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POCHODZENIE SEOWIAN W SWIETLE ANALIZ GENETYCZNYCH
I GENOMICZNYCH. PODSTAWOWE INFORMACJE O METODACH
I PRZEGLAD DOTYCHCZASOWYCH WYNIKOW BADAN —

Z PUNKTU WIDZENIA ARCHEOLOGA!

THE ORIGIN OF SLAVS IN THE LIGHT OF GENETIC
AND GENOMIC ANALYSES.
BASIC INFORMATION ABOUT THE METHODS AND A REVIEW
OF THE RESEARCH RESULTS FROM AN ARCHAEOLOGIST’S
POINT OF VIEW

Abstract. Bearing in mind the interdisciplinary nature of the origin of Slavs, in the process of reviewing
the issue in relation with archaeology, the debate and the results of research carried out by representatives
of other areas of science must be taken into consideration. The goal of this article is a review of the
published results of an analysis of fossil and contemporary genetic material, coupled with discussing
interpretation thereof in relation with the issue at hand. The work presents a selection of surveys which,
according to the author, provide representatives of humanities with insight into the latest state of re-
search. The presentation is preceded by introductory information about the examined material and the
analysis methods as well as the conditioning factors. A methodological challenge was faced in the form
of connecting data provided by geneticists and the findings from other disciplines, including archaeology,
as indicated in the final part of the article.
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WSTEP

Interdyscyplinarno$¢ zagadnienia, jakim jest pochodzenie Stowian, sprawia, ze
rozpatrujac ten problem na gruncie archeologii, nie mozemy ignorowa¢ debaty
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! Niniejszy tekst oparto na fragmencie znajdujacej si¢ w przygotowaniu pracy na temat stanu
badan archeologicznych nad problemem etnogenezy Stowian w Polsce i w krajach wschodniej Europy.
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i wynikéw uzyskiwanych przez przedstawicieli pozostatych galezi nauki. Dzieje
badan pokazujg tez, jak czgsto wybrane argumenty historyczne, lingwistyczne czy
antropologiczne przywotywane byty na poparcie badZz uzupetnienie tez stawianych
przez archeologdéw. Zapoczatkowany w latach 80. XX wieku rozwdj badan nad
pochodzacym ze szczatkow organizmow kopalnym DNA (aDNA — ancient deoxy-
ribonucleic acid) (zob. np. Witas 2007, s. 16-17; Matisoo-Smith i Horsburgh 2012,
s. 14-20) 1 podjeta wspolpraca biologow molekularnych z przedstawicielami nauk
historycznych, otworzyty przed tymi ostatnimi mozliwos$ci pozyskiwania danych
wczesniej zupelnie niedostgpnych droga tradycyjnych metod. Siegnigcie do analiz
genetycznych na polu archeologii doprowadzito do pojawienia si¢ pojecia archeo-
logii molekularnej (por. Witas 2007, s. 15; 2009; Stomski i in. 2008). Wptyw, jaki
wywarly nowe metody badan aDNA na poszerzenie wiedzy o zagadnieniach roz-
patrywanych przez archeologdw, zostal uznany za jeden z elementéw znamionuja-
cych trzeciag rewolucje naukowa w archeologii (po wykorzystaniu osiggnie¢
z dziedzin ewolucji biologicznej, geologicznej i1 kulturowej w 2. potowie
XIX wieku oraz po wdrozeniu do archeologii metody datowania radioweglowego
dzieki rozwojowi fizyki jadrowej w potowie XX wieku) (Kristiansen 2014)>2

Wsrod wielu rozmaitych zastosowan badania sekwencji aDNA wskazuje si¢
kwesti¢ pochodzenia grup ludzkich i ich migracji. W zwigzku z tym naturalne
stato si¢ pytanie o potencjal wykorzystania tego rodzaju analizy réwniez w odnie-
sieniu do problematyki pochodzenia ludnosci stowianskiej, gdzie kluczowym wat-
kiem naukowego sporu jest ,,odwieczna” obecnos¢ przodkow historycznych Stowian
w $rodkowej Europie na poinoc od Karpat Iub ich przybycie ze wschodu (roéznie
okreslanego) na krotko przed odnotowaniem we wczesno$redniowiecznych prze-
kazach pisanych z VI wieku®. Ze wzgledu na uwarunkowania, ktére zostang omowio-
ne nizej, analiza genetyczna szczatkow potencjalnych migrantéw lub potencjalnych
autochtondw z okresu budzacego najzywsza dyskusje (V-VII wiek) jest niemal
niemozliwa. Ukazaly si¢ jednak prace (jeszcze nieliczne) prezentujace wyniki ba-
dan kopalnego DNA, ktore staly si¢ podstawa do wnioskowania na temat gene-
tycznej historii ludnoéci zamieszkujacej dorzecza Odry i Wisty w pierwszych
wiekach naszej ery i jej zwiazkéw z innymi populacjami kopalnymi lub wspdtczes-
nymi. Przedmiotem badan w interesujagcym nas kontekscie jest takze DNA dzisiej-
szych mieszkancéw Europy, stanowigcy punkt odniesienia dla rekonstrukcji
procesow, ktére zaszly w przesztosci. Wigkszos¢ sformutowanych dotychczas hi-
potez i twierdzen na temat biologicznych dziejow Stowian oparto witasnie na jego
analizie.

2 Zob. tez jeden z glownych tematéw kongresu zorganizowanego przez European Association of
Archaeologists w 2017 roku w Maastricht, http:/www.eaa2017maastricht.nl/theme4 (dostep: 30.05. 2020).

3 Odzwierciedleniem tego konfliktu jest istnienie koncepcji autochtonistycznej i allochtonistyczne;j.
Dyskusja archeologéow nad tym zlozonym zagadnieniem ma ponad stuletnig historig, ktérej omowienie
wykracza poza zakres niniejszego artykutu. Zob. na ten temat np.: Kaczanowski i Parczewski 2005 (red.);
Urbanczyk 2006 (red.); Jedrzejewska 2016; Curta 2021; w tych pracach starsza literatura.
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Celem artykutu jest przeglad ogltoszonych dotad wynikoéw analiz kopalnego
1 wspotczesnego materiatu genetycznego oraz omowienie ich interpretacji w odnie-
sieniu do zagadnienia pochodzenia Stowian. Przedstawiono wybdr opracowan
zawierajacych — zdaniem autorki — najistotniejsze ustalenia i dajacych przedstawi-
cielom nauk humanistycznych wglad w aktualny stan badan. Prezentacje te poprze-
dzono wprowadzajacymi informacjami o badanym materiale i metodach analizy,
a takze warunkujacych ja czynnikach. Zamierzeniem autorki nie jest wykraczajacy
poza kompetencje archeologa i stanowigcy obszar dzialan specjalistow szczegdlowy
rozbior i ocena metod badawczych stosowanych przez genetykow. Zarysowanie
mozliwosci 1 osiggnig¢ innych nauk w zakresie problemoéw podnoszonych réwniez
w archeologii wydaje si¢ natomiast uzasadnione i przydatne dla uzyskania szersze-
go obrazu badanego zagadnienia.

Nalezy zaakcentowac, ze niewatpliwym wyzwaniem od strony metodologicznej
jest faczenie danych otrzymanych przez genetykow z ustaleniami archeologii i in-
nych dyscyplin wspétpracujacych. Stwierdzenie, ze nie istnieje Scisty i staty zwig-
zek miedzy jezykiem, kulturg a genami jest truizmem. Fakt ten potwierdzaja licz-
ne przyktady z dalszej i1 blizszej historii, jak rowniez obraz wspotczesnych
spoteczenstw. Specjalisci zajmujacy si¢ analizg DNA podkreslaja zgodnie, ze otrzy-
mywane dane poszerzajg wiedze o biologicznej historii populacji®. Okreslona struk-
tura genomu nie moze by¢ przyporzadkowana wylacznie jednej grupie etnicznej,
nie informuje nas o jezyku ani poczuciu tozsamo$ci badanych osob. Interpretacja
danych biologicznych w odniesieniu do problemu pochodzenia grup ludzkich i mi-
gracji wymaga podejscia interdyscyplinarnego, uwzgledniajagcego réwniez kontekst
historyczny i archeologiczny, czego wyrazem sa chocby zalozenia metodyczne
archeogenomiki tgczacej osiggnigcia nauk biologicznych i humanistycznych
(np. Matisoo-Smith i Horsburgh 2012, s. 172; Stolarek i Figlerowicz 2016, s. 7-8).

OGOLNA CHARAKTERYSTYKA METOD BADAWCZYCH

Szczegdtowa wiedze o budowie i funkcjach DNA oraz technikach jego badania
zawiera literatura specjalistyczna. W przystepnym ujeciu dla archeologéow zagad-
nienia te oméwily Elizabeth Matisoo-Smith i K. Ann Horsburgh (2012, s. 21 i n.;
zob. tez odpowiednie fragmenty np. w: Stomski 2008 [red.], a takze: Handschuh
i in. 2016a, s. 277-284; Stolarek i Figlerowicz 2016, s. 8-11; w tych pracach star-

4 Zob. np. wypowiedz prof. M. Figlerowicza: ,kiedy mowimy o historii, musimy pamietaé, ze
w przypadku badan genomicznych mys$limy glownie o tej biologicznej. Nasze badania nie wniosa
nowych decydujacych informacji do historii kulturowe;j. [...] takie badania wydaja si¢ mie¢ sens je-
dynie wowczas, jezeli sg interdyscyplinarne. Musimy patrze¢ zardéwno na to, jaka historia zapisana
jest w genomach, jak i na wiedzg¢ historyczng i archeologiczng. Dopiero ich polaczenie moze nam dac
jakie$ sensowne odpowiedzi na liczne pytania, ktore si¢ obecnie pojawiaja” (Figlerowicz 2016,
s. 23-24).
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sza literatura). Z uwagi na terminologi¢ uzywang w dalszej czgsci artykutu wska-
zane jest jednak przedstawienie przynajmniej podstawowych informacji na ten
temat.

Kazda komorka ludzkiego organizmu zawiera informacj¢ genetyczng o nim,
czyli genom, ulokowany w jadrze komoérkowym i mitochondriach. DNA jadrowy
(nDNA) jest uporzadkowany i ,,spakowany” w postaci 23 par chromosomow
(W tym 22 par autosomow 1 jednej pary chromosomoéw pici oznaczanych jako XX
u kobiet i XY u mezczyzn). DNA mitochondrialny (mtDNA) ma z kolei postac
kolistej czasteczki. W komoérce wystepuje tylko jedna kopia genomu jadrowego
oraz wiele kopii mtDNA (ze wzgledu na liczbe mitochondriow w komorce — od
kilkuset do kilku tysiecy — i obecno$¢ okoto 10 kopii mtDNA w kazdym). Co
istotne, mtDNA dziedziczony jest tylko w linii matczynej, a nDNA pochodzi od
obojga rodzicow (po jednym z kazdej pary chromosomoéow) — z tym ze chromosom Y
przekazywany jest jedynie w linii ojcowskiej. DNA ma posta¢ podwdjnej prawo-
skretnej helisy, ktorej nici zbudowane sg z nukleotydow tworzonych przez jedng
z zasad azotowych (adening, tymine, cytozyn¢ lub guaning), cukier deoksyryboze
1 reszte fosforanowa. Zasady z naprzeciwleglych nici faczg sie wigzaniami wodo-
rowymi, zachowujac regule, ze adenina tworzy pare z tyming, a cytozyna z guani-
ng. Na modelach ukazujacych czasteczke DNA poszczegélne nukleotydy roznigce
si¢ zasadami oznaczane s3 pochodzacymi od nich skrétami (A, T, C, G). Na genom
jadrowy sktadaja si¢ ponad trzy miliardy par zasad, a na mitochondrialny okoto
16,5 tysiaca. Okres$lone odcinki DNA kodujace biatka to geny, a ich warianty
nazywane sg allelami.

Wszyscy ludzie posiadajg niemal identyczny DNA (w ponad 99%). Nieduze
roznice, ktore istnieja, decyduja o unikatowosci genomu kazdego cztowieka, a tak-
ze umozliwiaja $ledzenie pokrewienstwa i poszukiwanie wspolnych przodkow. Po-
dobienstwo sekwencji nukleotydow w DNA jest tym wigksze, im blizej jestesmy
ze sobg spokrewnieni. Réznice sg efektem mutacji, czyli swego rodzaju btedow,
ktére moga zachodzi¢ miedzy innymi podczas replikacji DNA w procesie podziatu
komorkowego. Powoduja one zmiany w sekwencji nukleotydow, ktorych przyktad
stanowig markery okreslane jako polimorfizm pojedynczego nukleotydu (SNP — single
nucleotide polymorphism) czy krotkie sekwencje repetytywne (STR — short tandem
repeats). Te pierwsze wystepuja wowczas, gdy w danej pozycji genomu pojawia
si¢ inny nukleotyd (np. zamiast CATCATCAT mamy CATCCTCAT). STRy, okres-
lane jako markery mikrosatelitarne, powstaja wowczas, gdy podczas replikacji
DNA powtorzone zostang jego krotkie sekwencje, co bywa w przeno$ni nazywane
»jakaniem” (np. zamiast CATCATCAT mamy CATATATATCAT — przyktady za
Matisoo-Smith i Horsburgh 2012, s. 31). Pewne cz¢$ci genomu cechuja si¢ duza
liczbg takich markerow i sa przedmiotem szczegdlnego zainteresowania badaczy,
na przyktad tzw. regiony hiperzmienne (HVR — hypervariable region), cho¢ postep
technologiczny coraz czgéciej pozwala na analize¢ catych genomdéw. Mutacje za-
chodzg w r6znym tempie w chromosomach i mtDNA (w tym ostatnim najszybciej).
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Te powstate w komodrkach zarodkowych przekazywane sg kolejnym pokoleniom.
Sledzenie nowych mutacji pozwala na rekonstrukcje nastepstwa zdarzen ewolucyj-
nych.

Pojeciami powszechnie uzywanymi w dyskusji o pochodzeniu i pokrewienstwie
sa haplotypy i haplogrupy (klady). Haplotyp to zestaw powigzanych genéow lub
mutacji, ktore sg wspoélnie dziedziczone. Osoby o takiej samej sekwencji okreslo-
nego fragmentu DNA cechujg si¢ tym samym haplotypem i nalezg do jednej linii
genetycznej. Wraz z pojawieniem si¢ nowej mutacji powstaje nowy haplotyp. Zbior
podobnych haplotypéw dzielacych wspolnego przodka tworzy haplogrupe. Haplo-
grupy oznaczone zostaly duzymi literami alfabetu. Gléwnym gateziom na drzewie
mtDNA nadano symbole L, M, N i R — rozgateziajag si¢ one na kolejne grupy.
Klady Y-DNA opisano od A do T. Liczby i mate litery dodawane do tych oznaczen
odnosza si¢ do wyroznianych podgrup/subkladow (np. R1a, H4, B4alala). W przy-
padku Y-DNA stosowane jest tez nazewnictwo uwzgledniajace ostatnie mutacje
definiujgce haplogrupy, np. R-M207, R1-M18. Czesto$¢ haplogrup u populacji
w réznych regionach §wiata nie jest taka sama, np. haplogrupa H mtDNA popu-
larna jest w Europie, A 1 B Y-DNA wystepuja tylko w Afryce, a haplogrupa Rla
Y-DNA jest czgsta w Eurazji. Ustalenie haplogrupy danego czlowieka pozwala
mniej lub bardziej pewnie okresli¢, skad pochodzi. Sledzenie rozprzestrzeniania si¢
haplogrup stanowi podstawe do rekonstrukcji kierunkéw migracji.

W rozwazaniach o pochodzeniu Stowian szczeg6lnie czesto przywotywana jest
wspomniana haplogrupa Rla (opisywana tez jako R1a-M420)°. Szacuje sie, ze do
jej wyodregbnienia doszto okoto 25-30 tysiecy lat temu, prawdopodobnie na tere-
nach dzisiejszego Iranu i wschodniej Turcji. Wspodtczesnie jej wysoka frekwencje
obserwuje si¢ na obszarze Eurazji, w tym przewage we wschodniej Europie nad
haplogrupa R1b (R1b-M343), dominujaca na terenach zachodnioeuropejskich.
Z publikowanych danych wynika, ze wspolnego przodka w haplogrupie R1a-M420
ma ponad 10% mezczyzn z terytorium rozciagajacego si¢ od potudniowej Azji po
Skandynawi¢. Okoto 5800 lat temu miata pojawi¢ si¢ jedna z pdzniejszych gatezi
haplogrupy R1a-M420 okreslana jako Rlalal lub R1a-M417. Ustalono, iz naleza-
ce do niej podklady wyraznie dzielg si¢ na te, ktore dominujag w Europie lub Az;ji,
a kolejne podgrupy w tej strukturze mozna na podstawie czestosci wystepowania
przypisa¢ do mniejszych regionéw geograficznych. Z punktu widzenia problema-
tyki pochodzenia Stowian uwage zwracajg podklady R1a-M458 1 M558 wystepu-
jace wspotczesnie z najwieksza czgstotliwoscia w srodkowej 1 wschodniej Europie,
a z nieco mniejszg — w populacjach batkanskich (Underhill i in. 2010; 2015,
ryc. 1, 2).

> Na marginesie nalezy zwroci¢ uwage na czeste w literaturze pseudonaukowej bezpodstawne
traktowanie haplogrupy Rla jako swego rodzaju ,.etykiety etnicznej” i proby wykorzystywania wiedzy
o jej wieku i zasiegu do budowania narracji o odlegtej historii i potedze Stowian.
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Niezaleznie od rozwoju technik badawczych i upowszechniania si¢ analiz catych
genomoéw, obecnie nadal kluczowe znaczenie dla rozwazan o pochodzeniu grup
ludzkich maja mtDNA 1 Y-DNA. Geny autosomalne dziedziczone od obojga ro-
dzicow ulegaja w populacji wymieszaniu i cho¢ moga dostarczy¢ ciekawych in-
formacji, nie umozliwiaja przesledzenia wedrowki i mutacji genéw w liniach
meskich i zenskich. W dodatku poréwnanie wynikéw badan genoméw mitochon-
drialnych i chromosomu Y pokazuje niekiedy rozne wzorce migracji kobiet 1 mgz-
czyzn w obrebie testowanej populacji (por. Paczuski 2009, s. 143; Matisoo-Smith
i Horsburgh 2012, s. 109). Na poziomie mtDNA (dziedziczonego w linii zenskiej)
nie uwidocznig si¢ tez na przyktad zmiany w puli genowej bedace wynikiem mi-
litarnych najazdéw mezezyzn. Z drugiej strony zbiezno$¢ zardwno sekwencji mtDNA,
jak i Y-DNA populacji z dwoch porownywanych regionéw moze dowodzié, ze
w procesie migracji braly udziat takze kobiety (np. Vai i in. 2019, s. 654). Podob-
na zmienno$¢ genetyczna cechujaca populacje danego obszaru w réznych okresach
sugeruje ciaglos¢ zasiedlenia przez ludno$¢ o tej samej strukturze genetycznej.
Wyrazna réznica moze wskazywaé na wymiang mieszkancow (Figlerowicz 2016,
s. 24).

Badanie aDNA, pozyskiwanego migdzy innymi w trakcie wykopalisk archeolo-
gicznych, wigze si¢ z utrudnieniami wynikajacymi z jego degradacji i zanieczysz-
czenia (kontaminacji) obcym materialem genetycznym. Po $§mierci organizmu DNA
ulega stopniowej degradacji (fragmentacji i modyfikacjom chemicznym), ktora za-
lezy nie tylko od czasu, jaki uptynal, ale takze od warunkéw, w jakich znajdowa-
ly si¢ szczatki (temperatury, wilgotnosci, dostepu tlenu, pH gleby, dzialalno$ci
mikroorganizméw). SpecjaliSci wskazuja, ze im nizsza temperatura, tym mniejszy
stopien uszkodzenia DNA w odkrywanych reliktach (np. w wiecznej zmarzlinie).
Zdegradowany DNA jest pofragmentowany i o mozliwosci jego namnozenia (am-
plifikacji) oraz analizy decyduje dtugos¢ zachowanych odcinkéw. Zanieczyszczenie
probki aDNA najczesciej nastgpuje wskutek obecnosci w pobranym materiale roz-
nego rodzaju mikroorganizmow (np. bakterii i grzybow glebowych). Probki nara-
zone sg takze na kontaminacje¢ wspoOtczesnym DNA zaréwno podczas ich
pobierania, jak i analizy. Pocigga to za soba konieczno$¢ przestrzegania restryk-
cyjnych procedur na poszczegdlnych etapach kontaktu z probka. Badacze stosujg
okreslone metody do oddzielenia aDNA cztowieka od zanieczyszczen i do wery-
fikacji jako$ci pobranego materiatu. Niekiedy jednak wysoki stopien degradacji lub
zanieczyszczenia uniemozliwia uzyskanie wiarygodnych wynikow. Do analizy
w przypadku zaro6wno szczatkéw ludzkich, jak i zwierzgcych najlepiej nadaja sig¢
zgby oraz fragmenty kosci dhugich, a takze cze$¢ skalista kosci skroniowej czlo-
wieka (wystarczajacg iloscig jest okoto 1 g odpowiednio wyselekcjonowanego ma-
teriatu). Szczegblng zaleta preparatu DNA pochodzacego z zgbdw jest czesto
mniejszy stopien zanieczyszczenia dzigki ochronie, jaka szkliwo stanowi dla mia-
zgi. Latwiejszy do pozyskania w odpowiednio duzych ilosciach ze wzglgdu na
wigksza liczbe kopii znajdujacych sie¢ w komorce jest mtDNA. Wiasciwosciami
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decydujacymi o jego przydatnosci do badan nad historig populacji, oprocz wspo-
mnianego sposobu dziedziczenia, sa mniejsza liczba par zasad niz w genomie ja-
drowym (co jednocze$nie jednak uniemozliwia badanie zdarzen z bardzo odlegtej
przesztosci) i1 szybkie tempo mutacji pozwalajagce na uchwycenie zmian, ktore za-
szty stosunkowo niedawno (o metodach pozyskiwania i specyfice badan kopalnego
DNA zob. np. Gajewska i Bogdanowicz 2006; Witas 2007, s. 17-24; Wielgus i in.
2008; Paczuski 2009, s. 141-142; Juras 2012, s. 24-42; Matisoo-Smith i Horsburgh
2012, s. 59-79; Handschuh i in. 2016a, s. 284 i n.).

BADANIA KOPALNEGO DNA A ZAGADNIENIE POCHODZENIA SLOWIAN

Dotychczas przeprowadzono nieliczne badania aDNA pod katem problemu po-
chodzenia Stowian, a doktadnie, podejmujace probe odpowiedzi na pytanie o ciag-
lo$¢/nieciaglos¢ genetyczng (i osadniczg) ludno$ci zamieszkujgcej obszary na
poinoc od Karpat i Sudetow, poczawszy od okresu rzymskiego. Baza zrodtowa
(material biologiczny) do takiej analizy jest ograniczona, co wynika z faktu, ze
w okresie kluczowym dla tego zagadnienia na szerokim terytorium $rodkowo-
-wschodnioeuropejskim praktykowano kremacje — dominujaca w pierwszych wie-
kach naszej ery i jako wylaczny obrzadek pogrzebowy Slowian na poczatku
wcezesnego Sredniowiecza (do czasu pojawienia si¢ inhumacji na niektorych tere-
nach Stowianszczyzny w IX wieku). Pochowki szkieletowe ze stanowisk kultury
przeworskiej sg rzadkie, a wykorzystywane w analizach szkielety os6b pochowa-
nych na cmentarzyskach kultury wielbarskiej i czerniachowskiej dostarczaja danych
tylko o tych przedstawicielach ludno$ci praktykujacej birytualny obrzadek pogrze-
bowy, wobec ktorych z jakiego§ powodu zastosowano inhumacj¢. Co réwnie waz-
ne, w pierwszych stuleciach wczesnego $redniowiecza obok obszaréw ze znanymi
pojedynczymi grobami lub cmentarzyskami ciatlopalnymi przypisywanymi ludnosci
stowianskiej wystepuja strefy pozbawione uchwytnych metodami archeologicznymi
sladow rytuatu pogrzebowego — skutkuje to brakiem jakichkolwiek szczatkow
kostnych do analizy. Inhumacja ws$rod Stowian, cho¢ potwierdzona lokalnie
wcezesniej, zaczyna w rzeczywisto$ci dominowac¢ dopiero od XI wieku (np. Zoll-
-Adamikowa 1975; 1979, ryc. 56-59; 1995; Baran 1990 [red.], s. 226-231, 275-279;
Fusek 1994, s. 136-143; Dulinicz 2001, s. 199-205; Magomedov 2001, s. 25-43;
Kuna i Profantova 2005, s. 73-84; Cygan, Glinianowicz i Kotowicz 2011 [red.];
Hanuliak 2014; Cieslinski 2016, s. 232-237; Kontny 2016, s. 188-199; Mozdzioch
2016, s. 158-161; w tych pracach starsza literatura). W konsekwencji do dyspozy-
cji badaczy pozostajg zrodta ograniczone, zréoznicowane liczbowo, ktorych stopien
reprezentatywno$ci dla okre§lonych wspdlnot kulturowych nalezy traktowac
Z 0stroznoscia.

W literaturze mozna znalez¢ informacje o stosunkowo nielicznych probach ana-
lizy DNA ze szczatkdéw ciatopalnych. Douglas H. Ubelaker przytacza dane o wyizo-
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lowaniu aDNA ze spalonych kosci z datowanego na wczesng epoke brazu
stanowiska Bedd Branwen na wyspie Anglesey (Walia) czy o wynikach badan
eksperymentalnych, ktére dowiodlty mozliwos$ci izolowania jadrowego DNA z mia-
zgi z¢bow poddanych dziataniu temperatury do 300°C (Ubelaker 2009, s. 3-4, tam
literatura). Okreslenie korelacji migdzy stopniem przepalenia kosci a prawdopodo-
bienstwem uzyskania autentycznego DNA oraz przeprowadzenia analizy stabilnych
izotopoéw bylo przedmiotem badan Giseli Grupe i wspdtpracownikow (Harbeck
iin. 2011). Kroétkie fragmenty mtDNA uzyskano z probek piszczeli wspotczesnego
bydla spalanych maksymalnie w temperaturze 600°C. W jednym przypadku udato
si¢ to w odniesieniu do kosci umieszczonych w temperaturze 700°C, jednak czas
spalania byt krotszy. W zwigzku z tym badacze zasugerowali, ze czynnikiem de-
cydujacym o zachowaniu si¢ materialu genetycznego moze by¢ nie tylko wysoko$é
temperatury, ale rowniez dtugo$¢ ekspozycji na nig. Stwierdzono, ze z uwagi na
zmiany zachodzace w strukturze kosci wraz ze wzrostem temperatury jest szansa
na wyizolowanie namnazalnych fragmentéw DNA — cho¢ nie w kazdym przypad-
ku — tylko z niezupelie skremowanych szczatkdéw, ktore cechuja si¢ barwa od
brazowej przez czarna, czarno-brgzowa po czarno-szarg®. Kosci mocno przepalone
w temperaturze powyzej 600°C, o biatej czy biato-r6zowej barwie, nie pozwalajg
na wyizolowanie DNA. Autorzy pracy wskazuja tez na konieczno$¢ oceny stanu
zachowania materialu osteologicznego za pomoca badan histologicznych przed
podjeciem proby izolowania DNA (Harbeck i in. 2011, s. 193-195, 197-198, tab. 1,
tam starsza literatura).

Pierwsze analizy kopalnego DNA (niespalonych zmartych), odnoszace si¢ kon-
kretnie do tematu pochodzenia Stowian, wykonata Anna Juras. Jako ich cel ba-
daczka okreslita oznaczenie zrdéznicowania mtDNA u przedstawicieli ludnosci
z okresu rzymskiego i $redniowiecza z obecnych ziem polskich, nastepnie prze-
prowadzenie analizy porownawczej i na jej bazie podjecie proby odpowiedzi na
pytanie o istnienie cigglosci genetycznej (na poziomie mtDNA) migdzy populacja-
mi obydwu epok. Jej zamierzeniem bylo takze rozpatrzenie kwestii mozliwej kon-
tynuacji niektorych linii matczynych do czasow wspotczesnych (Juras 2012)7.

& Zob. tez uwagi prof. Wiestawa Bogdanowicza podczas debaty ,,Starozytna historia Europy Srod-
kowej” 10 listopada 2019 r. w Warszawie, https://www.youtube.com/watch?v=Z2AW 1Ec2eyi0, 3:13:44
(dostep: 16.11.2019).

7 Autorka przedstawita tez skrotowo stan badan nad pochodzeniem Stowian w ramach innych
dyscyplin (Juras 2012, s. 8-20). Na marginesie nalezy odnotowac liczne niescistosci, ktore znalazly
si¢ w czgsci dotyczacej archeologii, np. zaprezentowany na rycinie rzekomy obszar wyjsciowy eks-
pansji stowianskiej w ujeciu allochtonistow (zwolennikéw hipotezy o przywedrowaniu Stowian do
srodkowej Europy na poczatku VI wieku), btedne informacje o datowaniu kultury kijowskiej, o uksztat-
towaniu si¢ kultury kijowskiej na bazie kultury czerniachowskiej, o wystepowaniu stanowisk kultury
pienkowskiej nad Prypecia, o lokalizacji kultury praskiej tylko w $rodkowej Europie czy niepelny
i znieksztalcony obraz pogladow zaréwno autochtonistow (badaczy opowiadajacych si¢ za obecnoscia
przodkow historycznych Stowian w dorzeczach Odry i Wisty juz w starozytnosci), jak i allochtonistow
(Juras, s. 9-14, ryc. 2).
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Wyjsciowy material do badan pochodzit od 72 osobnikéw z podtnocno-zachodniej
Polski. Ostatecznie przynalezno$¢ haplogrupowa udalo si¢ ustali¢ dla 43 osob:
19 przedstawicieli kultury wielbarskiej (stan. Rogowo 23, pow. torunski, i Kowa-
lewko 12, pow. obornicki), czterech kultury przeworskiej (stan. Gaski 18 i Kar-
czyn 21/22, pow. inowroctawski) oraz 20 z okresu $redniowiecza (ze stan. Cedynia
2 1 2a, pow. gryfinski, Dziekanowice 2 i 22, Ostréw Lednicki, pow. gnieznienski).
Chronologia stanowisk z okresu rzymskiego miescita si¢ w przedziale od II wieku
pn.e. do V wieku n.e., natomiast stanowisk $redniowiecznych migedzy X a XIV
wiekiem. Material porownawczy stanowily opublikowane dane o populacjach ko-
palnych z okresu rzymskiego (I-III wiek n.e.) i $redniowiecza (X-XV wiek) z Da-
nii, o populacji kultury ceramiki wstegowej rytej (VI tysiaclecie p.n.e.) z Niemiec,
jak rowniez o wspotczesnych populacjach stowianskich i kilku z nimi sgsiadujacych
(Juras 2012, s. 54-59, tab. 2, 3, 12).

Jednym z efektéw analizy byly dane dotyczace odleglosci genetycznej pomigdzy
wszystkimi uwzglednionymi populacjami (badanymi i porownawczymi). Na uzy-
skanym obrazie skalowania wielowymiarowego zaobserwowano, iz — poza kilkoma
wyjatkami (wspotczesna populacja z Finlandii i Lotwy oraz neolityczna z Niemiec)
— populacje europejskie cechuja si¢ niewielkim ,,rozwarstwieniem struktury gene-
tycznej”. W tej ,,stosunkowo homogennej grupie znalazta si¢ takze populacja ze
sredniowiecza 1 nieco bardziej od niej oddalona populacja z okresu rzymskiego”
(Juras 2012, s. 96). Oprocz tego, ze dystans dzielit badanych przedstawicieli kul-
tury przeworskiej 1 wielbarskiej od ludno$ci $redniowiecznej, wskazano tez na
znaczgce zroéznicowanie genetyczne migdzy tymi dwiema populacjami kopalnymi
a wspotczesng populacja Polski. Interpretujac przytoczone wyniki, Juras ocenita,
ze z jednej strony mogg one odzwierciedla¢ faktyczne zréznicowanie genetyczne,
z drugiej — mogla na nich zawazy¢ mata liczebnos¢ probek uwzglednionych po-
pulacji kopalnych. Autorka sktonita si¢ ku drugiemu wyjasnieniu. Odnotowata po-
nadto, ze populacja z okresu rzymskiego, bardziej niz sredniowieczna, oddala si¢
od wspodtczesnych populacji stowianskich. W komentarzu badaczka zwrocita uwa-
ge na mozliwy wplyw na ten rezultat losowosci proby. Przywotala tez fakt wysta-
pienia na jednym ze stanowisk wysokiej frekwencji konkretnego haplotypu, co
pozwala dopusci¢ hipotez¢ o pokrewienstwie pochodzacych stamtad osobnikow.
W takiej sytuacji ostateczny wynik badania rowniez byltby zakldcony. Odnoszac
si¢ do znaczacej (wigkszej niz w przypadku kopalnych populacji z Polski) odle-
glosci genetycznej populacji neolitycznej z Niemiec do wspolczesnych populacji
europejskich, badaczka jako przyczyne podata wigkszg odlegtos¢ czasowa miedzy
nimi (Juras 2012, s. 98-100, ryc. 15).

Przeprowadzona przez Juras analiza haplotypoéw wykazata natomiast, iz zaden
z nich nie wystgpit zarowno w populacji ,,rzymskiej”, jak 1 $redniowiecznej z Pol-
ski. Mogtoby to oznacza¢ brak ciagglosci genetycznej migdzy nimi. W tym wypad-
ku takze przywolana zostala przez autork¢ mata liczebno$¢ zbadanego materiatu
jako czynnik potencjalnie oddzialujacy na otrzymany obraz. Badaczka stwierdzita
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bowiem, ze najwigkszg liczb¢ wspolnych haplotypow osobnicy z okresu rzymskie-
go dzielili ze wspolczesnymi mieszkancami Polski — a to przemawia za ciagloécia
niektorych linii genetycznych od epoki rzymskiej po czasy obecne. Statystycznie
istotna liczba wspolnych haplotypoéw wystapita miedzy populacja ,,rzymska” z Pol-
ski a wspoétczesnymi populacjami Litwy, Lotwy, Szwecji, Finlandii i Estonii. Juras
zinterpretowata to jako przestanke przemawiajaca za bliskimi kontaktami badanej
populacji kopalnej z ludnosciag germanska, battycka i ugrofinskg. Odno$nie do po-
pulacji $redniowiecznej z Polski zaobserwowata, iz byta ona bardziej zréznicowa-
na od grup ,rzymskich” pod wzgledem haplogrup mtDNA, a najwigksza liczbe
haplotypow dzielita ze wspodtczesng ludnoscig Biatorusi, Ukrainy i Bulgarii. Autor-
ka badan ocenita ten wynik jako niejednoznaczny. W jej opinii moze on sugerowac
zardbwno migracj¢ ludnosci Sredniowiecznej z dorzeczy Odry i Wisly na wschod,
jak 1 wedrowke w odwrotnym kierunku — zwlaszcza wobec stwierdzonego duzego
dystansu genetycznego mig¢dzy populacja ,,rzymska” i $redniowieczng z Polski. Do
tej drugiej mozliwosci, wspierajacej allochtonistyczng (z punktu widzenia badaczy
polskich) hipotez¢ na temat pochodzenia Stowian, badaczka odniosta si¢ sceptycz-
nie. Jako argument przeciw niej podala przytoczone wyzej ustalenia na temat po-
tencjalnej cigglosci pewnych linii genetycznych na wspoétczesnych ziemiach polskich
przynajmniej od okresu rzymskiego. Omawiajac haplotypy unikatowe, Juras zwro-
cita szczegélng uwage na jeden z nich, ktory wystapit u przedstawiciela kultury
przeworskiej. Ze wzgledu na ewolucyjny wiek haplotypu, tagczony z czasem funk-
cjonowania kultury ceramiki sznurowej, zasugerowata cigglo§¢ danej linii gene-
tycznej od neolitu (Juras 2012, 102-108; por. tez Juras i in. 2014).

W podsumowaniu swojej dysertacji doktorskiej badaczka wyrazita poglad o bra-
ku podstaw — ze wzgledu na mato liczne dane — do formutowania rozstrzygajacych
wnioskow na temat etnogenezy Stowian na bazie materiatu genetycznego. Posred-
nio przychylita si¢ jednak do koncepcji autochtonistycznej, stwierdzajac, iz otrzy-
mane wyniki nie przeczg istnieniu cigglo$ci genetycznej miedzy okresem rzymskim
a $redniowieczem na terenie wspolczesnych ziem polskich (Juras 2012, s. 109).

W problematyke poruszang w niniejszym artykule wpisat si¢ jeden z celow
badawczych projektu ,,.Dynastia i spoleczenstwo panstwa Piastow w $wietle zinte-
growanych badan historycznych, antropologicznych i genomicznych™®, czyli ,,po-
chodzenie populacji zamieszkujacej region pomigdzy Odrg a Wista w okresie
formowania si¢ panstwa Piastdéw — weryfikacja hipotez dotyczacych kontynuacji/
dyskontynuacji osadnictwa na tych terenach w okresie od czasow rzymskich do
XII wieku” (Handschuh i in. 2016b, s. 311). Jako przedmiot zainteresowania pod

8 Projekt nr 2014/12/W/NZ2/00466 z programu Symfonia 2 finansowany przez Narodowe Centrum
Nauki, realizowany przez Poznanskie Centrum Archeogenomiki pod kierunkiem prof. dr. hab. Marka
Figlerowicza. Zob. informacje w: Handschuh i in. 2016b; 2016¢; por. tez np. Figlerowicz 2016; https://
www.ncn.gov.pl/finansowanie-nauki/przyklady-projektow/figlerowicz (dostep: 1.06.2020).
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katem ciaggtosci osadniczej wskazano przede wszystkim obszar Wielkopolski (Hand-
schuh i in. 2016b, s. 314-315, 317-318).

Jedne z pierwszych opublikowanych rezultatéw badan prowadzonych w ramach
projektu dotyczag mtDNA przedstawicieli kultury wielbarskiej pochowanych na
wspominanym juz cmentarzysku w Kowalewku (dla 33 osobnikéw uzyskano se-
kwencje kompletnych genomoéw mitochondrialnych, a dla 40 zidentyfikowano ha-
plogrupy mtDNA). Ich duze zréznicowanie genetyczne pokazuje wedlug badaczy,
iz spoteczno$é, w sktad ktorej wchodzili, nie byta izolowana, a jej genetyczne
korzenie si¢gaja réoznych europejskich populacji (ponad potowe haplotypéow usta-
lonych dla szczatkéw z Kowalewka odnotowano w probkach z poznego neolitu
1 wezesnej epoki brazu — u ludnosci kultur ceramiki sznurowej, pucharow dzwo-
nowatych i unietyckiej z zachodniej i $rodkowej Europy). Zestawienie frekwencji
haplogrup i dystansu genetycznego z innymi grupami pradziejowymi wskazalo
natomiast na najwicksze podobienstwo zbadanych reprezentantow kultury wielbar-
skiej do porownawczej populacji jutlandziej z epoki zelaza, znacznie stabiej jednak
zwigzane] ze wspomniang ludno$cig pdznoneolityczng 1 wezesnobragzowa. Taka
sytuacja moze mie¢, zdaniem autorow badan, zwigzek z ujawniong rézna historig
genetyczng kobiet 1 mezezyzn z Kowalewka. Pod wzgledem frekwencji haplogrup
mtDNA i dystansu genetycznego kobiety byty blizej spokrewnione z populacjami wcze-
sno- i srodkowoneolitycznymi, a m¢zczyzni z przedstawicielami kultur ceramiki sznu-
rowej 1 unietyckiej oraz z przywotang populacja jutlandzka (Stolarek i in. 2018).

Analizom poddano roéwniez mtDNA z zebdéw 27 0s6b pochowanych na cmen-
tarzysku w Mastomegczu, pow. hrubieszowski (grupa mastomecka, II/III-IV wiek n.e.).
Dla wszystkich ustalono haplogrupy i poznano sekwencje catych genoméw mito-
chondrialnych. Podobnie jak w przypadku Kowalewka, badanych cechowato wy-
sokie zroznicowanie wewnatrzpopulacyjne (nawet wyzsze niz na stanowisku
z Wielkopolski), $wiadczace wedthug badaczy o nieizolowaniu grupy i rozmaitych
liniach genetycznych jej cztonkow. Analiza porownawcza z innymi populacjami
pradziejowymi pokazata najwicksze podobienstwo do ludnosci z Kowalewka,
a takze duza zbiezno$¢ ze $rodkowoeuropejskimi populacjami z przetomu epoki
brazu i zelaza. Nie wykryto analogicznych do Kowalewka réznic w historii gene-
tycznej kobiet 1 me¢zezyzn. Wérdd zestawionych populacji z epoki zelaza najmniej-
szy dystans genetyczny dzielit pochowanych w Mastomg¢czu od przywolywanej
populacji wielkopolskiej, a takze wspominanej wyzej populacji jutlandzkiej (odleg-
1os¢ od tej ostatniej byta nawet mniejsza niz jutlandzkiej od zmartych z Kowalew-
ka). Cecha odrozniajacg natomiast grupe mastomecka od tych dwoch okazata sie
blisko$¢ ze stepowcami znad Morza Czarnego 1 Kaspijskiego, przejawiajaca
si¢ obecnoscig haplogrupy USa charakterystycznej dla przedstawicieli kultury gro-
bow jamowych (przetom neolitu i epoki bragzu). Wedlug badaczy wystgpienie tej
haplogrupy w Mastomgczu mozna wytlumaczyé migracja, ktora nastgpita ze wscho-
du na zachod w epoce zelaza. Odnoszac si¢ do ustalen historycznych i archeolo-
gicznych, autorzy badan zwrocili uwage, iz otrzymane przez nich wyniki sa
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spojne z hipoteza o przemieszczaniu si¢ ludno$ci gockiej (wigzanej z kulturg wiel-
barska i grupa mastomecka) z potudniowej Skandynawii przez wspolczesne ziemie
polskie w kierunku terenéw nadczarnomorskich. Czg$¢ Iudnosci po wejsciu w kon-
takty z mieszkancami poludniowo-wschodniej Europy miataby zdaniem autorow
artykuhu powrdci¢ na pédtoc, tworzac specyficzne ugrupowanie kulturowe w Ko-
tlinie Hrubieszowskiej. Zaakcentowano przy tym ponownie, ze dane genetyczne
swiadcza, iz przedstawiciele grupy mastomeckiej stanowili mieszanke ludnosci
o roznym pochodzeniu (Stolarek i in. 2019).

Co do genezy grupy masltomeckiej, nalezy w tym miejscu podkresli¢, ze zgod-
nie z rezultatami wieloletnich badan archeologicznych jej powstanie bylo efektem
przybycia do Kotliny Hrubieszowskiej przedstawicieli kultury wielbarskiej na prze-
tomie II i III wieku. Szczegdtowa analiza zabytkow pozwolita na wskazanie jako
terenu wyjsciowego tej migracji potnocnej czesci tzw. strefy C zasiegu osadnictwa
»wielbarskiego”, obejmujacej srodkowe Pomorze z Krajng i péinocng Wielkopol-
ska. W $wietle zrodet archeologicznych po zajgciu nowych ziem mieszkancy Ko-
tliny Hrubieszowskiej utrzymywali zaréwno relacje z terenami kultury wielbarskiej,
z ktérych przybyli (i z tzw. strefg A polozong w delcie Wisty, na Ziemi Chelmin-
skiej oraz w pasie wybrzeza Zatoki Gdanskiej do Potwyspu Helskiego), jak i da-
lekosiezne kontakty z obszarami zajetymi podczas ekspansji przedstawicieli tej
kultury na potudniowy wschod. Charakter znalezisk ze stanowisk grupy mastomeckiej
pozwolit na sformutowanie wniosku, iz stanowita ona swego rodzaju tygiel kultu-
rowy, posredniczac w kontaktach miedzy kultura wielbarska a zaliczang do kregu
kultur gockich, mtodsza od niej kulturg czerniachowska i jej wariantem Sintana de
Mures, ktore rozciggaty sie na szerokim terytorium lasostepu i stepu w obrgbie
dzisiejszych granic politycznych Ukrainy, Moldawii i Rumunii. Szczegdlnie wy-
mownym dowodem na wieloetniczno$¢ ludnosci grupy mastomeckiej jest ustalone
na podstawie analizy materiatéw archeologicznych pojawienie si¢ w tej spoleczno-
$ci kobiet sarmackich, co odniesiono do wydarzen historycznych rozgrywajacych
sic w 2. potowie III wieku m.in. na terenach nadczarnomorskich (por. Kokowski 1995,
s. 35-55, 65; 1999, s. 23-25; 2007, s. 97 i n.; tam starsza literatura).

BADANIA DNA WSPOLCZESNYCH POPULACJI EUROPEJSKICH
W KONTEKSCIE PROBLEMU POCHODZENIA SLOWIAN

Zdecydowana wigkszo§¢ wynikow badan opublikowanych dotychczas przez
migdzynarodowe zespoly i stanowigcych przyczynek do dyskusji o genetycznej
historii Stowian dotyczy DNA dzisiejszych mieszkancéw Europy. Wysunigto argu-
menty na rzecz sytuowania poczatku ,.stowianskich linii rozwojowych” zaré6wno
w $rodkowej, jak 1 we wschodniej Europie. Nalezy zaznaczy¢, iz istniejg czynniki
pozwalajace podawaé¢ w watpliwos$¢ przydatnos¢ badania genomoéw wspodiczesnie
zyjacych ludzi do rekonstrukcji historii biologicznej populacji pradziejowych czy



Pochodzenie Stowian w $wietle analiz genetycznych i genomicznych. .. 53

sredniowiecznych, jak na przyktad wskazywana w literaturze korelacja aktualnego
rozmieszczenia geograficznego populacji i dystanséw genetycznych migdzy nimi
(np. Novembre i in. 2008, Fig. 1 — zestawienie obrazu odleglo$ci genetycznych
migdzy badanymi osobnikami pokrywajace si¢ z dzisiejszg mapg polityczng Euro-
py). Warto rowniez pamigtaé, ze rézny stopien wiarygodno$ci maja interpretacje
rezultatow analiz niewielkich fragmentow DNA 1 sekwencji kompletnych geno-
mow.

Dwie dekady temu badania zréznicowania mtDNA, ktére zostaly przeprowa-
dzone dla trzech wspodtczesnych populacji stowianskich i dziewieciu ,,grup etno-
geograficznych” z obszaru Eurazji, daty ich autorom przestanki do wnioskowania
0 wspolnym pochodzeniu Stowian potudniowych, wschodnich i zachodnich oraz
centralnej pozycji wsrdd nich tych ostatnich (Malyarchuk 2001). Pod katem pro-
blemu etnogenezy Stowian wschodnich analizom poddano ponadto mtDNA pobra-
ne od wspotczesnych Rosjan i UkraincoOw. Nie wykazano istotnych rdéznic miedzy
nimi a pozostatymi Europejczykami, cechujgcymi si¢ niewielkimi odleglosciami
genetycznymi. Jednocze$nie analiza filogenetyczna miata ujawni¢ znaczna hetero-
geniczno$¢ populacji wschodniostowianskich. Pod wzgledem wystepowania rzad-
kich haplotypow ustalono natomiast, iz Rosjanie dzielg je gtownie z ludnos$cia
germanska i1 ugrofinska. Rezultaty te sktonity badaczy do zatozenia, ze we wezesnym
sredniowieczu Slowianie migrujacy na wschod ze swej domniemanej srodkowoeu-
ropejskiej kolebki niesli glownie te same typy mtDNA, co charakterystyczne dla
przedstowianskiej populacji wschodniej Europy (Malyarchuk i Derenko 2001).

Przeprowadzono tez badania skupiajace si¢ na zroznicowaniu mitochondrialnych
genomoéw reprezentujacych haplogrupy HS5 i H6, pochodzacych od wspotczesnych
Stowian wschodnich i zachodnich. Wiek ewolucyjny pierwszej z haplogrup osza-
cowano na okoto 11,5-16 tysiecy lat, drugiej na okoto 15-28 tysiecy lat. W obre-
bie nich wydzielono podklady, ktére wydaja si¢ typowe zwlaszcza dla srodkowej
1 wschodniej Europy, a cze$¢ z nich mogta uformowac si¢ okoto czterech tysiecy
lat temu. W opinii badaczy cigglto$¢ tych matczynych linii genetycznych moze
wskazywaé na to, iz jacy$ przodkowie Polakéw, Ukraincoéw, Rosjan, Czechow
i Stowakow zamieszkiwali ziemie $rodkowej i wschodniej Europy juz w epoce
brazu 1 we wczesnej epoce zelaza. Taki wniosek sktonit ich do odrzucenia kon-
cepcji o zasiedleniu obszarow $rodkowej Europy przez Stowian dopiero na poczat-
ku wczesnego $redniowiecza (Mielnik-Sikorska i in. 2013).

W konteksécie dyskusji o dziejach Slowian przywotlywane byly w literaturze
wyniki analizy polimorfizmu haplotypéw chromosomu Y populacji z Polski,
Stowacji i Biatorusi oraz 20 innych stowianskich i dziewigciu niestowianskich
populacji porownawczych. Nie odnotowano korelacji migdzy zrdznicowaniem je¢-
zykowym, geograficznym i historycznym Stowian a dystrybucja haplotypow Y-STR.
Jednoczesnie stwierdzono istnienie réznic pomig¢dzy dwiema grupami tworzonymi
z jednej strony przez Stowian zachodnich, wschodnich i dwie populacje Stowian
potudniowych (Stowencow i zachodnich Chorwatdéw), a z drugiej przez pozostate
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populacje potudniowostowianskie. Porownanie haplotypéw minimalnych (9 loci)
pozwolito wnioskowa¢ o homogennosci potnocnej grupy Stowian na terenach od
Alp po Powolze. W obrebie niej niektére populacje uznano za nierozrdznialne
genetycznie (Stowacja, srodkowa i1 potudniowa Biatorus). Centralng pozycje przy-
pisano populacji z obszaru Ukrainy. Analiza rozkladu jednego z haplotypéw stata
si¢ podstawa do przyjecia zatozenia o ekspansji Stowian z terenow Ukrainy i by¢
moze biatoruskiego Polesia, a takze wystapienia wsérod populacji zachodniostowian-
skich tzw. efektu zatozyciela, wynikajacego z dryfu genetycznego, ,,czyli powstania
populacji ze stosunkowo niewielkiej liczby osobnikéw, ktorych zmienno$¢ genetyczna
jest jedynie fragmentem zmiennos$ci populacji macierzystej” (Rebata 2006, s. 98).
W przypadku populacji stowackiej uzyskano nieco inny obraz, sugerujacy mozli-
wos¢ wystapienia dwoch fal migracji, z ktorych jedna mogla w nieznacznym za-
kresie obja¢ wspodtczesne ziemie polskie. Podkreslono brak $ladow w pulach
genowych Stowian potudniowych i wschodnich istotnego udzialu populacji sto-
wianskich zamieszkujacych tereny obecnej Polski. Zaobserwowano ponadto zna-
czace roznice w rozkladzie haplotypow mig¢dzy analizowanymi populacjami ze
srodkowej 1 potnocnej Biatorusi. W tej drugiej grupie wystapita duza frekwencja
haplogrupy N3 charakterystycznej dla ludnosci battyckiej 1 ugrofinskiej, a takze
notowanej czesto w niektorych populacjach rosyjskich (np. z okolic Pskowa) (Re-
bata 2006; Rebata i in. 2007).

Przedmiotem badan byty takze STRy chromosomu Y wspotczesnych mieszkan-
coOw Czech, Stowacji i péinocnej Polski. Stwierdzono istotne rozbieznosci miedzy
populacjami z Czech (nieuwzglednionymi w cytowanej wyzej pracy Rebatly
1 wspotpracownikow) 1 Stowacji a pozostatymi poréwnawczymi populacjami sto-
wianskimi (m.in. z Polski), co miatoby $wiadczy¢ o istnieniu podziatu miedzy
potmocnymi 1 potudniowymi gateziami Stowian zachodnich. Jednoczesnie Czesi
i Stowacy mieli r6zni¢ si¢ znaczaco takze mig¢dzy soba. Przywotano tez wyniki
prac innego zespotu naukowcow, dotyczace poliformizmu Y-SNP i wskazujace na
znaczace roznice miedzy populacjami z Polski i Czech. W populacji czeskiej cze-
stos¢ wystepowania haplogrup chromosomu Y zajmowata posrednig pozycje mie-
dzy Polakami a Niemcami z uwagi na mniejsza frekwencje charakterystycznej dla
srodkowej Europy (i czgstej wsrod Stowian) haplogrupy Rla, a czgstsza obecnosé
haplogrupy R1b powszechnej wérdéd populacji zachodnioeuropejskich (Wozniak
i in. 2010, s. 544-545, tam starsza literatura). Wyrazono poglad, ze przytoczone
wyniki badan nawigzujg do stawianych na gruncie nauk historycznych hipotez
o dwoch drogach — usytuowanych na poéinoc i potudnie od Karpat — rozprzestrze-
niania si¢ na zachod kultury stowianskiej. Zetknigcie si¢ i potencjalne wymieszanie
Stowian z ludno$cig germanska na potudniowym szlaku wedrowki na zachdéd mog-
lo skutkowa¢ obserwowang odmienno$cig puli genowej, a jednoczesnie wystepu-
jacymi wspotczesnie podobienstwami miedzy populacjami Czech, Stowacji
i Niemiec. Stosunkowo duza odleglo$¢ migdzy populacjami germanskimi a ,,pro-
topolskimi” wraz ze ,,strefa buforowa” Potabian moze natomiast thumaczy¢ wspot-
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czesne stosunkowo niskie podobienstwo haplotypéw Y-STR migdzy Niemcami
i Polakami. Wskazano, iz aby moglo dojs¢ do powstania opisanego w pracy zroz-
nicowania haplotypéw Y-STR, ekspansja stowianska w przewazajacym stopniu
musiala opiera¢ si¢ na faktycznych przemieszczeniach ludnosciowych, a nie tylko
na rozpowszechnianiu si¢ wzorcow kulturowych. Jednoczesnie, aby takie zrozni-
cowanie moglto przetrwa¢ do czasow wspotczesnych, nalezatoby zatozy¢ istnienie
jakich$ granic genetycznych migdzy populacjami Czech, Stowacji, Polski i Nie-
miec. W tym kontekscie odwotlano si¢ do wynikéw innych badan, wskazujacych
na istnienie takich barier miedzy Polakami i Czechami oraz Polakami i Niemcami.
Ich charakter pozostaje jednak niejasny, zwlaszcza wobec wiedzy historycznej na
temat licznych zmian przynaleznosci pafnstwowej rozpatrywanych ziem (Wozniak
i in. 2010, s. 546, tam starsza literatura).

BADANIA DNA WSPOLCZESNYCH POPULACJI EUROPEJSKICH POSREDNIO ZWIAZANE
7 ZAGADNIENIEM POCHODZENIA SEOWIAN

Ciekawe wnioski odnoszace si¢ do historii genetycznej mieszkancow Europy
w ciggu ostatnich trzech tysiecy lat zaprezentowali Peter Ralph i Graham Coop.
Wykorzystali oni dane o DNA ponad dwdch tysiecy wspotczesnych Europejczy-
koéw, by przesledzi¢ ich pokrewienstwo przy zastosowaniu metod matematycznych
1 na podstawie analizy odcinkéw genomow okre§lanych jako IBD (identical by
descent) (Ralph 1 Coop 2013). Sa to fragmenty DNA wspoélne dla pary osobnikow,
odziedziczone od wspolnego przodka. Ich dhugos$é jest tym mmniejsza, im dawniej
zyl wspolny przodek. Badania pokazaty duze podobienstwo i blisko$¢ wszystkich
Europejczykow. Ujawnily tez logiczng prawidtowosé, ze stopien pokrewienstwa
zalezny jest od dystansu geograficznego (wzrasta dla populacji mieszkajacych bli-
zej siebie). Dowiedziono jednak, ze nawet dwaj mieszkancy Europy, oddaleni o ty-
sigce kilometrow, moga cechowa¢ si¢ dlugimi, identycznymi odcinkami genomow,
a liczba ich genetycznych wspolnych przodkow sprzed tysigca lat moze by¢ duza.
Odnotowano réwniez pewne wyjatki od reguty (spowodowane najpewniej migra-
cjami), iz najwigksza liczbe IBD posiadajg cztonkowie tej samej spolecznosci.
Analizy Ralpha i Coopa pokazaty takze interesujace zjawiska regionalne, jak wy-
rozniajacy si¢ na tle innych grup wysoki poziom IBD dzielonych przez poréwnywane
pary osobnikéw ze wschodniej Europy, nawet z oddalonych od siebie jej czesci’.
Odniesiono to do sytuacji, gdy osoby o wysokim stopniu pokrewienstwa wywodza
si¢ ze stosunkowo matej populacji, ktora ekspandowata na duze terytorium. W przy-
padku populacji wschodnioeuropejskich oszacowano, ze ten wzrost bliskosci gene-

° Na potrzeby projektu badane populacje podzielono na grupy regionalne, oznaczone jako Europa ,,E”
(tereny na wschod od Niemiec i Austrii), ,,W” (na zachdd od Niemiec i Austrii), ,,N” na poioc od
Polski i Niemiec, ,,I” (Potwysep Iberyjski i Apeninski) oraz ,,T-C” (Turcja i Cypr) — Ralph i Coop
2013, s. 5.
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tycznej nastgpit w pierwszym tysigcleciu naszej ery, co zestawiono z danymi
historycznymi o ekspansji hunskiej i stowianskiej. Podkreslono, ze wschodnie po-
pulacje z wysokim poziomem IBD odpowiadaja wspdtczesnemu rozmieszczeniu
jezykow stowianskich (Ralph i Coop 2013, s. 9-11).

W kontek$cie tych ostatnich ustalen na uwage zastuguja wyniki badan zespotu
pod kierownictwem Olega Balanowskiego, dotyczace réznorodnych markerow
mtDNA, Y-DNA oraz pelnych genomoéw u wspoélczesnych mieszkancéw Europy
postugujacych si¢ jezykami stowianskimi i battyckimi. Jednym z elementéw ana-
lizy bylo poréwnanie wystgpowania catych segmentéw genéw o wspdlnym pocho-
dzeniu w populacjach stowianskich (miedzy taczng grupa Stowian wschodnich
i zachodnich a potudniowych) oraz migdzy nimi a sgsiednig ludno$cig niestowian-
ska. Wsrod Stowian stwierdzono przeptywy gendw na poziomie $wiadczacym o ich
wspolnym pochodzeniu. Jednoczes$nie blizsze pokrewienstwo niz ze Stowianami
potudniowymi grupa Stowian wschodnich i zachodnich wykazala w stosunku do
mieszkancow poédtnocno-wschodniej Europy. Stowianskojezyczni mieszkancy Bat-
kanow cechowali si¢ ponadto podobnym poziomem wspdlnych IBD ze wschodni-
mi i zachodnimi Stowianami, jak tez z ludno$cig Wegier czy Rumunii, a znaczgco
nizszym z Grekami. Badania przywotanego zespotu naukowcow pokazaly bliskos¢
genetyczng zachodnich 1 wschodnich Stowian na terytorium rozciggajacym si¢ od
Odry po Wotge. Frekwencja niektorych haplotypoéw mtDNA nalezacych do haplo-
grup HS5, H6 1 U4a data podstawy do podtrzymania wysuwanych juz wczesniej
twierdzen o podobnym zréznicowaniu genetycznym i ciaglosci pewnych linii mat-
czynych na ziemiach dzisiejszej Polski w ciggu ostatnich dwoch tysigcleci. Jedno-
cze$nie badania Y-DNA i DNA autosomalnego wykazaly heterogeniczno$¢ puli
genowej poludniowych Stowian na obszarze Batkanow, gdzie podczas ekspansji
doszto do wchtonigcia komponentéw genetycznych miejscowej ludnosci. Opisujac
struktur¢ genetyczng wspotczesnej ludnosci stowianskojezycznej z uwzglgdnieniem
Y-DNA oraz autosomdw, zwrocono uwage na homogenno$¢ Stowian wschodnich
zamieszkujacych $rodkowsa i potudniowa Rosje¢, Ukraing oraz Biatoru$, przy od-
miennosci populacji wschodniostowianskiej z pétnocnej Rosji, wykazujacej zwigzki
z finskojezycznymi sasiadami. Wigksze zrdznicowanie odnotowano w przypadku
zachodnich Stowian, wéréd ktérych ujawnity sie wptywy populacji sasiadujacych
(np. bliskos¢ genetyczna Czechow i do pewnego stopnia Stowakéw z Niemcami,
a mniejszy dystans Polakéw do Biatorusinéw, Ukraincow oraz Rosjan z potudnio-
wej 1 srodkowej czesci kraju niz do Niemcoéw). Stwierdzono ponadto wewnetrzng
dyferencjacje Stowian poludniowych, skorelowang z zajmowaniem przez nich za-
chodnich i wschodnich terenéw Potwyspu Batkanskiego (Kushniarevich i in. 2015).

Autorzy pracy wyciagneli wniosek, ze zroznicowanie genetyczne wspotczesnych
grup Slowian jest efektem uformowania si¢ — jak okreslono — in situ, czyli na
terenach przez nich zajetych. Jego charakter pozwala wedlug nich wyr6ézni¢ dwa
substraty: $rodkowo-wschodnioeuropejski dla Stowian wschodnich i zachodnich
oraz potudniowo-wschodnioeuropejski dla Stowian poludniowych. Cechg pierwsze-
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go z nich jest wysoka frekwencja haplogrupy Y-DNA Rla, a w drugim przypadku
haplogrup 12a oraz E. Dodatkowo ludnos¢ battycka i stowianska zostaly przedsta-
wione na tle szesciu skupisk (oznaczonych od k1 do k6), wyréznionych na pod-
stawie sktadu puli genowej i przypisanych do okreslonych regiondéw S$wiata.
Okazato si¢, ze omawiane populacje cechuje przynaleznos¢ przede wszystkim do
dwoch klastrow: k3 — powszechnego w Europie, o frekwencji zmniejszajacej si¢
geograficznie z ponocnego wschodu w kierunku poludniowym (najwyzszej u Bat-
tow, wysokiej u wschodnich Stowian i wyraznie nizszej u Stowian potudniowych),
oraz k2 — siegajacego po Bliski Wschod, Kaukaz i Afryke, a w Europie posiada-
jacego najwyzsza frekwencje nad Morzem Srédziemnym, spadajaca w kierunku
potnocnym (nizsza u Slowian zachodnich i wschodnich niz u poludniowych oraz
jeszcze nizsza u Baltéw). Dla populacji battyckich, wschodniostowianskich z pot-
nocnej Rosji i w mniejszym stopniu dla innych wschodnich oraz zachodnich Sto-
wian zaznaczyta si¢ obecno$¢ komponentow genetycznych skupiska k5 typowego
dla Syberii. W odniesieniu do wspomnianych wyzej substratow srodkowo-wschod-
nioeuropejskiego i poludniowo-wschodnioeuropejskiego wskazano skupisko k3
jako charakterystyczne dla pierwszego, a k2 dla drugiego z nich (Kushniarevich
i in. 2015, s. 6-7, ryc. 3).

Do problemu dziejéw Stowian odnoszone sg ponadto wyniki analiz mtDNA
prowadzone na réznych regionalnych populacjach ze $rodkowej i wschodniej Eu-
ropy, dajace czesto dos¢ ogdlne wnioski, na przyktad o wystepowaniu wsrdd nich
haplogrup powszechnych na obszarze Europy czy zachodniej Eurazji, a takze
o kontaktach z populacjami sasiadujagcymi lub naptywowymi (por. np. Malyarchuk
i in. 2002; 2006; Grzybowski i in. 2007). W nawigzaniu do poruszanej tu proble-
matyki warto rowniez odnotowa¢ poglad o zasadnosci opierania badan nad historig
dawnych spoleczenstw zamieszkujgacych dorzecza Odry i Wisty raczej na danych
odnoszacych si¢ do rekonstruowanej populacji sprzed II wojny $wiatowej niz do
populacji wspotczesnej (Rebata 1 in. 2013). W opracowaniach specjalistycznych
sygnalizowana jest bowiem duza jednolito$§¢ obecnej populacji Polski pod wzgle-
dem polimorfizmu chromosomu Y, a takze istnienie wyraznej granicy genetycznej —
odpowiadajacej granicy politycznej — miedzy nig a populacja Niemiec. Zjawisko
to bywa tlumaczone jako efekt masowych przesiedlen ludnosci, jakie miaty miejsce
w czasie 1 po II wojnie $wiatowej (Rgbata 1 in. 2013, s. 415, tam starsza literatu-
ra). Przedmiotem zainteresowania badaczy jest w zwigzku z tym charakterystyka
populacji przedwojennej pod katem czgstosci wystepowania i dystrybucji haploty-
poéw chromosomu Y oraz jej porownanie ze wspotczesnym obrazem puli genowej,
przynoszace jak dotad rozmaite konkluzje (zob. np. Rebata i in. 2013; Wozniak
i in. 2007 oraz komentarz w: Rebata 1 in. 2013, s. 417; Wozniak i in. 2010).
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Sformutowane dotychczas hipotezy lub wnioski na temat biologicznej historii
ludnosci stowianskiej oparto na nielicznych jeszcze analizach DNA izolowanego
ze szczatkow kopalnych oraz na wynikach czesciej prowadzonych badan z wyko-
rzystaniem materialu genetycznego wspotczesnych mieszkancow Europy (przede
wszystkim mtDNA). Mimo cigglego gromadzenia danych, na obecnym etapie nie
mozna jeszcze moOwi¢ o wypracowaniu przez genetykow wspolnej wizji procesow,
ktore doprowadzily do uformowania si¢ wspolczesnej puli genetycznej Stowian.

Badania 0s6b pochowanych na obecnych ziemiach polskich (w Wielkopolsce)
w okresie rzymskim i oddzielonych od nich nawet ponadtysiacletnig lukga czasowa
przedstawicieli spoteczenstwa z miodszych faz wezesnego i péznego Sredniowiecza
w zestawieniu z danymi poréwnawczymi przynioslty niejednoznaczne wyniki. Z jed-
nej strony pokazaty potencjalng ciaglo$¢ niektérych matczynych linii genetycznych
od pierwszych wiekéw naszej ery po czasy obecne, z drugiej — ukazaly znaczne
zrdznicowanie genetyczne pomiedzy obiema badanymi populacjami kopalnymi, jak
tez miedzy nimi a wspolczesnymi mieszkancami Polski. Wedtlug Juras otrzymane
przez nig wyniki analizy nie przecza hipotezie o cigglos$ci genetycznej na dzisiejszych
ziemiach polskich migedzy okresem rzymskim a $redniowieczem. Jednocze$nie nie
wykluczaja migracji migdzy Podnieprzem a dorzeczem Odry i Wisty. Najnowsze
badania (M. Figlerowicza i zespotu) dowiodly natomiast, ze ludno$¢ z pierwszych
wiekOw naszej ery, zamieszkujgca tereny wspotczesnej Polski, nie tworzyta zamknig-
tych spotecznosci, a ponadto posiadata wspdlng histori¢ biologiczng z réznorodnymi
populacjami europejskimi z neolitu, epoki brazu i epoki zelaza. Analiza genetyczna
dostarczyta tez przestanek wspierajacych poglad o wedréwkach, jakie mialy miejsce
miedzy srodkowa Europg a terenami nadczarnomorskimi w okresie rzymskim oraz
wskazata na mieszane pochodzenie ludnosci tworzacej w Kotlinie Hrubieszowskiej
wyrdzniang przez archeologéw grupe mastomecka.

Prace dotyczace wspotczesnego mtDNA przyniosty takie konkluzje, jak: wspol-
ne pochodzenie ludnosci slowianskiej z centralng pozycja zachodnich Stowian,
podobienstwo genetyczne Stowian do pozostatych Europejczykow, zwiazki Stowian
z potnocno-wschodniej Europy z Battami i Ugrofinami, cigglo$¢ niektorych mat-
czynych linii genetycznych przemawiajaca za obecnoscia biologicznych przodkow
historycznych Stowian na terenie Srodkowej Europy juz w epoce brazu i wczesnej
epoce zelaza (B. Malyarchuk, T. Grzybowski i wspotpracownicy). Badania nad
chromosomem Y pozwolily natomiast na sformulowanie wnioskéw: o homogenno-
$ci poinocnej grupy Stowian na terenach od Alp po Powolze z centralng pozycja
populacji ukrainskiej, o ekspansji Stowian z terendw wspolczesnej Ukrainy i bia-
toruskiego Polesia, o wystgpieniu wérdod Stowian zachodnich tzw. efektu zatozy-
ciela wynikajacego z dryfu genetycznego czy o zwigzkach populacji z pdtnocnej
Biatorusi z ludno$cig battycka i ugrofinska (K. Rebata i wspotpracownicy). Stwier-
dzono tez istnienie réznic w strukturze genetycznej migdzy potnocnymi i potudnio-
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wymi gateziami zachodnich Stowian, co odniesiono do hipotez przedstawicieli nauk
historycznych o dwoch kierunkach szerzenia si¢ na zachdd kultury stowianskiej
(M. Wozniak i wspotpracownicy). W kontekscie badan wykorzystujacych czestosé
IBD wsérod wspotczesnych Europejczykéw uwage zwraca blisko$¢é genetyczna
mieszkancow wschodniej Europy, zwlaszcza postugujacych si¢ jezykami stowian-
skimi, oraz szacunki wskazujace na poczatek tego zjawiska w I tysiacleciu n.e.
(P. Ralph, G. Coop). Analizy mtDNA, Y-DNA i calych genomow potwierdzaja:
wspolne pochodzenie wszystkich Stowian, podobienstwo genetyczne Stowian
wschodnich i zachodnich do Battéw, inne warunki ksztattowania si¢ puli genowe;j
ludnosci stowianskiej z Batkanéw oraz wpltywy genow niestowianskich sgsiadow
na okre$lone populacje stowianskie (O. Balanowski i zespot).

Odnoszac si¢ z pozycji archeologa do przedstawionych wyzej ustalen genety-
kéw i probujac oceni¢ perspektywy dalszych badan, mozna sformutowaé kilka
og6lnych spostrzezen.

Duzg role w ustaleniu zmiennos$ci genetycznej populacji danego obszaru w rdz-
nych okresach — sugerujacej albo cigglo§¢ zasiedlenia, albo (w przypadku wyraznej
réznicy) wymiang/naptyw nowej ludno$ci — wydaje si¢ odgrywac liczebno$¢ prob
aDNA oraz ich dobor uwzgledniajacy reprezentatywnos¢ dla rozpatrywanych spo-
tecznosci. Niewielka liczba zbadanych osobnikow lub pojedyncze proby pobrane
tylko z jednego cmentarzyska czy mikroregionu osadniczego moga nie oddawac
rzeczywistego obrazu struktury genetycznej mieszkancow catego rozwazanego te-
rytorium. Nalezy mie¢ tez na uwadze, ze pewne wzorce zachowan kulturowych
(jak na przyktad rodzaj obrzadku pogrzebowego) mogg odzwierciedlaé¢ zrdznico-
wanie struktury spotecznej nie tylko pod katem wierzen, statusu, roli, ale tez po-
chodzenia. Niezaleznie od niekiedy skrajnie krytycznych gtoséw dotyczacych
Iaczenia cech widocznych w Zrédtach archeologicznych z przynalezno$cig etniczna,
warto podkresli¢, ze i taka interpretacja moze by¢ uzasadniona.

Problematyczny dla formulowania jednoznacznych wnioskow jest rowniez dhu-
gi przedziatl czasowy, z ktorego pochodzg stosunkowo nieliczne dane — tak jak
w wypadku zestawionych wynikéw analizy aDNA z Wielkopolski z epoki rzym-
skiej i mtodszych faz $redniowiecza. Oprocz swiadomosci, ze dla kazdego z okre-
soOw mamy do czynienia z niewielkim wycinkiem rzeczywistego zrdéznicowania
genetycznego ludno$ci, musimy bra¢ pod uwage, ze spora luka chronologiczna
dodatkowo pozbawia nas mozliwosci dokonania wiarygodnego poréwnania miedzy
nimi. Nie bez znaczenia jest rowniez rodzaj analizowanego materialu genetyczne-
go. Twierdzenia oparte jedynie na analizie tatwiej i cze$ciej dostepnego mtDNA
(dziedziczonego od matki) mogg by¢ niepewne i niepelne, zwlaszcza wobec wiedzy
historycznej o roli i losach kobiet w dawnych spoteczenstwach. Jednoczesnie, jak
pokazaty badania genomoéw mitochondrialnych z Kowalewka, rowniez na tej bazie
mozliwe sg niezwykle cickawe rezultaty, jak wykrycie odmiennych historii gene-
tycznych kobiet i mgzczyzn. Stad kryterium plci takze zdaje si¢ waznym czynni-
kiem w doborze i analizie materialu genetycznego. Stwierdzenie, ze mieszkancy
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dorzeczy Odry 1 Wisly w pierwszych wiekach naszej ery nie byli ,,genetycznym
monolitem”, a ich historia biologiczna ksztaltowata si¢ poprzez wymiane genow
o szerokim zasiggu geograficznym, poczawszy od neolitu, jest cenng konstatacja.
Podobnie wartosciowym efektem badan genetycznych bylo potwierdzenie wnios-
kow sformutowanych juz wcze$niej przez archeologéw, iz wyrazne w materiatach
archeologicznych zwiazki grupy mastomeckiej z innymi obszarami kulturowymi
nie sg jedynie wyrazem ,,wedrowania mysli 1 idei”, ale i ludzi. Obserwacje poczy-
nione dotychczas w odniesieniu do epoki zelaza uprawniajg, by zaktadac, iz po-
dobny przeptyw genéw mial miejsce w dorzeczach Odry i Wisty rowniez
w kolejnych stuleciach, dla ktoérych nie dysponujemy, mogacym to potwierdzic,
zbadanym materialem biologicznym.

Chcac wdrozy¢ postulowane obecnie metody interdyscyplinarnych badan nad
pochodzeniem i potencjalnymi przemieszczaniami ludno$ci (zob. np. Geary 2019,
s. 49 i n.), by rowniez przy uzyciu analizy DNA zweryfikowa¢ sformutowang na
gruncie nauk humanistycznych hipoteze o migracji na zachdd i potudnie, jaka mia-
fa rozpoczaé si¢ w V-VI wieku z obszaru Podnieprza, w najbardziej pozadanym
wariancie nalezatoby podda¢ analizie porownawczej odpowiednio liczny, dobrany
pod katem lokalizacji i chronologii materiat kopalny. Optymalne byloby poréwnanie
uzyskanych wynikoéw z danymi dotyczacymi wspolczesnych i niewspdtczesnych mu
populacji z terenéw sasiadujacych, z uwzglednieniem kontekstu historycznego 1 kul-
turowego. Taki scenariusz wykluczaja jednak wymienione wczesniej czynniki obiek-
tywne — kremacja zmarlych skutkujgca zniszczeniem materiatu genetycznego,
stojaca pod znakiem zapytania reprezentatywnos$¢ pochowkow szkieletowych dla
populacji z okresu rzymskiego, brak Iub mata liczba, w dodatku cialopalnych, po-
chowkow taczonych z osadnikami stowianskimi z poczatku wczesnego $rednio-
wiecza. Te podstawowe przeszkody juz na wstepie czynia tez niedostepnymi
podejmowane przy okazji badan nad migracjami i pochodzeniem proby szukania
korelacji migdzy strukturg genetyczng populacji a jej praktykami kulturowymi.

Odno$nie do wykorzystywania DNA wspotczesnych Europejczykow w bada-
niach nad pochodzeniem i migracjami dawnych spoteczenstw warto przytoczy¢
wyrazane w literaturze watpliwosci co do traktowania dzisiejszej puli genetycznej
réznych populacji jako prostego odzwierciedlenia przesztosci: ,,[...] studying mo-
dern DNA is studying the ‘winners’. It does not allow us to see the diversity that
might have existed in the past and might have been extremely significant, but that
was lost in the course of time. [...] Clearly, much of what made past populations
unique is lost when analyzing modern DNA” (Geary 2019, s. 47). Cze$¢ twierdzen
na temat genetycznej historii Stowian wysunietych na bazie analizy wspotczesnego
DNA ma dos$¢ ogdlny charakter i raczej nie zaskakuje w zestawieniu z dotychcza-
sowg wiedzg historyczng, archeologiczng i jezykoznawcza, jak na przyktad podo-
bienstwo Stowian do innych Europejczykow, wspdlne pochodzenie Stowian
wschodnich, zachodnich i potudniowych czy zwiazki genetyczne czgéci populacji
z sgsiadami. Dyskusje moze budzi¢ pytanie, o czym wlasciwie §wiadczy przetrwa-
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nie do dzi§ na obszarze srodkowej Europy niektorych matczynych linii genetycz-
nych od okresu rzymskiego lub nawet epoki brazu — oprdcz nasuwajacej si¢
konkluzji, Ze na przestrzeni dziejéw obszar ten nie zostat w dostownym znaczeniu
wyludniony. W jakim stopniu jednak taki fakt daje podstawe¢ do wnioskowania
o zroéznicowaniu genetycznym mieszkancow tego terytorium w konkretnych okre-
sach w przesztosci? Uwage musi zwraca¢ tez zasadnicza rdznica w rekonstruo-
waniu biologicznej historii Stowian w zaleznosci od oparcia si¢ na analizie
wspoélczesnego mtDNA lub Y-DNA.

Cho¢ dyskusja o wspotpracy archeologéw z innymi specjalistami nie jest ni-
czym nowym, to problemy metodyczne zwigzane z potgczeniem nie tylko danych
archeologicznych, historycznych, jezykowych, genetycznych, ale tez fizykoche-
micznych staly si¢ waznym i omawianym z rdznych perspektyw zagadnieniem?®,
wymagajacym glebszego rozpatrzenia rowniez w kontekscie problemu pochodzenia
Stowian. Wykracza to jednak poza gléwny cel niniejszego artykutu.
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