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Ocena rozprawy doktorskiej Pani mgr Pauliny Borowki
pt. ,,Zré6znicowanie genetyczne populacji ludzkich zamieszkujacych teren
dzisiejszej Polski we wczesnym Sredniowieczu”

Kwestia pochodzenia ludno$ci zamieszkujacej wickszg cze$¢ Europy srodkowej
i wschodniej, a w wezszym ujeciu rowniez tereny naszego kraju, od ponad stu lat
przykuwa uwage badaczy reprezentujgcych rézne dyscypliny naukowe. Tradycyjnie
zajmowali sie tym zagadnieniem humanisci, a wigc archeolodzy, prahiétorycy i
paleojezykoznawcy. Stosunkowo wczesnie dotgczyli do nich antropolodzy fizyczni,
najpézniej za$ genetycy populacyjni. W ciggu ostatnich niecatych dwoch dekad
obserwujemy wyrazne przyspieszenie w odtwarzaniu przesztosci populacji z
wykorzystaniem metod molekularnych, czemu sprzyja dokonujgca si¢ na naszych
oczach transformacja genetyki w genomike. Jest ona mozliwa dzigki duzemu
postepowi technologicznemu, wyrazajacemu si¢ m.in. upowszechnieniem technologii
sekwencjonowania wysokoprzepustowego (ang. massively parallel sequencing,
MPS). Coraz cze$ciej rowniez i z coraz lepszymi wynikami zagadnienia
etnogenetyczne podejmowane sg poprzez bezposrednig analiz¢ DNA z materiatu
kopalnego, a nie tylko wspodiczesnego z zastosowaniem réznych modeli
powstawania zmienno$ci DNA w czasie i przestrzeni.

Zasygnalizowane powyzej uwarunkowania sprawiajg, ze Doktorantka,
podejmujagc  problem  zroznicowania  wczesno$redniowiecznych  populacii
zamieszkujacych teren dzisiejszej Polski z wykorzystaniem analizy peinych
genoméw jadrowych, bez watpienia wpisuje sie w aktualne trendy w badaniach
archeogenomicznych. Co wiecej, badaniami tymi Kandydatka do stopnia naukowego
wypetnia istotng luke w istniejgcym stanie wiedzy, gdyz w istocie dane
petnogenomowe dotyczgce populacji zamieszkujgcych w przeszitosci tereny naszego

kraju umieszczone w publikacjach i bazach danych sa bardzo fragmentaryczne i



mato reprezentatywne. Autorka rozprawy postawita sobie za giéwny cel okreslenie
zréznicowania genetycznego populacji zamieszkujgcej dzisiejsze tereny naszego
kraju we wczesnym Sredniowieczu. Cele dodatkowe, $cisle zwigzane z celem
gtownym dotyczyly reprezentatywnosci probki populacyjnej z terenu Kujaw dla
catego obszaru wczesnosredniowiecznej Polski, okreslenia ewentualnego
mieszanego pochodzenia biogeograficznego w probce z Lutomierska w kontekscie
doniesien o skandynawskim pochodzeniu czesci elit pierwszych Piastow i wreszcie
wstepnej weryfikacji hipotezy o braku ciggtosci zasiedlenia terendw Polski pomigdzy
wczesna epoka zelaza a wczesnym $redniowieczem. Aby tak postawione cele
zrealizowaé, mgr Paulina Bordéwka zsekwencjonowata petne genomy z materiatow
szkieletowych z wczesnego éredniowiecza (n=111), reprezentujgce kulture fuzycka
(n=2) oraz okres wplywow rzymskich (n=7). Uzyskane dane zinterpretowata z
wykorzystaniem opublikowanych wynikéw badar dotyczacych innych populacji z
odpowiednich okreséw historycznych i prahistorycznych, 2ze szczegdlnym
uwzglednieniem probek przypisywanych réznym grupom Wikingow.

Rozprawa mgr Pauliny Boréwki ma generalnie wiasciwy ukiad charakterystyczny
dla opracowan o charakterze eksperymentalnym. Zawiera streszczenie w jgzyku
polskim i angielskim, wykaz skrotéw, adekwatny do tematu pracy wstep, jasno
okreslone cele, obszerng charakterystyke materiatu biologicznego, wiasciwy opis
metod molekularnych i statystycznych, szczegdtowo przedstawione wyniki badan
dotyczace poszczegbinych stanowisk archeologicznych oraz do$¢ zwigzlg dyskusie.
Na podstawie wynikéw badan Doktorantka sformutowata sze$¢ uprawnionych
wnioskow koficowych. Praca zawiera wykaz pismiennictwa obejmujacy 215 dobrze
dobranych pozyciji oraz zatgcznik w postaci 34 tabel i jednej ryciny ze szczegotowymi
danymi dotyczgcymi wynikow sekwencjonowania, macierzami odlegtosci,
wartosciami statystyk f3 i f4, oznaczeniami haplogrup markeréw haploidainych oraz
przyktadowymi wynikami analizy uszkodzen w zbadanym DNA (tabéle w zatgczniku
dotycza zaréwno materiatu badanego, jak i niektorych wskaznikéw wykorzystanego
materiatu poréwnawczego). Drobna uwaga co do struktury pracy dotyczy
umieszczenia rozdziatu pt. ,Charakterystyka materialu aDNA" za celem pracy, a
przed wiaéciwym opisem materiatu. Poniewaz rozdziat ten zawiera szereg informacji
teoretycznych odnoszacych sie do specyfiki kopalnego DNA jako takiego oraz
relacjonuje szereg wynikoéw badan innych autoréw zawierajac pokaing liczbe

cytowan, powinien znalez¢ sig raczej we Wstgpie rozprawy.



Wstep rozprawy mgr Pauliny Boroéwki zredagowany jest w sposdb wiasciwy,
zarowno co do zawartosci, jak i objetosci. Po krétkim wprowadzeniu do bardzo
szerokiej problematyki badann kopalnego DNA, Autorka przechodzi do
zrelacjonowania dotychczasowego stanu wiedzy na temat zréznicowania populacji
historycznych i pradziejowych zamieszkujacych obszar dzisiejszej Poiski, positkujac
sie przede wszystkim danymi zgromadzonymi do tej pory przez antropologdw
fizycznych i genetykéw populacji. Takie ujecie sprawia, ze wstep jest bardzo zwigzly,
tym niemniej s3 w nim wszystkie niezbedne informacje prowadzace logicznie do celu
pracy, a jednoczeénie niemalze wszystkie watki z tej czesci rozprawy znajduja swoje
pdznigjsze odzwierciedienie i kontynuacje w dyskus;ji.

Mgr Paulina Boréwka bardzo szeroko opisala materiat badawczy pozyskany z
roznych stanowisk archeologicznych, relacjonujac jednoczesnie kluczowe ustalenia
dotyczace tego materiatu wynikajace z wczeéniejszych badan. Jest to bez watpienia
kolejng zaletg rozprawy. Metody laboratoryjne zostaly przedstawione w ten sposob,
ze zasadniczo istnieje mozliwosé ich odtworzenia przez inne zespoly badawcze.
Stusznie duzo uwagi poéwiccita Doktorantka wstepnym metodom oczyszczenia
materialu oraz samej ekstrakcji DNA, kiéra jest kluczowa dla powodzenia dalszych
etapow pracy z materiatem kopalnym. Na szczegélne podkre$lenie po analizie tej
czeéci rozprawy zastuguje fakt, ze Doktorantka bardzo dobrze opanowata ziozone,
nowoczesne techniki laboratoryjne, takie jak m.in. konstrukcja bibliotek DNA do
sekwencjonowania MPS oraz sekwencjonowanie bibliotek z wykorzystaniem
platformy NovaSeq 6000 (lllumina). Niewatpliwag zaletg pracy jest rowniez jej bogata i
zaawansowana infrastruktura biocinformatyczna i statystyczna, kluczowa dia
interpretacji duzej ilosci danych petnogenomowych, przedstawiona w odpowiednich
czesciach rozdziatu ,Metody“. Autorka w interpretacji danych postuzyla sie analizg
gtéwnych skiadowych (PC), identycznosci co do stanu (IBS), statystykami f3 i f4,
oraz pomocniczo, oznaczeniami haplogrup markerow haploidainych -
mitochondrialnego DNA (mtDNA) oraz nierekombinujgcej czeéci chromosomu Y
(NRY).

Jak wynika z lektury rozdziatu ,Wyniki“, Doktorantka prawidtowo zrealizowata cele
pracy. Wyniki poszczegoinych analiz IBS oraz statystyk f3 i f4 zostaty przedstawione
dla kazdego stanowiska archeologicznego z osobna w sposéb przejrzysty i
zrozumiaty, zarébwno w warsiwie opisowej, jak i graficznej, cho¢ z uwagi na specyfike
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czesci pracy jest réwniez wykorzystanie do celéw poréwnawczych danych z
piSmiennictwa odnoszgcych sie do réznych regionalnych grup Wikingéw, co
pozwolito Doktorantce wykaza¢ m.in. mieszane pochodzenie biogeograficzne
populacji lutomierskiegj.

W ,Dyskusji© Doktorantka w sposob dojrzaly i krytyczny zinterpretowata
wickszo$¢ wynikéw badan wiasnych na tie ustalen poczynionych przez innych
autorow. W warstwie poznawczej praca zdaje sie potwierdzaé wczesniejsze
doniesienia antropologéw fizycznych i genetykéw o biologicznej ciagtosci populacii
zamieszkujgcych tereny dzisiejszej Polski od wczesnej epoki zelaza do wczesnego
sredniowiecza. Jednoczesénie bardzo waznym ustaleniem pracy jest stwierdzenie o
reprezentatywnosci populacji Kujaw jako referencyjnej” autochtoniczne]j populacii
Polski z wczesnego $redniowiecza. Jest ono istotne dla przysztych badan o
podobnym charakterze, kiore beda wymagaly odpowiednich danych do poréwnan.
Znaczacym, lecz raczej spodziewanym wynikiem jest okreslenie populacji Polski z
tego okresu jako najbardziej zblizonej do populacji towiecko-zbierackich post-
mezolitycznych oraz rolniczych wywodzacych sie z Anatolii. Doktorantka wykazata
réwniez istnienie wspomnianej struktury genetycznej w populaciji lutomierskiej, co jest
kolejnym watkiem interesujgcym poznawczo, a jednoczeénie realizacjg jednego z
celow pracy. Drobne uwagi co do zawartosci rozdziatu ,Dyskusja”® dotyczag
umieszczenia w nigj rycin dotyczacych czestosci haplogrup mtDNA, wynikéw analizy
IBS (omytkowe powotanie w tekécie jako Ryc. 55 zamiast 56) oraz wykresu $rednich
odlegtoéci euklidesowych pomiedzy populacjami (brak powofania w tekscie).
Poniewaz ryciny te zawierajg wyniki badar, powinny sig znalez¢ co do zasady w
rozdziale ,\Wyniki”, a nie w dyskusiji.

Wywiazujac sie z natozonego przez Wysoka Komisje obowigzku wskazania
mankamentéw pracy zmuszony jestem stwierdzi€, ze najwigkszg usterka
przediozone] rozprawy jest faktyczny brak odniesienia si¢ do jakosci uzyskanych
danych petnogenomowych. W rozdziale ,Metody” jest co prawda krotki podrozdziat
pt. ,Autentykacja materialu aDNA” (5.5.8), w ktérym przywotano wybrane wyniki
analizy uszkodzen DNA (Rycina S35), lecz watek ten nie doczekat sig nawet
zdawkowego omowienia w dyskusji. Z analizy Tabeli S34 wynika, iz dane z
sekwencjonowania MPS charakteryzowaly sig niskim pokryciem (z reguty <1). Samo
w sobie nie jest to zarzutem, zwazywszy na specyfike materialy kostnego, tym

niemniej domaga sie odpowiedniego catosciowego omoéwienia lub przynajmniej



komentarza. Tymczasem jedynie gdzieniegdzie w rozdziale ,Wyniki" znalazly sie
wzmianki o niskim pokryciu uzyskanym dla niektorych prébek. Odniesienie sig do
jakosci danych jest kluczowe w badaniach kopalnego DNA i zawarte jest w
szczegotowych kryteriach autentycznoéci” sformutowanych ponad dwie dekady
temu [Copper i Poinar 2000, Science 289 (5482):1139]. Nabierajg one nowego
znaczenia w erze genomiki, zdominowanej przez techniki sekwencjonowania
wysokoprzepustowego. Jednym z takich kryteridw jest tzw. Jfilogenetyczny sens
uzyskanych wynikéw”. Autorka rozprawy mogta dos¢ tatwo to kryterium wypetnic¢
dysponujagc m.in. haplotypami mMtDNA, ktére mogty by¢ poddane analizie
filogenetycznej a posteriori, a nie tylko opatrzone czysto mechanistycznym i tak
naprawde niewiele mowigcym parametrem jako$¢ oceny haplogrupy mtDNA”
(Tabela S$34). Ponadto zgodnie z dobrg praktyka obowigzujgcg w $rodowisku
naukowym, dane surowe powinny zosta¢ umieszczone w publicznie dostepnych
repozytoriach lub bazach danych. Prawdopodobnie na etapie redagowania tej pracy
nie bylo to jeszcze mozliwe do wykonania, tym niemniej bedzie musiato by¢
dokonane je$li rozprawa lub jej wybrane watki doczekajg sig publikacii. Reasumujac
powyZzsze rozwazania uwazam, iz w rozdziale ,Dyskusja” powinien sie znalez¢
odrebny i to wcale niekrotki podrozdziat dotyczacy oméwienia technicznej strony
przeprowadzonych badan, upewniajgcy czytelnikow, iz dane sa wiarygodne.

Z innych pomniejszych uwag zmuszony jestem zwrécié uwage na nastepujace
mankamenty:

- systemowy” blad w cytowaniach w tekscie, polegajacy na potaczeniu nazwisk
dwoch pierwszych autorow, zamiast formuty ,pierwszy autor i wsp.”, przewijajgcy sie
przez catg prace. Przyktadowo, na str. 124-125 ten sam artykut jest cytowany na trzy
rozne sposoby, z ktérych tylko jeden jest wlasciwy (blgdnie ~JarczakGrochowalski,
2019: Jarczak i wsp., 2018) oraz prawidtowo (Jarczak i wsp., 2019).

- stosowanie zargonu i zbednych neologizméw wykorzystujgcych zapozyczenia z
jezyka angielskiego - np. ,outgrupa” (str. 66), zamiast uzytego cztery wiersze
wczesniej prawidtowego polskiego okreslenia ,grupa zewnetrzna”®, ,autentykacja”
(str. 68); ,p-warto$¢” (str. 67), tagmentacija” (str. 60) itp.

- stosunkowo liczne bledy jezykowe, interpunkcyjne i epizodyczne ortograficzne.

Mimo przedstawionych powyzej z obowigzku recenzenta uwag krytycznych

uwazam, ze ustalenia zawarte w rozprawie doktorskiej mgr Pauliny Borowki s3



interesujace pod wzgledem poznawczym i sktaniajg do dalszych dociekan w zakresie
trudnego i ztozonego problemu pochodzenia ludnoéci zamieszkujacej dzisiejszy
obszar naszego kraju. Oceniana praca, bedaca bez watpienia oryginalnym
rozwigzaniem  problemu  badawczego, zostata wykonana za  pomocg
zaawansowanych metod molekularnych — oraz odpowiednio  dobranego i
zastosowanego warsztatu statystycznego i bioinformatycznego. Praca zostata
wykonana na bardzo trudnym materiale kopalnym i po raz pierwszy na taka skale
podjeta zagadnienie pochodzenia populacji polskiej z wykorzystaniem sekwencji
petnych genomoéw jadrowych. Doktorantka bezdyskusyjnie wykazata si¢ niezbedng
wiedza teoretyczng w dyscyplinie nauki biologiczne oraz umiejetnoscig

samodzielnego prowadzenia pracy naukowej.

Dlatego tez prosze Wysokg Komisje Uniwersytetu Lodzkiego do spraw stopni
naukowych w dyscyplinie nauki biologiczne o dopuszczenie mgr Pauliny Boroéwki do

dalszych etapéw przewodu doktorskiego.
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