zastosowaniem UMAP. Analizy wykazaly, ze nie istnieje wyrazne réznicowanie
mig¢dzy badanymi stanowiskami archeologicznymi z wyjatkiem grupy lutomierskiej tworzacej
osobny, zwarty klaster. W zastosowanych modelach osobniki zaliczone do kultury tuzyckiej
nie odbiegaly od autochtonicznych grup z Brzescia Kujawskiego. Jednoczesnie
przedstawiciele tej kultury wykazali mniejsze odleglosci biologiczne w stosunku do populacji
wczesno Sredniowiecznych z terenu Polski niz do grup zewnetrznych. Te informacje silnic
wspierajg wezesnej uzyskane wyniki dotyczace Kontynuacji genetycznej populacji ludzkich z
terenow Polski od epoki brazu az do sredniowiecza. Nalezy podkredli¢, ze uzyskane wyniki
przedstawione w niniejszym doktoracie sg zgodne z badaniami zespoli profesora
Figlerowicza, ktory stwierdzit migdzy innymi, Ze zmiennos¢ genetyczna ludnosci polskiej z
okresu $redniowiecznych zostala uksztattowana w okresie poprzedzajgcym wedrowki luddw,

a wiec przed VI wickiem naszej ery. 3/ Precyzyjnie dobrany material badawczy oraz



szczegotowe analizy modeli IBS oraz statystyk - F z uwzglednieniem danych
archeologicznych i antropologicznych wskazuje, 7e wydzielona grupa referencyjna
pochodzaca ze stanowisk archeologicznych Brzescia Kujawskicgo jest wiarygodng
autochtoniczng grupa, ktérg mozna uznaé za grupg referencyjng obejmujacg zmiennosé
genetyczng ludnosci tereny Polski we wezesnym $redniowieczu.

Podsumowujac oceniana przeze mnie praca doktorska z calg pewnoscia idzie z
duchem czasu bedac zarazem niemal unikalnym odniesieniem do badad porownawczych z
zakresu penogenomowych analiz populacji zamieszkujgcych teren Polski, ktére zapewne
bedg jeszcze prowadzone. Niniejsza rozprawg doktorska mozna traktowaé jako wzorowy
schemat postgpowania naukowego w badaniach zmiennosci genetyczne; przedhisforycznych i

historycznych grup ludzkich.

Uwagi i komentarze

Z obowigzku recenzenta przedstawiam ponizej swoje komentarze.
1. W pracy doktorskiej zauwazytem kilka btgdow stylistycznych.
2. W tekscie nie zauwazylem odniesienia do ryciny 1.

3. W wielu przypadkach cytowane prace posiadajg zlepek nazwisk. Np. strona 24

(PhilipsStolarek 2017).

4. Proponowatbym aby autorka publikujac w przysziosci wyniki swoich badaf uzywala raczej
okreslenia ,.grupy” anizeli ,populacje”. Dotyczy to szczegblnic tych stanowisk, ktore

posiadaja niska liczebnosé.

5. W tabelach zawicrajacych informacje na temat osobnikdw pochodzacych z poszezegolnych
badanych stanowisk archeologicznych umieszczone zostaly kolumny opisane jako pleé
archeologiczna i pte¢ antropologiczna. Uwazam, ze nie powinno sig uzywac sformulowania
pte¢ archeologiczna lecz wyraznie wskazac, ze dotyczy to okreslenia pici na podstawie analiz
artefaktéw archeologicznych. Dodatkowo w tych tabelach mozna byto uwzglgdnic kolum'nq:
zawierajgcg ustalenie plci na podstawie wiasnych badan genetycznych byloby to bardzo

cickawe poznawczo.

6. W tabelach 5 i 8 widnieje w kolumnie - ple¢ antropologiczna - informacji dotyczaca wieku

osobnikéw mlodocianych na przykiad infans II. Jest to niespdjne okredlenie, bowiem wick to



wiek a ple¢ to pteé. W takim przypadku nalezato by umiesci¢ dodatkows kolumne wiek

osobnika.

7. W tabelach 6, 9 i {1 nie zostala zamieszczona informacja o plci antropologicznej badanych
osobnikéw. Czy byto to wynikiem braku dostgpu do szkieletow, a material do badan

pochodzit tylko z fragmentéw kosci skalistych?

8. Na stronie 79 widnieje blad w opisie osi wymiaréw. W tekscie napisane jest "przeciwnie do
zwrotu osi wymiaru 12 i zgodnie ze zwrotem osi wymiaru u2. W drugim przypadku os

wymiaru dotyczy zwrotu ul.

Praca jest bardzo ambitna i w zupelnosci wyczerpuje wybrany przez Autorke problem
badawczy, a zamieszczone w recenzji uwagi i komentarze majg charakter polemiczny i nie

umnicjszajg mojej pozytywnej oceny recenzowanej pracy.

Podsumowujgc uwazam ze praca doktorska Pani magister Pauliny Malgorzaty
Boréwki wykonana w Katedrze Antropologii Instytutu Ekologii i Ochrony Srodowiska
Uniwersytetu Lodzkiego pod opieka Pana dr. hab. prof. UL Wiestawa Lorkiewicza jako
Promotora oraz Pana dr. prof. UL Dominika Strapagiela jako Promotora pomocniczego
speinia warunki okreélone w ustawie z dnia 14 marca 2003 roku o stopniach i tytule
naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki.

Praca prezentuje bardzo wysoki poziom merytoryczny i opisuje W sposob
wieloaspektowy i wieloplaszczyznowy‘waZne z punktu widzenia nauk podstawowych w tym
biologii cztowieka zjawisko zmiennosci genetycznej oraz przeptywu genow w historycznych i
przedhistorycznych grupach ludzkich z uwzglednieniem danych pochodzacych z takich
obszaréw badafi jak antropologia, archeologia i historia. Ze wzgledu na waznos¢ probleméw
badawczych, nowatorskie metody pobierania probek do badan, wzorcowe zaplecze
metodologiczne oraz zastosowanie nowoczesnych wychodzacych poza standardowy kanon
modeli bioinformatycznych wnioskuje o dopuszczenie Pani magister Pauliny Malgorzaty

Borowki do dalszych etapow przewodu doktorskiego i wnoszg o wyrbznienie przedstawionej

mi do recenzji pracy doktorskiej.



