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Wstep

Prowadzac badania historyczne, trzeba liczy¢ sie z pewny-
mi ograniczeniami. Jednym z nich jest brak zrodet pisanych,
ktory nieraz uniemozliwia ustalenie jakiegokolwiek faktu.
W przypadku badan genealogicznych, zwlaszcza tych dotyczacych rodzin
chlopskich, liczba dostepnych archiwaliéw maleje z kazdym stuleciem tak,
ze odtworzenie wywodu przodkow siegajacego w przeszlos¢ dalej niz do
poczatku XVIII wieku jest niezwykle trudne. Wydaje si¢ jednak, ze wy-
korzystanie najnowszych technologii z zakresu genetyki moze pozwoli¢
na uzupelnienie tej brakujacej wiedzy lub przynajmniej utatwi¢ stawianie
przekonujacych hipotez w odniesieniu do okreslonych zdarzen.

Kierujac sie tg mysla, czlonkowie Gérnoslaskiego Towarzystwa Ge-
nealogicznego ,,Silius Radicum” postanowili zainicjowa¢ Projekt Silesia
DNA, ktérego gtéwnym zadaniem jest popularyzacja i edukacja w zakresie
prowadzenia badan genetycznych do celéw genealogicznych oraz groma-
dzenie i analiza wynikow w celu wyciagania bardziej ogdlnych wnioskdow.
Material genetyczny czlowieka (w postaci kwasu deoksyrybonukleinowego
- DNA) jest bowiem prawdziwg skarbnicg wiedzy zaréwno o nas samych,
jak i o naszych przodkach. Celem niniejszego artykutu bedzie préba odpo-
wiedzi na pytanie, w jakim stopniu zastosowane metody i uzyskane w ra-
mach omawianego projektu wyniki moga by¢ praktycznie wykorzystane



do badan z zakresu genealogii tradycyjnej czy historii. Podjeta zostanie
takze proba oceny, czy mozliwosci, jakie oferuje genealogia genetyczna, sg
w stanie wypelni¢ braki w zakresie Zrédet pisanych.

Niniejszy artykul jest poktosiem miedzynarodowej interdyscyplinarnej
konferencji naukowej pt. ,,Sladami przesztosci... Genealogia genetyczna
w badaniach pradziejowych i historycznych’, ktéra odbyla sie 21-22 czerw-
ca 2017 roku w Muzeum ,,Gérnoslaski Park Etnograficzny w Chorzowie”
Przedstawiono w nim wstepne wnioski, jakie udalo sie sformutowac na
podstawie zebranych wynikéw badan chromosomu Y 0s6b zyjacych. Jed-
nak ze wzgledu na niewielka liczbe polskich prac naukowych z zakresu
genealogii genetycznej, w pierwszej kolejnosci scharakteryzowana zostanie
sama nauka, jaka jest genealogia genetyczna.

Genealogia genetyczna - definicja i historia

Na samym poczatku stosowne wydaje sie przedstawienie szerszego
kontekstu, w jakim prowadzone s badania z zakresu genealogii genetycz-
nej, a w szczegolnosci wyjasnienie ich specyfiki i uzywanych w jej ramach
pojec. Samo zdefiniowanie, czym jest genealogia genetyczna sprawia pew-
ne problemy, gdyz jest to nauka stosunkowo mioda. Warto zatem prze-
sledzi¢, jak ksztattowalo sie to pojecie od chwili jego powstania do dzis.
Uwaza sie, Ze po raz pierwszy termin ten zostal uzyty 20 lutego 1989 roku
w artykule autorstwa Toma Siegfrida w ,,Dallas Morning News”". Dotyczyt
odkrycia dokonanego przez Allana Wilsona, zgodnie z ktérym uznano,
ze kazdy czlowiek na ziemi jest potomkiem jednej kobiety Zyjacej okolo
200 000 lat temu w Afryce. Wniosek ten zostal wyciagniety w oparciu o ba-
dania przeprowadzone przez Allana Wilsona i jego wspdtpracownikow
na Uniwersytecie Kalifornijskim w Berkeley. Przebadano wéwczas rézne
populacje i dokonano poréwnania zmian zachodzacych w ich mtDNA*

Pierwsze uzycie okredlenia genealogia genetyczna w kontekscie pro-
jektu dotyczacego chromosomu Y (Y-DNA) najprawdopodobniej miato
miejsce w tek$cie Alana Savina An introduction to Genetic Genealogy

1 All About ,,Eve” - Genetic History, [@:] ,tribunedigital-orlandosentinel”, http://
articles.orlandosentinel.com/1989-03-26/news/8903270172_1_genes-roots-lucky-
mother, dostep: 7.06.2018; Genetic genealogy - ISOGG Wiki, [@:] https://isogg.org/
wiki/Genetic_genealogy#cite_note-4, dostep: 7.06.2018.

2 Ibidem.
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z 1998 roku’. Zostaly w nim opisane mozliwosci, jakie daje przebadanie
DNA o0s6b, ktére w oparciu o genealogie tradycyjna uwazaja sie za krew-
nych lub podejrzewaja, Ze maja wspolnego meskiego przodka. Autor za-
inicjowal pod koniec XX wieku projekt przebadania 66 mezczyzn. Do
grupy badawczej zaproszono zaréwno osoby pewne swojego bliskiego
lub dalekiego pokrewienstwa, jak i jedynie przypuszczajace posiadanie
wspolnych wiezi. Mozna wiec uznad, ze Alan Savin zapoczatkowal nurt
badan genetycznych majacych na celu weryfikacje i uzupelnienie ba-
dan genealogicznych prowadzonych metodami tradycyjnymi. Natural-
na konsekwencja tego procesu jest powstawanie projektow, takich jak
Silesia DNA.

Wspdlczesnie wirod roznych prob definiowania pojecia genealogii ge-
netycznej najczedciej akcentuje sie, iz jest to polaczenie lub zastosowanie
genetyki do tradycyjnej genealogii. Jako gléwny cel wskazuje si¢ przede
wszystkim poszerzenie dotychczasowych mozliwosci w zakresie ustala-
nia i wykluczania pokrewienstwa oraz potwierdzania faktow genealogicz-
nych. Podkresla si¢ takze stuzebng funkcje genealogii genetycznej jako
nauki pomocniczej genealogii®.

Wydaje si¢ zatem, ze genealogie genetyczng mozna by zdefiniowac jako
odrebng nauke pomocniczg historii, zajmujaca si¢ ustalaniem pokrewien-
stwa w oparciu o badania DNA. Umozliwia ona ustalanie pochodzenia
jednej osoby od drugiej, potwierdzenie lub obalenie wywodu przodkéw
opracowanego w sposob tradycyjny (w oparciu o zrdédla pisane), a takze
ustalenie stopnia pokrewienstwa zachodzacego miedzy dwiema osoba-
mi. Nauka ta zajmuje sie takze wykorzystywaniem danych uzyskiwanych
w ramach badan DNA dla innych dziedzin genetyki, takich jak archeoge-
netyka, genetyka populacyjna czy genetyka medyczna w celu wzbogaca-

3 An introduction to Genetic Genealogy, [@:] http://www.savin.org/dna/
introduction.html, dostep: 7.06.2018.

4 A Genetic Genealogy Glossary, ,The DNA Geek’, [@:] http://thednageek.com/
a-genetic-genealogy-glossary/, dostep: 7.06.2018; E.D. Aulicino, Genetic Genealogy:
The Basics and Beyond, 2013, s. 1; Czesto zadawane pytania, [@:] http://www.
genealogiagenetyczna.com/2016/04/czeste-pytania-faq-genealogia-genetyczna.html,
dostep: 7.06.2018; Genealogia genetyczna? Co to takiego?, [@:] https://www.deon.
pl/inteligentne-zycie/lifestyle/art,306,genealogia-genetyczna-co-to-takiego.html,
dostep: 7.06.2018; Genetic genealogy - ISOGG Wiki; B. Maltek, Testy DNA - genealogia
genetyczna / Tropem Korzeni, [@:] http://www.tropemkorzeni.pl/testy-dna-genealogia-
genetyczna/, dostep: 7.06.2018; M. Nowaczyk, Poszukiwanie przodkow: genealogia dla
kazdego, Podkowa Lesna 2015, s. 206-233; A. Ornatowski, Genealogia genetyczna -
to warto wiedziec!, [@:] https://ornatowski.com/genealogia/genealogia-genetyczna/,
dostep: 15.10.2016; G.H. Reference, What is genetic ancestry testing, [@:] https://ghr.
nlm.nih.gov/primer/dtcgenetictesting/ancestrytesting, dostep: 7.06.2018.



nia informacji o przodkach (ich pochodzeniu etnicznym, przemieszcza-
niu si¢ na przestrzeni wiekéw, kwestiach zdrowotnych itp.)°.

Rozwoj genealogii genetycznej na wieksza skale byt mozliwy dopiero
wowczas, gdy doszto do komercjalizacji badan, a co za tym idzie gwal-
townego spadku ich cen. Po raz pierwszy testy DNA dla oséb prywat-
nych staly si¢ dostepne w 2000 roku za sprawa firmy Family Tree DNA
(FTDNA) z Houston w Teksasie. Rok p6zniej Bryan Sykes zalozyt Oxford
Ancestors. W 2005 roku National Geographic Society i IBM, we wspol-
pracy z University of Arizona i Family Tree DNAS, otworzyto Projekt
Genograficzny, ktérego celem jest miedzy innymi ustalenie tras migracji
ludnosci w czasach prehistorycznych. Zaplanowano go jako projekt pie-
cioletni, jednak jest rozwijany do dnia dzisiejszego. Do 2018 roku liczba
o$rodkow wykonujacych komercyjne badania DNA znacznie si¢ posze-
rzyta i do wspomnianych firm dolgczyty takie jak: YSEQ, AncestryDNA,
23andMe, LivingDNA, FullGenomes i inne. Poszerzy! si¢ takze dostepny
zestaw badan.

Komercjalizacja badan i ich popularyzacja wérdéd genealogéw skut-
kowala tym, ze bardzo duzo materialéw pozwalajacych zapoznaé si¢
z mozliwosciami i osiggnigciami tej nauki pojawilo si¢ bezposrednio
w Internecie. Czg¢sto sg one publikowane przez osoby niemajace przygo-
towania uniwersyteckiego w zakresie genetyki i traktujace swoje bada-
nia jako dzialalno$¢ pozazawodowa. Nalezy jednak zaznaczy¢, ze praca
nieprofesjonalistow niejednokrotnie charakteryzuje si¢ bardzo wysokim
poziomem merytorycznym i jakoscig niczym nieustepujaca dzietom pra-
cownikéw naukowych. Podobne zjawisko zachodzi w przypadku badan
z zakresu genealogii tradycyjnej. Pojawiajg sie w zwigzku z tym watpli-
wosci, w jaki sposob odroézni¢ osoby zajmujace si¢ tg dziedzing w sposob
amatorski od zawodowcdw, a takze czy w obliczu upowszechniania sie
wiedzy o badaniach DNA wlasciwe jest oddzielanie genealogéw tradycyj-
nych od genetycznych’.

W jezyku polskim nie powstata dotychczas zadna publikacja omawia-
jaca w pelni zagadnienie badan genealogiczno-genetycznych. Fragmenta-
rycznie zagadnienie to zostalo poruszone w ksigzce Malgorzaty Nowaczyk

5 T.E. King, M.A. Jobling, What's in a name? Y chromosomes, surnames and the
genetic genealogy revolution, ,,Irends in Genetics” 2009, t. 25, nr 8.

6 History of genetic genealogy, [@] https://isogg.org/wiki/Timeline:History_of_
genetic_genealogy, dostep: pazdziernik 2018.

7 B. Bettinger, What is a Genetic Genealogist?, [@:] https://thegeneticgenealogist.
com/2016/12/27/what-is-a-genetic-genealogist/, 27.12.2016, dostep: 7.06.2018.
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pt. Poszukiwanie przodkow®. Podobnie czynia autorzy ksigzek poswigco-
nych poszczegélnym rodom, na przyktad: Mirostaw Mitrenga w Gene-
alogii swierklanieckiego rodu Mitregéw/Mitrengéw® czy Andrzej Szalewicz
w Rodopisie Szalewiczow, czyli wszyscy pochodzimy od jednego przodka'.

Wsrod zrodel internetowych na uwage zastuguje miedzy innymi blog
Eryka Grzeszkowiaka Genealogia Genetyczna''. Zawiera on wprawdzie je-
dynie podstawowe informacje z zakresu omawianej dziedziny, lecz moze
stanowi¢ dobre wprowadzenie dla oséb chcacych rozpocza¢ badania z za-
kresu genealogii genetycznej. Tematyka ta poruszana jest takze na blogach
poswieconych w gléwnej mierze genealogii tradycyjnej'?. Do popularyzo-
wania wiedzy i udzielania wzajemnej pomocy wykorzystywane s3 takze
media spolecznosciowe, na przyktad Facebook®.

Najwiecej literatury z zakresu omawianej dziedziny odnalez¢ mozna
w jezyku angielskim. W calo$ci genealogii genetycznej poswigcone zosta-
ty takie publikacje jak: Genetic Genealogy: The Basics and Beyond'* autor-
stwa Emily D. Aulicino, The Family Tree Guide to DNA Testing and Genetic
Genealogy" napisana przez Blaine T. Bettinger czy Genetic Genealogy in
Practice'® autorstwa Blaine T. Bettinger i Debbie Parker Wayne. Nieregu-
larnie ukazuje si¢ takze czasopismo ,,Journal of Genetic Genealogy”.

Spoteczno$¢ genealogdw genetycznych od 2005 roku jest skupiona
w The International Society of Genetic Genealogy, w skrécie ISOGG.

8 M. Nowaczyk, Poszukiwanie przodkow..., s. 217-233.

9 M. Mitrenga, Genealogia swierklanieckiego rodu Mitregéw/Mitrengéw, Chorzéw
2018 [Monografie i Materialty MGPE, nr 11].

10 A. Szalewicz, Rodopis Szalewiczéw. Czy wszyscy pochodzimy od jednego przod-
ka? Materiaty Zrédlowe, Warszawa 2008.

11 Genealogia genetyczna, Pierwszy polski blog o genealogii genetycznej, [@:] http://
www.genealogiagenetyczna.com/, dostep: sierpien 2018.

12 A. Ornatowski, Genealogia genetyczna - to warto wiedziec!, [@:] https://or-
natowski.com/genealogia/genealogia-genetyczna/, dostep: sierpien 2018; B. Mallek,
Testy DNA - genealogia genetyczna, [@:] http://www.tropemkorzeni.pl/testy-dna-ge-
nealogia-genetyczna/, dostep: sierpien 2018; M. Oziemblowski, Genealogia genetyczna
Oziemblowskich (Ozigbtowskich), [@:] http://www.oziemblowski.eu/dna/index.htm,
dostep: sierpien 2018; G. Rychlik, Kolejnos¢ testowania DNA autosomalnego, [@:]
https://praktykowaniegenealogii.wordpress.com/2018/03/05/kolejnosc-testowania
-dna-autosomalnego/, dostep: sierpien 2018.

13 Facebook - grupa publiczna: Genealogia Genetyczna, [@:] https://www.
facebook.com/groups/306712486185021/, dostep: sierpien 2018.

14 E.D. Aulicino, Genetic Genealogy...

15 B.T. Bettinger, The family tree guide to DNA testing and genetic genealogy, [b.m.]
2016.

16 B.T. Bettinger, D.P. Wayne, National Genealogical Society, Genetic genealogy in
practice, [b.m.] 2016.



Gléwnym celem tego stowarzyszenia jest doradzanie i edukowanie
z zakresu wykorzystania genetyki do badan genealogicznych. W ramach
swojej dzialalnosci udostepnia ono aktualizowane na biezgco drzewo ha-
plogrup Y-DNA czy ISOGG Wiki, ktdra jest internetowa encyklopedia
genealogii genetycznej.

Podstawowe pojecia z zakresu genealogii
genetycznej

Genom czlowieka, czyli caly jego material genetyczny, zbudowany
jest z DNA. Mozna go podzieli¢ na ten znajdujacy si¢ w jadrze (genom
jadrowy) oraz w mitochondrium (genom mitochondrialny). Do badan
z zakresu genealogii genetycznej wykorzystuje sie oba rodzaje. Material
genetyczny w jadrze przyjmuje forme¢ podwdjnej helisy i zbudowany jest
z podjednostek zwanych nukleotydami. Kazda z nich sklada sie z zasa-
dy azotowej polaczonej wigzaniem N-glikozydowym z cukrem w postaci
pentozy (deoksyrybozy) oraz przylaczonej do niej grupy fosforanowe;.
W DNA wyr6zni¢ mozna cztery typy zasad: adenine (A), guanine (G),
cytozyne (C) i tyming (T). W kazdej komorce znajduje si¢ 3 200 000 000
nukleotydéw, ktére zorganizowane s3 w 23 chromosomy. Powstaja one
w wyniku kilkuetapowego upakowania podwdjnej helisy DNA podczas
cyklu komdrkowego. Genom mitochondrialny to z kolei kolista czastecz-
ka DNA zawierajgca tylko 16 569 nukleotydéw'”. Na material genetyczny
czlowieka caly czas oddzialuje otaczajace go srodowisko. Jest to gtéwna
przyczyna jego zmiennosci, czyli wystepowania dziedzicznych i niedzie-
dzicznych réznic migedzy komérkami danego organizmu, osobnikami na-
lezacymi do tej samej populacji lub populacjami. Przyczyna uszkodzenia
DNA moga by¢ czynniki egzogenne (zewnetrzne), takie jak promienie
jonizujace, ultrafioletowe, réznego rodzaju zwiazki chemiczne, niekto-
re leki czy zanieczyszczenia przemystowe. Do czynnikéw endogennych
(wewnetrznych) zaliczy¢ mozna wolne rodniki czy zaburzony transport
elektrolitow'®.

Wiekszos¢ informacji genetycznej jest wspolna dla wszystkich ludzi.
Jednak nawet u blisko spokrewnionych 0s6b wyrézni¢ mozna szereg roz-
nic zwanych polimorfizmami. To one w znacznej czgsci sa odpowiedzial-

17 T.A. Brown, P. Weglenski, Genomy, Warszawa 2009, s. 4; G. Drewa, T. Ferenc,
Genetyka medyczna: Podrecznik dla studentéw, Wroctaw 2011, s. 27-30.
18 G. Drewa, T. Ferenc, Genetyka medyczna..., s. 279.
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ne za zréznicowanie panujace w naszej populacji. W przypadku, gdy taka
zmiana zachodzi w danej zbiorowosci/grupie stosunkowo rzadko lub jej
wplyw na fenotyp jest znaczacy, wowczas okresla si¢ ja mianem mutacji'.

Poruszanie si¢ po sekwencji DNA utatwiaja markery genetyczne, czyli
geny lub segmenty DNA o znanym potozeniu w chromosomie, ktérych
obecnos¢ mozna tatwo wykry¢. Uzywa si¢ ich jako punktéw odniesienia
przy budowie map genetycznych®. Polozenie genu na takiej mapie ustala
sie w oparciu o odlegtos¢ w stosunku do dwdch najblizszych markerow
genetycznych. Lokalizacja markera na chromosomie nazywana jest locus
(I.mn. loci)*%.

W przypadku genealogii genetycznej istotne znaczenie maja marke-
ry molekularne (markery DNA). Jest to kazda sekwencja nukleotydowa,
ktorej polimorfizm pozwala na ustalenie réznic genetycznych miedzy
osobnikami, niezaleznie od ich fazy rozwojowej. Wyr6zni¢ mozna trzy
gléwne kategorie polimorfizmoéw, ktore spelniajg kryteria markera DNA:
polimorfizm sekwencji anonimowych, polimorfizm diugosci prostych
sekwencji (polimorfizm sekwencji mini- i mikrosatelitarnych) oraz poli-
morfizm pojedynczego nukleotydu. Dla badan z zakresu genealogii gene-
tycznej gléwne zastosowanie majg dwie ostatnie kategorie®.

Polimorfizm dlugosci prostych sekwencji (simple sequence length poly-
morphism — SSLP) to szeregi powtorzen sekwencji o réznej dtugosci, za-
wierajacych rézng liczbe jednostek powtarzalnych. Istnieja dwa rodzaje
markeréw SSLP. Pierwszym z nich sa mikrosatelitarne sekwencje, czyli
proste powtdrzenia tandemowe (short tandem repeat — STR). W tym ro-
dzaju zmiennosci sekwencja nukleotydowa skiadajaca sie od 2 do 6 par
zasad, na przyklad CTA, jest zorganizowana jako powtodrzenie tandemo-
we, czyli ten sam zestaw nukleotydéw powtarza sie¢ kilka lub kilkanascie
razy, a powtorzenia sgsiaduja ze soba, na przyklad CTACTACTACTACTA
itd. Ich liczba u poszczegélnych oséb moze si¢ rézni¢, ale zwykle w jed-
nym Jocus wynosi ona miedzy 10 a 30, nie wigcej niz 50. W przypadku

19 M. Marcinkowska, P. Koztowski, Wplyw polimorfizmu liczby kopii na zmien-
nos¢ fenotypowg cztowieka, ,Postepy Biochemii” 2011, s. 240.

20 Przedstawiajg one graficznie liniowe uporzadkowanie gendw w czasteczce
DNA.

21 W. Li, Genetic Marker, [w:] Encyclopedia of Systems Biology, red. W. Dubitzky,
O. Wolkenhauer, K-H Cho, H. Yokota, New York 2013; Genetic Map, [w:] Encyclope-
dia of Genetics, Genomics, Proteomics and Informatics, Dordrecht 2008; Locus, [w:]
Encyclopedic Reference of Genomics and Proteomics in Molecular Medicine, Berlin -
Heidelberg 2006; Genetic Map, [w:] Encyclopedic Reference of Genomics and Proteomics
in Molecular Medicine, Berlin — Heidelberg 2006.

22 G. Drewa, T. Ferenc, Genetyka medyczna..., s. 732-734.



blisko spokrewnionych 0so6b liczba powtoérzen jest najczesciej identyczna.
Na podstawie tej zgodnosci lub odmiennosci mozna wnioskowa¢ o po-
krewienstwie dwdch osobnikow?.

Drugim rodzajem markeréw SSLP s3 minisatelitarne sekwencje DNA,
czyli zmienna liczba powtérzen tandemowych (variable number of tan-
dem repeats — VNTR). W tym rodzaju zmiennos$ci sekwencja nukleoty-
dowa sktada si¢ od 10 do 100 par zasad i powtarza si¢ nawet do 1000 razy.
Jednak obecnie odchodzi si¢ od badania tych polimorfizméw na rzecz
STR*.

Jako marker DNA wykorzystuje sie takze polimorfizmy punktowe,
czyli polimorfizmy pojedynczego nukleotydu (single nucleotide polymor-
phism - SNP)*. Stanowia one najmniejsza jednostke zmiennosci sekwen-
cji genetycznej wystepujaca $rednio co 1 na 1000 par zasad**. Moga przy-
bra¢ posta¢ substytucji, czyli zamiany jednej zasady na inng, na przyklad
cytozyny (C) na tymine (T), delecji — usunigcia nukleotydu, lub insercji
polegajacej na wstawieniu dodatkowego nukleotydu.

Sposrod 23 par chromosomdéw 22 z nich to autosomy (atDNA)
(o identycznej morfologii u obu plci), a pozostala para to heterosomy
(chromosomy piciowe) X i Y. Przedstawione w niniejszym artykule wy-
niki beda sie opiera¢ na poréwnywaniu sekwencji zapisanej na chromo-
somie Y (Y-DNA). Jest on najmniejszym ze wszystkich, ale warunkuje
ple¢ meska i w przeciwienstwie do pozostatych jest dziedziczony tylko
w linii patrylinearnej (ojcowskiej). Oznacza to, ze w niemal niezmienio-
nej postaci jest przekazywany z ojca na syna. W taki sam sposéb w kul-
turze polskiej, jak i sgsiednich, przekazywane jest nazwisko. Ta korelacja
dla genealogow jest niezmiernie istotna, gdyz w ten sposéb, mimo bra-
ku zrédel pisanych, mozliwe jest potwierdzenie lub wykluczenie pokre-
wienstwa u tak samo nazywajacych si¢ osob, a nawet okreslenie, kiedy
zyl ich wspoélny przodek®.

W badaniach z zakresu genealogii genetycznej poza Y-DNA wykorzy-
stywane s3 takze wszystkie pozostate chromosomy (atDNA) oraz DNA
mitochondrialne (mtDNA). Dziedziczy si¢ je w sposob odmienny niz
w przypadku chromosomu Y. mtDNA jest przekazywane w linii matry-

23 Ibidem, s. 125, 732-734.

24 Ibidem, s. 732-734.

25 Ibidem, s. 732-734.

26 Single Nucleotide Polymorphisms, [w:] Encyclopedic Reference of Genomics and
Proteomics in Molecular Medicine, Berlin — Heidelberg 2006.

27 T.E.King, M.A. Jobling, What's in a name?, ,,Trends in Genetic” 2009, t. 1, nr 8.
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linearnej (matczynej)®, czyli z matki na corki i synéw. Jest to bardzo nie-
wielka czgs$¢ ludzkiego DNA i zmiany w nim pojawiajg sie na tyle wolno,
ze osoby majace identyczny genom moga by¢ bardzo daleko spokrewnio-
ne. W zwiazku z tym w wigkszo$ci przypadkéw nie bedzie mozliwe po-
wigzanie wyniku badania genetycznego ze zZrédlami pisanymi.

atDNA jest dziedziczone po wszystkich przodkach, cho¢ w réznym
stopniu. Im dalszy przodek, tym mniejszy fragment jego DNA zostanie
odziedziczony przez badang osob¢. Uwaza sig, ze wykorzystywanie da-
nych autosomalnych do celéw genealogii genetycznej jest skuteczne je-
dynie wtedy, gdy wspolnym przodkiem jest co najwyzej praprapradzia-
dek. Po przodku tego rzedu istnieje statystyczna szansa na odziedziczenie
okoto 3,125% jego materiatu genetycznego. W przypadku prapraprapra-
dziadkéw procent ten maleje do okoto 1,562%, a z kazdym kolejnym po-
koleniem prawdopodobienstwo posiadania wspolnego DNA zbliza sie
proporcjonalnie do zera®. Jednak ze wzgledu na pewna losowos¢ dzie-
dziczenia, odcinek DNA wystarczajacy do potwierdzenia pokrewienstwa
moze by¢ przekazywany przez wigkszg liczbe pokolen, nawet do o$miu™®.

Wplyw na mozliwosci wykorzystania informacji zawartej w DNA
dla celow genealogii genetycznej ma takze rodzaj wykonanego badania.
W przypadku chromosomu Y najczesciej wykorzystuje si¢ analize krot-
kich powtdrzen tandemowych (STR). Sa to grupy sekwencji, réznigce si¢
od siebie liczbg powtérzonych kilkunukleotydowych traktéw, na przy-
ktad AGAGAG itd. Kazdy cztowiek w danym allelu moze bowiem mie¢
rézng liczbe powtorzen, co umozliwia odréznienie jednej osoby od dru-
giej. Znacznie bardziej szczegétowe wyniki mozna uzyska¢, wykonujac
badanie calej sekwencji chromosomu Y. W tym przypadku za pomocg
technologii NGS (Next Generation Sequencing) odczytuje si¢ pelny ciag

28 Ostatnie badania wskazuja, ze w bardzo rzadkich przypadkach mtDNA moze
by¢ przekazane takze w linii ojcowskiej, por. Mitochondrialne DNA mozna odziedziczyé
takze po ojcu, [@:] http://naukawpolsce.pap.pl/aktualnosci/news%2C31898%2Cmi-
tochondrialne-dna-mozna-odziedziczyc-takze-po-ojcu.html, dostep: grudzien 2018.

29 E. Grzeszkowiak, Czy DNA dziedzicze po wszystkich przodkach? — Kazdy ma
dwa drzewa, [@:] http://www.genealogiagenetyczna.com/2015/08/czy-dna-dziedzi-
cze-po-wszystkich.html, dostep: sierpien 2018.

30 E. Grzeszkowiak, Jak odlegly moze by¢ odcinek DNA? - prawdziwa historia,
[@:] http://www.genealogiagenetyczna.com/2017/05/jak-odlegy-moze-byc-odcinek-
-dna.html, dostep: sierpien 2018; E. Grzeszkowiak, Ile mam wspélnego DNA z danym
krewnym?, [@:] http://www.genealogiagenetyczna.com/2015/09/ile-mam-wspolne-
go-dna-z-danym-krewnym_10.html, dostep: sierpien 2018; E. Grzeszkowiak, Czy
DNA dziedzicze po wszystkich przodkach? — Kazdy ma dwa drzewa, [@:] http://www.
genealogiagenetyczna.com/2015/08/czy-dna-dziedzicze-po-wszystkich.html, dostep:
sierpien 2018.



nukleotydéw na danym chromosomie. Umozliwia to analize wszystkich
SNP, a przez to doktadne okreslenie posiadanej haplogrupy.

Badania genetyczne moga sta¢ w opozycji do wywodu przodkéw usta-
lonego za pomoca genealogii tradycyjnej. Model, w ktéorym mezczyzna
jest glowa rodziny i po ktérym potomkowie dziedzicza nazwisko, nie
zawsze musi oznaczad, ze jest on ojcem dzieci pochodzacych z matzen-
stwa. Na okreslenie tego zjawiska uzywa si¢ sformulowania non-paternity
event, w skrocie NPE. Ma ono dwie gtéwne przyczyny. Pierwsza jest zdra-
da matzenska, druga to przysposobienie dziecka®'.

W sytuacji, gdy badania DNA wskazuja na brak pokrewienstwa,
a mimo to na podstawie takich zrodel jak metryki koscielne czy akta stanu
cywilnego ustalono, ze dwie osoby pochodza od wspdlnego przodka w li-
nii patrylinearnej, mozna si¢ spodziewac, ze wystapit NPE, popelniony
zostal blad przy sporzadzaniu wywodu przodkéw lub zachowane doku-
menty nie przedstawiajg stanu faktycznego. Dla genealoga genetycznego
sg to bardzo cenne informacje, nawet jezeli nie jest w stanie dociec, ktora
z wymienionych sytuacji miala miejsce.

Duza warto$¢ poznawcza beda mialy badania DNA w sytuacji, gdy
zrodla pisane w ogdle si¢ nie zachowaly i nie jest mozliwe odtworzenie
w oparciu o nie wywodu przodkow. Wowczas, gdy dwie osoby uwazane sa
za nalezace do tego samego rodu (np. ze wzgledu na tozsame nazwisko lub
herb), a uzyskaly rézne wyniki badania genetycznego, mozna podejrze-
wad, iz doszto do NPE lub do innej sytuacji wykluczajacej pokrewienstwo
(np. nazwiska uksztaltowaly si¢ niezaleznie od siebie, nastgpila adopcja
herbowa lub doszto do zmiany nazwiska)*”. W przypadku potwierdzenia
pokrewienstwa, mozliwe jest orientacyjne ustalenie dat zycia wspdlnego
przodka, a przez to budowa genetycznego wywodu przodkoéw.

Kolejnym bardzo waznym dla badan genealogiczno-genetycznych po-
jeciem jest haplogrupa, czyli grupa podobnych ze wzgledu na swoje po-
chodzenie haplotypéw, a te ostatnie sg z kolei zestawem dziedziczonych
razem polimorfizméw pojedynczego nukleotydu (SNP)*. Spogladajac na
haplogrupe z perspektywy genealogii genetycznej, mozna zdefiniowac ja
jako grupe os6b wyrdzniong sposrod catej populacji, ktéra ma wspolnego
przodka w linii matrylinearnej lub patrylinearnej. Wynikiem takiego po-

31 T.E.King, M.A. Jobling, What's in a name?...

32 Ibidem.

33 Haplogroup, [w:] Encyclopedia of Genetics, Genomics, Proteomics and Infor-
matics, Dordrecht 2008; T.A. Brown, Genomy, red. Piotr Weglenski, Warszawa 2009,
s. 614; D.L. Hartl, A.G. Clark, Podstawy genetyki populacyjnej, red. Jarostaw Burczyk,
Warszawa 2009, s. 31.
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krewienstwa jest posiadanie przez co najmniej dwie osoby takiego samego
zestawu SNP. Poszczegdlne haplogrupy oznacza si¢ kolejnymi literami al-
fabetu. W przypadku Y-DNA beda to litery od A do T, dla mtDNA przy-
jeto oznaczenia od A do Z.

Znacznie istotniejszy dla badan z zakresu genealogii genetycznej jest
podzial haplogrup na subklady (podgrupy, podgalezie). Istnieja dla nich
dwa systemy nazewnicze. Pierwszy polega na zestawieniu litery haplogru-
Py, a nastepnie naprzemiennie okreslonych cyfr i liter, na przyklad Rlala2.
W drugim systemie pierwszy czton jest identyczny, lecz dodaje si¢ do niego
po dywizie nazwe SNP charakterystycznego dla wszystkich oséb zalicza-
nych do danej podgrupy, np. I-Y2245. Do powstania (nazwania) nowego
subkladu dochodzi wtedy, gdy przynajmniej dwie przebadane osoby maja
ten sam, nowy zestaw polimorfizméw. Pozostale zmiany uznawane sg za
prywatne do momentu, gdy nie bedzie mozna ich przyporzadkowac do no-
wej podgrupy. Ze wzgledu na $rednie tempo zachodzenia zmian w DNA
mozliwe jest wydatowanie momentu, w ktérym powstata dana zmiana i kie-
dy zyt ostatni wspdlny przodek badanych osob*.

Projekty genealogiczno-genetyczne - definicja
i podzial

Wyniki badan z zakresu genealogii genetycznej najpelniej prezentuja
réznego rodzaju projekty. Stowo to mozna rozumie¢ szeroko, jako ini-
cjatywy podejmowane prywatnie i najczesciej nieformalnie lub wykony-
wane w sposob sformalizowany przez jednostki sektora publicznego. Te
pierwsze mozna nazwac zatem nieinstytucjonalnymi, a te drugie insty-
tucjonalnymi. Podzial ten jest istotny ze wzgledu na mozliwosci (szcze-
golnie finansowe), jakie ma dany projekt, co naturalnie przeklada sie
na jako$¢ i specyfike prowadzonych badan oraz uzyskanych wynikow.

34 Obecnie doé¢ popularnym serwisem do analizy nieprzetworzonych danych
pelnej sekwencji chromosomu Y jest YFull. Dostarcza on narzedzia utatwiajace od-
czytanie oraz interpretacje uzyskanych wynikéw. Ponadto w oparciu o dane uzyskane
od uzytkownikow jest tworzone, aktualizowane na biezaco i uzupelniane o nowe sub-
klady drzewo filogenetyczne (Haplogroup YTree). Administratorzy serwisu dla kazdej
przebadanej probki podaja estymacje wieku powstania danej zmiany oraz czasu zycia
najstarszego wspolnego przodka dla wszystkich 0séb zaliczanych do przedstawicieli
danego subkladu, [@:] https://www.yfull.com/faq/what-yfulls-age-estimation-metho-
dology/; opieraja si¢ przy tym na metodzie przestawionej w Defining a New Rate Con-
stant for Y-Chromosome SNPs based on Full Sequencing Data, ,,The Russian Journal of
Genetic Genealogy” (Pycckas Bepcns) 2015, t. 7, nr 1.



Czynniki te nalezy zawsze bra¢ pod uwage przy ocenie tego typu przed-
siewzigc.

W przypadku polskich projektéw instytucjonalnych duzy nacisk
polozono na tzw. antyczne DNA (aDNA), czyli material genetyczny
pochodzacy od dawno juz zmarlych organizmoéw. Najwiekszym tego
typu przedsiewzieciem jest ,Dynastia i spoleczenstwo panstwa Piastow
w $wietle zintegrowanych badan historycznych, antropologicznych i ge-
nomicznych’, ktérego kierownikiem jest prof. dr. hab. Marek Figlerowicz
z Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN*. Gtéwnym celem tego projektu
jest znalezienie odpowiedzi na pytania dotyczace pochodzenia popula-
cji zamieszkujacej rejon miedzy Odrg i Wisla w okresie formowania sie
panstwa Piastow, obalenie lub potwierdzenie tezy o genetycznej, morfolo-
gicznej i kulturowej homogenicznosci populacji zamieszkujacej Wielko-
polske w wiekach X-XII oraz weryfikacja hipotez dotyczacych rodzimego
lub obcego pochodzenia Piastow i elit panstwa, ktorym rzadzili. Wyniki
oparte o tego typu dane zaliczane sg juz wprawdzie do archeogenetyki,
lecz ze wzgledu na ich odniesienie do dynastii Piastow zyskuja tez wymiar
genealogiczny. Dotychczas ukazaly sie jedynie czesciowe wyniki, niepo-
zwalajace jeszcze na dokladng analize omawianych zjawisk.

Do innych przedsiewzig¢ wykorzystujacych material genetyczny w celu
ustalania faktéw historycznych mozna zaliczy¢ badanie szczatkéw ludzkich
odnajdowanych w miejscach grzebania ofiar rezimu komunistycznego, na
przyklad w kwaterze na ,,L.aczce” w Warszawie czy na cmentarzu komunal-
nym przy ulicy Panewnickiej w Katowicach*. Dos¢ ciekawego odkrycia do-
konali takze badacze projektu ,,Kultura funeralna elit Rzeczypospolitej od
XVI do XVIII wieku na terenie Korony i Wielkiego Ksigstwa Litewskiego.
Proba analizy interdyscyplinarnej”, prowadzonego przez prof. Anne Draz-
kowska z Instytutu Archeologii Uniwersytetu Mikofaja Kopernika w Toru-
niu. Z zebéw oraz kosci udowej szkieletu ksigcia mazowieckiego Janusza
wyizolowane zostalo DNA chromosomu Y, co pozwolilo po raz pierwszy
na okreslenie haplogrupy, do ktérej nalezeli przedstawiciele rodu Piastow?’.

35 Dynastia i spoleczeristwo paristwa Piastow w Swietle zintegrowanych badan
historycznych, antropologicznych i genomicznych, [@:] https://www.ncn.gov.pl/finanso-
wanie-nauki/przyklady-projektow/figlerowicz, dostep: sierpien 2018.

36 K. Szwagrzyk, Policzy¢ doktadnie, zawolal po imieniu, opatrzy¢ na droge...
Badania i prace ekshumacyjne Biura Poszukiwan i Identyfikacji IPN, [@:] https://ipn.
gov.pl/pl/aktualnosci/47896, Policzyc-dokladnie-zawolac-po-imieniu-opatrzyc-na-
-droge-Badania-i-prace-ekshumac.html, dostep: sierpien 2018.

37 Torun/ Szczecin/ Genetycy zbadali pochodzenie biologiczne ksigzgt mazowieckich,
[@:] http://naukawpolsce.pap.pl/aktualnosci/news%2C413863%2Ctorun-szczecin-gene-
tycy-zbadali-pochodzenie-biologiczne-ksiazat-mazowieckich.html, dostep: sierpien 2018.
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W przypadku projektéw nieinstytucjonalnych do badan wykorzystuje
sie probki pobierane od 0s6b Zyjacych, a w celu sekwencjonowania DNA
korzysta si¢ z ustug laboratoriow komercyjnych. Tego rodzaju przed-
siewziecia najczesciej sa inicjowane i prowadzone przez przedstawicieli
nauk humanistycznych czy spotecznych, ale takze przez osoby niezwig-
zane z nauka uniwersytecka, na przyklad przez genealogéw rodzinnych*.
Swiadectwem tego, jak popularne s tego typu inicjatywy, moze by¢ ich
liczba, ktéra na samym portalu Family Tree DNA wynosi ponad 10 tysie-
cy, z czego ponad 7 tysiecy to projekty poswiecone konkretnym rodom®.
W Polsce swiadomo$¢ mozliwosci, jakie daje poznanie struktury DNA
stopniowo roénie, cho¢ wydaje sig, ze jeszcze duzo czasu uplynie nim
osiaggnie poziom zblizony do tego w krajach Europy Zachodniej i USA.

Projekt Silesia DNA - zalozenia i cele

Projekt Silesia DNA jest przykladem projektu nieinstytucjonalnego
i w dodatku stosunkowo miodego. Zapoczatkowany zostat w kwietniu 2016
roku i nadal jest w fazie rozwojowej. Jego poczatki zwigzane sg z narzedzia-
mi udostgpnionymi w ramach portalu FTDNA. Poczatkowo analizy odby-
waly sie na bazie probek DNA o0s6b, ktére wykonaty badanie wlasnie w tym
laboratorium. Obecnie zakres dzialania zostal poszerzony i pod uwage bra-
ne s3 wyniki badan wykonanych w dowolnym osrodku.

Omawiany projekt jest administrowany przez czlonkéw Gérnoélaskie-
go Towarzystwa Genealogicznego, a takze osoby z nim niezwigzane, ale
aktywnie dzialajace w $rodowisku genealogéw genetycznych®. Pozwala
to na utrzymanie odpowiedniego poziomu merytorycznego, zar6wno

38 Autor uwaza, ze podzial na genealogéw profesjonalnych (uniwersyteckich)
i nieprofesjonalnych (amatoréw) nie odpowiada panujacym dzi$ realiom. Niejed-
nokrotnie osoba niemajaca wyksztalcenia historycznego posiada znaczenie wigksza
wiedze i umiejetnosci w zakresie prowadzenia badan genealogicznych niz naukowiec,
ktéry ma w tym zakresie akademickie przygotowanie, ale na co dzien nie zajmuje si¢
ta dziedzing. Wobec tego bardziej precyzyjne wydaje sie okreslenie genealog rodzinny.
Okreslenie to w wystarczajacy sposdb wskazuje na ograniczenie pola badawczego do
wiasnej rodziny lub grupy oséb spokrewnionych i spowinowaconych, lecz nie narzuca
od razu okre$lenia mogacego sugerowa¢ brak odpowiednich kompetencji.

39 FTDNA - Surname & Geographical Projects, [@:] https://www.familytreedna.
com/projects.aspx, dostep: sierpien 2018.

40 W Gornoslaskim Towarzystwie Genealogicznym ,,Silius Radicum” administra-
torami sg: Krzysztof Bulla, Damian Jureczko i Joanna Skowron-Szalich. Srodowisko
genealogow genetycznych reprezentujg: Robert Gabel, Eryk Jan Grzeszkowiak, Lukasz
Lubicz Lapinski, Artur Martyka.



z dziedziny genealogii genetycznej, jak i genealogii tradycyjnej, ze szcze-
g6lnym uwzglednieniem obszaru Slaska.

Projekt Silesia DNA ma za zadanie odkrycie bogatego dziedzictwa ge-
netycznego Slazakéw i ich potomkéw. Jego cechg charakterystyczng jest
wieloaspektowe podejscie do wykorzystania informacji uzyskiwanych
z DNA do badan naukowych. Jednakze, aby jakiekolwiek analizy byly
mozliwe, konieczne jest zebranie odpowiedniej bazy danych. W genealo-
gii genetycznej mozna zauwazy¢ pewng zalezno$¢ — im wiecej osob wy-
kona badanie i udostepni jego wyniki, tym wieksza korzy$¢ uzyska cata
spoteczno$¢. Skutecznos¢ metod stosowanych w tej nauce zalezy bowiem
od tego, czy w bazie danych znajduje si¢ wystarczajaca liczba oséb, kto-
rych wyniki badan DNA mozna poréwnac.

Gromadzenie i przetwarzanie informacji pochodzacych z sekwencjo-
nowania DNA stwarza pewne problemy. Powaznym utrudnieniem jest
wciaz wysoki koszt, ktéry uniemozliwia finansowanie badan bez uzy-
skania zewnetrznej dotacji. W gre wchodza takze ograniczenia prawne,
a zwlaszcza ochrona danych osobowych. Specyfika projektu wymaga po-
nadto przestrzegania sztywnych ram terytorialnych i czasowych, w opar-
ciu o ktore beda gromadzone probki.

Wspdlczesne granice administracyjne Polski czy Czech niewiele maja
wspdlnego z rzeczywistym przebiegiem granic historycznych, kulturo-
wych czy jezykowych. Nie mogly si¢ zatem sta¢ podstawa do okreslenia
ram terytorialnych projektu, ktéry skupia si¢ na analizie okreslonej gru-
py etnicznej*'. Konieczne bylo ich wytyczenie w oparciu o inne kryteria.
Najbardziej odpowiednie wydato sie przyjecie historycznych granic Sla-
ska. Zasieg terytorialny projektu obejmuje zaréwno historyczny Dolny
Slask, czyli teren dawnych ksiestw brzeskiego, glogowskiego, jaworskiego,
legnickiego, nyskiego, oleskiego, $widnickiego, wroctawskiego, wotow-
skiego, ziebickiego, zaganskiego wraz z wolnymi panstwami stanowymi
milickim, sycowskim, zmigrodzkim, bytomsko-odrzanskim, jak i obszar
historycznego Gérnego Slaska, czyli teren dawnych ksiestw cieszynskiego,
karniowskiego, opawskiego, opolskiego, raciborskiego, a takze wolnych
panstw stanowych bytomskiego i pszczynskiego. Ponadto ze wzgledu na
silne zwigzki z tymi ziemiami w projekcie wzigto pod uwage takze teren
dawnego hrabstwa ktodzkiego oraz ksiestwa krosnienskiego.

41 Zachodnia cze$¢ wojewddztwa $laskiego sklada sie obecnie z ziem nalezacych
do historycznego Gérnego Slaska, za$ wschodnia to Malopolska. W przypadku woje-
wodztwa dolnoslgskiego w jego sktad wchodzi historyczny Dolny Slask, Euzyce i hrab-
stwo ktodzkie. Wojewddztwo lubuskie to zlepek wielu regiondw, takich jak Dolny
Slask, Luzyce, ziemia lubuska oraz Wielkopolska.
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Ramy czasowe projektu zostaly ustalone z uwzglednieniem zmian
sktadu etnicznego, jakie zachodzity na Slasku na przestrzeni dziejow. Re-
gion ten wielokrotnie do$wiadczat duzych strat ludnosci, jak i naptywu
nowych mieszkancéw. Jednym z celéw projektu jest proba uchwycenia
tych zmian w kontekscie genetycznym. Biorac pod uwage mozliwos¢ uzy-
skania w przysztosci danych ze szczatkéw kopalnych miejscowej popula-
cji, nie wyznaczono dolnej granicy czasowej projektu i z koniecznosci be-
dzie ona tozsama z datg najstarszych zachowanych $ladéw ludzkich z ba-
danego obszaru, ktére beda mogly by¢ poddane sekwencjonowaniu DNA.

Inaczej jest w przypadku goérnej granicy czasowej. Postanowiono, aby
do Projektu Silesia DNA przyjmowa¢ wyniki badania DNA osé6b (lub ich
przodkéw), ktére urodzily sie na Slgsku co najmniej przed 1939 rokiem.
Smier¢ tysiecy Slazakéw podczas I wojny $wiatowej, jak i masowe prze-
siedlenia po jej zakonczeniu, zmienily obraz tego regionu. Na Dolnym
Slasku doszto do niemal catkowitej wymiany ludnosci®. Byla to pierwsza
tak gwaltowna i drastyczna zmiana demograficzna w dziejach tych ziem,
mimo ze na przestrzeni ostatnich 400 lat dochodzito do wielkich konflik-
téw wyniszczajacych Slask, takich jak I wojna $wiatowa, wojny $laskie czy
wojna trzydziestoletnia®.

Czynniki historyczne nie sg jedynymi, ktére brano pod uwage przy
wyznaczaniu tej cezury czasowej. Nic nie staloby na przeszkodzie, aby
dokonac¢ analizy calosciowej, uwzgledniajac zmiany, jakie zaszty od 1939
roku do wspolczesnosci. Zwrdocono jednak uwage na znaczng mobilnosé
ludno$ci urodzonej w tym okresie. Cze$¢ tego pokolenia nadal zyje i moze
w kazdej chwili opusci¢ obszar uwzgledniany w projekcie. Z drugiej stro-
ny wiele 0sé6b mieszkajacych wspélczesnie na Slasku urodzito sie poza
jego granicami. Analiza okresu powojennego wymagataby zatem zbiera-
nia wielu szczegétowych danych osobowych, co stanowitoby dodatkowa
komplikacje. Jest to jeden z gléwnych powodéw odrzucenia analizy okre-
su 0od 1939 do wspoélczesnosci. Nie jest jednak wykluczone, ze w przyszio-
$ci i ten przedzial czasowy zostanie uwzgledniony w projekcie.

W ramach Projektu Silesia DNA zbierane sg dane z trzech rodzajow
sekwencjonowania DNA: chromosomu Y, chromosoméw autosomal-
nych i X oraz DNA mitochondrialnego. W przypadku pierwszego z nich
podstawowg informacja jest haplogrupa, do ktérej nalezy dana osoba,
bez wzgledu na to, czy bedzie ona ustalona w oparciu o badanie STR czy

42 E.Kaszuba, Dzieje Slgska po 1945 roku, [w:] Historia Slgska, red. M. Czapliriski,
Wroctaw 2007, s. 493-505.
43 Ibidem, s. 183-186.



okreslonych SNP-6w. Dotychczas w bazie projektu zgromadzona zostala
liczba danych pozwalajaca na wykonanie pierwszych analiz. Zostang one
przedstawione w dalszej czgsci artykutu.

Prezentacja wynikéw badan autosomalnych wymaga znacznie bardziej
skomplikowanej metody poréwnywania danych niz w przypadku YDNA
czy mtDNA. Najczgsciej sekwencja DNA jest poddawana obliczeniom
przez kalkulator etniczny, ktéry okresla procentowo podobienstwo do kilku
lub kilkunastu réznych komponentéw*. Uzyskane wyniki poddaje si¢ na-
stepnie analizie gtéwnych sktadowych (PCA), co umozliwia ich prezentacje
na wykresie dwuwymiarowym. Woéwczas, poprzez poréwnanie dystansu
miedzy punktami, w przystepny sposéb mozna zobrazowa¢ réznice i po-
dobienstwa pod wzgledem genetycznym miedzy osobami znajdujacymi
sie w bazie projektu, czy tez miedzy nimi a innymi grupami etnicznymi.
Zebrane w bazie projektu wyniki badan DNA nie pozwalajg jeszcze na wy-
czerpujacy analize. Wydaje si¢ jednak, ze w niedalekiej przysztosci, po po-
konaniu trudno$ci technicznych zwiazanych ze stworzeniem narzedzia do
PCA, mozliwe bedzie zaprezentowanie wstepnych wynikow.

Stosunkowo najmniej udalo si¢ zebra¢ wynikéw badan DNA mito-
chondrialnego. Z tego powodu mogg one by¢ skutecznie wykorzystane je-
dynie do analizy w obrebie poszczegdlnych rodéw, gdyz dla celow analizy
rozmieszczenia terytorialnego s3 niewystarczajace.

Duzym problemem projektéw niemajacych zewnetrznego finansowa-
nia jest wysoki koszt badan. Uniemozliwia on swobodne kreowanie bazy
probek w oparciu o zalozone z gory cele. Obecnie cena jednego bada-
nia autosomalnego wynosi okoto 300-450 zi, badania chromosomu Y
obejmujgcego 37 markeréw 630 zl, a pelna sekwencja YDNA to wyda-
tek siegajacy nawet 2400 z1*. Przeniesienie tych wszystkich wydatkéw na
inicjatywe oddolna uniemozliwialoby rozpoczecie funkcjonowania jakie-
gokolwiek projektu nieinstytucjonalnego. Jednak, ze wzgledu na rosnaca
popularnos¢ prywatnych badan genetycznych, pojawila si¢ mozliwos¢
przezwyciezenia tego ograniczenia. Osoby zainteresowane swoja prze-
sztoscig pokrywaja koszt badania z wlasnych srodkéw. Uzyskane w ten
sposob wyniki sg udostepniane w bazie projektu. Jego administratorzy

44 Narzedzia, takie jak kalkulatory etniczne, oferuje strona: https://www.ged-
match.com/ oraz https://dna.land/.

45 W przypadku najpopularniejszych laboratoriow zagranicznych koszt jednego
badania zalezy od kursu dolara lub euro, dla przykladu za badanie autosomalne w An-
cestry DNA trzeba zaptaci¢ 99 euro, w 23andme 99$, a w FTDNA 79$. Za badanie
obejmujace 37 markeréw w FTDNA nalezy zaplaci¢ 1299, pelna sekwencja w tej firmie
to koszt 650$, a konkurencyjnej FullGenomes 645$.
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w zamian za uzyskane dane starajg si¢ udziela¢c pomocy merytoryczne;j
przy ich analizie. Podobnie jest w przypadku Projektu Silesia DNA, w ra-
mach ktérego mozna uzyskac wsparcie w ustalaniu swojego pochodzenia
takze metoda genealogii tradycyjnej, co ma duze znaczenie dla pdzniej-
szej interpretacji badan DNA.

Niektoére dzialania podejmowane w ramach omawianego projektu
bezposrednio wspomagaja genealogie tradycyjna, na przyktad prowa-
dzenie czy wspieranie rozwoju projektéow rodowych (nazwiskowych),
tworzenie filogenetycznego drzewa Slazakow, promocja i $wiadczenie po-
mocy w interpretacji wynikéw badan czy potwierdzanie lub wykluczanie
pokrewienstwa badanych oséb. Istotnym zagadnieniem podejmowanym
w ramach projektu jest analiza terytorialnego zréznicowania haplogrup
chromosomu Y na Slagsku w okresie miedzy XVI a XX wiekiem oraz po-
réwnanie ich procentowego udzialu*. Uzupelnia ona wiedz¢ na temat
przesztosci poszczegdlnych $laskich rodow.

W ramach Projektu Silesia DNA rozwaza sie takze mozliwo$¢ wyko-
rzystania danych z odkry¢ aDNA w celu poréwnania ich z prébkami znaj-
dujacymi si¢ w bazie. Pozwolitoby to na potwierdzenie lub zaprzeczenie
teorii o cigglodci zamieszkiwania ziem §laskich przez t¢ sama grupe lud-
nosci. W przypadku uzyskania szczegétowych wynikéw mozliwe bedzie
nawet odnalezienie potomkdéw 0séb, ktorych szczatki odnajdywane s na
dawnych cmentarzyskach. Zagadnienia te nie tylko wpisuja si¢ w genealo-
gie genetyczng, lecz réwniez dostarczajg wielu cennych informacji doty-
czacych Slazakéw jako odrebnej grupy etniczne;j.

Procentowy udziat haplogrup na Slgsku

Wyniki badann DNA w postaci udzialu haplogrup na danym obszarze
najczesciej prezentuje si¢ za pomocg formy tabelarycznej. Podane w ten
sposob dane sa bowiem interesujace nie tylko dla genealogéw genetycz-
nych, ale takze dla os6b badajacych zréznicowanie populacji zamieszkujg-
cej poszczegolne regiony oraz historie przemieszczania si¢ ludéw na prze-
strzeni wiekéw. Podobny lub odmienny rozklad procentowy haplogrup
Y-DNA moze $wiadczy¢ odpowiednio o wspdlnym lub réznym pocho-
dzeniu meskich mieszkancédw poszczegolnych panstw czy regiondw.

46 Wszystkie informacje dotyczace projektu, jak i na biezaco aktualizowane drze-
wo filogenetyczne Slazakéw, oméwienia projektéw rodéw nazwiskowych oraz mape
przestawiajaca rozmieszczenie haplogrup chromosomu Y na Slasku, odnalez¢ mozna
na stronie projektu: http://siliusradicum.pl/projekt-silesia/.



Zaobserwowa¢ mozna pewne korelacje migdzy obszarami zajmowa-
nymi przez ludy majace korzenie stowianskie, germanskie czy celtyckie
a konkretnymi haplogrupami. Na przyklad zauwazono, ze haplogrupa
Rlal dominuje na obszarach zamieszkiwanych w okresie wczesnego sre-
dniowiecza przez ludno$¢ zachodniostowianska, a wiec nie tylko na te-
renie Polski czy Czech, ale takze wschodnich Niemiec*’. Nalezy jednak
pamietacd, ze zwigzek ten nie musi jeszcze oznaczac, iz przodkowie wszyst-
kich przebadanych os6b majacych te haplogrupe zwigzani byli w §rednio-
wieczu czy we wczesniejszych okresach z tym samym ludem. Kultura, je-
zyk czy religia sa bowiem efektem wplywoéw niezaleznych od wspdlnego
pochodzenia biologicznego w linii patrylinearne;.

Procentowy udzial chromosomu Y na terenie Polski i Niemiec zo-
stal przedstawiony w artykule Significant genetic differentiation between
Poland and Germany follows present-day political borders, as revealed by
Y-chromosome analysis, w ktérym autorzy podjeli si¢ poréwnania 2128
probek niespokrewnionych ze sobg 0séb: 913 z nich pochodzilo z o§miu
regionow Polski, a 1215 z 11 regionéw Niemiec. W wigkszosci byly pobie-
rane w lokalnych laboratoriach, a wigc powinny odzwierciedla¢ réznice
miedzy regionami obu panstw*.

W tym kontekscie najbardziej interesujace dla Slaska s3 wyniki labora-
torium wroclawskiego. Przebadano w nim 101 oséb, rezultaty zaprezen-
towano w tabeli nr 1.

Tabela 1. Udziat haplogrup na podstawie wynikow laboratorium wroctawskiego

Haplogrupa Liczba probek Udzial procentowy

DEXE3b 0 0,00%
E3b (M35) 12 11.9%
FxLJ2,K,N,P (M89) 6 5.9%
I (M170) 13 12.9%
]2 (M172) 2 2,00%
N3 (M46) 5 5,00%
PxR1 (M74) 1 1,00%
RixRala (M173) 13 12,90%
Rlal (M17) 49 48,50%
Suma prébek 101

Oprac. K. Bulla na podstawie M. Kayser i in., Significant genetic differentiation between Poland and Germany
follows present-day political borders, as revealed by Y-chromosome analysis, ,Human Genetics” 2005, t. 117, nr 5

47 M. Kayser i in., Significant genetic differentiation between Poland and Germany
follows present-day political borders, as revealed by Y-chromosome analysis, ,Human
Genetics” 2005, t. 117, nr 5 (2005).

48 Ibidem.
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Warto zaznaczy¢, ze w poréwnaniu do innych badanych regionéw Pol-
ski stosunek procentowy wystepowania haplogrupy R1al byl najmniejszy.
Zauwazy¢ mozna takze, ze dos¢ licznie reprezentowana byla haplogrupa
E3b, gdyz jej udzial obliczono na 11,9%, cho¢ srednia krajowa wynosila
4,5%. Zaskakujaca jest do$¢ niewielka liczba oséb z haplogrupa I, stano-
wigca jedynie 12,9% ogoétu badanych. W laboratoriach w Gdansku i Szcze-
cinie jej udzial wynidst odpowiednio 21,3% i 21,9%*. Ze wzgledu na to, ze
Projekt Silesia DNA na razie nie bierze pod uwage badan oséb przybytych
na Slask po 1939 roku oraz ich potomkéw, zaprezentowane wyniki wy-
daja sie by¢ interesujace pod wzgledem poréwnawczym do tych, ktore sg
rezultatem projektu.

Badania te nie mogg jednak zosta¢ uznane za reprezentatywne dla po-
pulacji zamieszkujacych przedwojenny Slgsk. Nawet sami autorzy publi-
kacji zaznaczyli, Ze na skutek wydarzen z okresu II wojny $wiatowej i krot-
ko po jej zakonczeniu zmienita si¢ jej struktura genetyczna. Mimo to po-
stawili teze o korelacji miedzy wspotczesnym zréznicowaniem haplogrup
chromosomu Y na tym obszarze a ludnoscig stowianska zamieszkujaca go
w $redniowieczu®. Wydaje sie, ze o ile przed 1939 rokiem mozna bytoby
zauwazy¢ podobng zalezno$¢, to w oparciu o uzyskane wyniki badan nie
jest mozliwe potwierdzenie wspomnianego przypuszczenia.

Warto podkresli¢ konieczno$¢ positkowania si¢ genealogia tradycyj-
ng w badaniach genetycznych terenéw takich jak Slask w przypadkach,
gdy pozadane jest uzyskanie danych poréwnawczych dla ubieglych epok,
w tym dla analiz zjawisk majacych miejsce w $redniowieczu czy staro-
zytnosci. Konieczne jest rowniez wytyczanie granic poszczegélnych re-
gion6w historycznych oraz oddzielanie ludnosci rodzimej od nowo przy-
bytej. Jedynie w ten sposéb mozna unikna¢ zacierania si¢ potencjalnych
roznic lub podobienstw genetycznych na obszarach zamieszkalych przez
ludnos¢ autochtoniczng o silnym poczuciu odrebnosci kulturowej, jak ma
to miejsce w przypadku Slazakéw czy Kaszubow.

W ramach Projektu Silesia DNA postanowiono wykona¢ podobna
analize procentowego udzialu chromosomu Y, jak ta zaprezentowana po-
wyzej. Ze wzgledu na szczegdlny sposob pozyskiwania danych przywigza-
no wage do tego, aby préba byta dobrana prawidtowo pod wzgledem sta-
tystycznym oraz jak najlepiej oddawala tendencje panujace w calej popu-
lacji. Biorac pod uwage specyfike dokonywanych analiz chromosomu Y,
takie aspekty jak status majatkowy, wyksztalcenie czy wykonywany zawod

49 Ibidem.
50 Ibidem.



dawcéw probek nie majg zadnego wpltywu na wynik koncowy. Wydaje
sie zatem, Ze jedynymi czynnikami, ktére powinny by¢ uwzglednione sa:
réwnomierne rozmieszczenie terytorialne probek, zapewnienie losowosci
proby oraz potwierdzenie posiadania przodkéw zamieszkujacych na ob-
szarze Slaska przed 1939 rokiem.

Co do pierwszego czynnika mozna stwierdzi¢, ze w tym zakresie po-
krycie obszaru Slagska nie jest jeszcze w pelni zadowalajgce, zwlaszcza
w przypadku Dolnego Slaska. Pomijajac obszary, na ktérych znajdujg sie
wigksze kompleksy lesne, najstabiej reprezentowany jest teren dawne-
go ksiestwa brzeskiego, glogowskiego oraz legnickiego. Losowos¢ proby
zapewniona jest w duzej mierze przez fakt, iz administratorzy nie maja
wplywu na to, kto zglosi si¢ do projektu, zas w tych razach, w ktorych
dolaczaja do niego osoby nalezace do wspdlnego rodu, liczone sg jako jed-
na probka. W razie niespelnienia wymogu podania najstarszego znanego
przodka urodzonego na Slgsku nie s3 w ogéle brani pod uwage. Podobnie
dzieje sie, gdy informacja o pochodzeniu moze budzi¢ uzasadnione wat-
pliwosci lub oparta jest na legendzie rodzinne;j.

Miejsca urodzen najstarszych znanych przodkéw oséb uwzglednio-
nych w Projekcie Silesia DNA przedstawione zostaly na mapie 1, na ktdrej
oznaczono takze obszary zalesione. Przy ocenie réwnomiernosci rozto-
zenia proby badawczej nalezy zauwazy¢, ze tereny zalesione oraz wyso-
kogdrskie byty znacznie slabiej zasiedlone lub nawet niezasiedlone. Brak
lub niewielka liczba prébek z nich pochodzacych jest zatem zjawiskiem
prawidlowym.

Baza danych jest aktualizowana na biezaco wraz z przybywaniem in-
formacji o kolejnych przebadanych osobach. W sierpniu 2018 roku facz-
nie w projekcie zgromadzonych bylto 166 préobek, dla ktérych wykonano
badanie chromosomu Y. W przypadku czterech z nich nie udalo si¢ okre-
$li¢ doktadnej miejscowosci zamieszkania najstarszego przodka na terenie
Slaska. Osoby te zostaly wliczone do danych obejmujacych caly region,
nie uwzgledniono ich jednak w wynikach z podzialem na Gérny i Dolny
Slask.

Szczegdtowe wyniki udzialu haplogrup zostaly przedstawione w tabeli
nr 2. Jak mozna zauwazy¢, najwiecej sposréd przebadanych na Slasku 0s6b
nalezato do Rla - az 37,35% ogotu. Druga najczesciej wystepujaca okaza-
fa si¢ R1b, ktdra stanowila 19,88%, a trzecig I1 - 12,05% sposrod wszyst-
kich prébek. Lacznie ich przedstawiciele stanowig niemal 70% bioracych
udzial w projekcie. Zaprezentowany rozklad najczesciej wystepujacych na
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Mapa 1. Miejsca urodzen najstarszych znanych przodkéw oséb uwzglednionych
w Projekcie Silesia DNA
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Oprac. K. Bulla

Slasku haplogrup odbiega od ogélnopolskiego®'. Zauwazy¢ trzeba w szcze-
go6lnosci mniejszg liczbe reprezentantéw Rla. Udzial haplogrupy I1 moz-
na uzna¢ za istotnie wiekszy w poréwnaniu do innych regionéw Polski,
jednak w zestawieniu z cytowanymi wczes$niej wynikami z laboratorium
wroclawskiego uzyskane dane sg bardzo zblizone*>. Najrzadziej wystepu-
jacymi haplogrupami okazaly si¢ Q i T. Nie stanowi to jednak zadnego
zaskoczenia, gdyz ich udzial w populacjach europejskich jest niewielki.

51 Distribution of European Y-chromosome DNA (Y-DNA) haplogroups by country
in percentage, [@:] https://www.eupedia.com/europe/european_y-dna_haplogroups.
shtml

52 M. Kayser i in., Significant genetic differentiation between Poland and Germa-

ny...



Tabela 2. Udziat haplogrup na Slasku na podstawie danych zebranych
w Projekcie Silesia DNA

Haplogrupa Liczba osob Udzial procentowy
E 11 6,63%
G 7 4,22%
11 20 12,05%
12 12 7,23%
J1 3 1,81%
12 12 7,23%
N 4 2,41%
Q 1 0,60%
Rla 62 37,35%
R1b 33 19,88%
T 1 0,60%
Suma prébek 166
Oprac. K. Bulla

Trzeba jednak zauwazy¢, iz przedstawione wyniki moga nie by¢ w pel-
ni reprezentatywne. Jak juz bylo to czgsciowo komunikowane, wynika to
z faktu, iz obszar badawczy jest stosunkowo duzy, a proba niezbyt jeszcze
liczna. Ponadto ujawniaja sie¢ pewne wady zastosowanej metody. Otdz ist-
nieje podejrzenie, ze przedstawiciele haplogrup J1, J2, oraz G i E moga
by¢ nadreprezentowani, gdyz stanowia tacznie 19,89% ogétu bazy. Jest to
wynik dos¢ wysoki w stosunku do sredniego wyniku dla catego kraju ob-
liczanego na 7,5%.

Wspomniane haplogrupy sa do$¢ charakterystyczne dla oséb po-
chodzacych z Bliskiego Wschodu lub péinocnej Afryki**. Czesciowo ich
wystepowanie na Slasku przed 1939 rokiem jest zwigzane z ludnoscia
o korzeniach zydowskich. Nadreprezentacja jest by¢ moze wynikiem
tego, ze rodziny te jeszcze przed lub zaraz po II wojnie §wiatowej wy-
emigrowaly do Stanéw Zjednoczonych lub Izraela, w ktérych genealogia
genetyczna jest silnie spopularyzowana, a poszukiwanie przodkéw bar-
dzo czestym zajeciem. Moze si¢ to przekltada¢ na wigksza liczbe przeba-

53 Distribution of European Y-chromosome DNA (Y-DNA) haplogroups by country
in percentage, [@:] https://www.eupedia.com/europe/european_y-dna_haplogroups.
shtml, dostep: sierpien 2018.

54 Haplogroup J1 (Y-DNA), [@:] https://www.eupedia.com/europe/Haplogroup_
J1_Y-DNA shtml, dostep: sierpien 2018; Haplogroup J2 (Y-DNA), [@:] https://www.
eupedia.com/europe/Haplogroup_J2_Y-DNA.shtml, dostep: sierpien 2018; Haplogro-
up G2a (Y-DNA), [@:] https://www.eupedia.com/europe/Haplogroup_G2a_Y-DNA.
shtml, dostep: sierpien 2018; Haplogroup E1b1b (Y-DNA), [@:] https://www.eupedia.
com/europe/Haplogroup_E1b1b_Y-DNA.shtml, dostep: sierpien 2018.
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danych niz w przypadku Slazakéw, ktorzy mieszkaja w Polsce, Czechach
czy Niemczech.

W ustaleniu proporcji, jaka stanowila ludno$¢ zydowska, mozna
oprze¢ sie na statystyce wyznan ludno$ci zamieszkujacej Prowincje Sla-
ska®™ w 1900 roku. Na 4 668 857 mieszkancow tej jednostki administra-
cyjnej tylko 47 586 os6b bylo wyznania mojzeszowego, stanowigc tym
samym 1% populacji tego terytorium. Jest to znacznie mniej niz wynik
uzyskany lacznie dla haplogrup J1, J2 oraz G i E, co potwierdza przy-
puszczenie o nadreprezentacji. Z drugiej strony nalezy pamigtaé, iz wy-
stepowaly one takze u oséb niemajacych pochodzenia zydowskiego. Jako
przyklad mozna uzna¢ omowiony w dalszej czesci artykutu réd Jureczko,
ktory zalicza si¢ do J2. Wydaje si¢ jednak, ze osoby takie stanowia wyraz-
ng mniejszo$¢ w tych haplogrupach.

Zaprezentowane wczesniej wyniki dla calego Slaska mozna takze przed-
stawi¢ z rozbiciem na Gérny i Dolny Slask, co pokazano w tabeli nr 3. Za-
uwazy¢ nalezy zarysowujace si¢ roznice miedzy tymi regionami. W szcze-
golnosci nizszy udziat procentowy Rla oraz wyzszy R1b na Dolnym Slasku.
W obu przypadkach haplogrupa I1 stanowi istotny odsetek o poréwnywal-
nych warto$ciach.

Tabela 3. Poréwnanie udziatu haplogrup na Gérnym i Dolnym Slasku na
podstawie danych zebranych w Projekcie Silesia DNA

Dolny Slask Goérny Slask
Haplogrupa | Liczba osoéb pr(?cilz'llte:)lwy Haplogrupa | Liczba osob pr(:?:fll::)lwy
E 7 10,45% E 4 4,40%
G 4 5,97% G 3 3,30%
11 8 11,94% 11 10 10,99%
12 3 4,48% 12 7 7,69%
J1 0 0,00% J1 3 3,30%
J2 6 8,96% ]2 5 5,49%
N 0 0,00% N 3 3,30%
Q 0 0,00% Q 1 1,10%
Rla 22 32,84% Rla 37 40,66%
R1b 16 23,88% R1b 17 18,68%
T 1 1,49% T 0 0,00%
Suma prébek 67 Suma prébek 91

Oprac. K. Bulla

55 Statystyka sporzadzona dla Prowincji Slaskiej (Provinz Schlesien) nie obejmo-
wala Slgska Czeskiego uwzglednionego w projekcie Silesia DNA oraz ziemi kro$nien-
skiej i $wiebodzinskiej, nie powinno to jednak zaburza¢ istoty omawianego zjawiska.



Zebrane w ramach Projektu Silesia DNA informacje o pochodzeniu
najstarszego znanego przodka zostaly przedstawione takze w formie kar-
tograficznej. Mapy nr 2-6 przestawiajg przestrzenne rozmieszczenie ha-
plogrup wsrod osob uwzglednionych w bazie projektu, w oparciu o miej-
sce zamieszkiwania najstarszego znanego meskiego przodka. Obejmuja
one zbiorczo okres od XVI do XX wieku, lecz wraz z przyrostem probek,
a takze rozbudowa wywoddéw przodkow o kolejne pokolenia, mozliwe be-
dzie wydzielenie okreséw i §ledzenie zmian, jakie zachodzily na przestrze-
ni wiekow pod wzgledem genetycznego zréznicowania.

Mapa 2. Wystepowanie haplogrup Q, N, E, G, T na obszarze historycznego
Slaska w $wietle wstepnych wynikdw Projektu Silesia DNA
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Mapa 3. Wystepowanie haplogrup 11, 12 na obszarze historycznego Slaska
w Swietle wstepnych wynikéw Projektu Silesia DNA

Oprac. K. Bulla

Mapa 4. Wystepowanie haplogrup J1, J2 na obszarze historycznego Slaska
w Swietle wstepnych wynikow Projektu Silesia DNA
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Mapa 5. Wystepowanie haplogrupy R1a na obszarze historycznego Slaska
w Swietle wstepnych wynikéw Projektu Silesia DNA
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Mapa 6. Wystepowanie haplogrupy R1b na obszarze historycznego Slaska
w Swietle wstepnych wynikow Projektu Silesia DNA
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W ramach projektu tworzone jest takze drzewo filogenetyczne oséb,
ktérych dane znajdujg si¢ w bazie. Przedstawienie ich w ten sposéb po-
zwala zobrazowad, czy i jak wszyscy Slazacy sa ze soba spokrewnieni w li-
nii meskiej, a takze dlaczego tak wazne jest poglebianie badan chromo-
somu Y. Test DNA badajacy jedynie 12-16 markerdéw pozwala zazwyczaj
na okreslenie ogélnej haplogrupy i najczesciej nie daje prawie zadnych
informacji na temat poszczegdlnych subkladéw. Ustalanie haplogrupy
w oparciu o STR odbywa sie¢ bowiem na podstawie predykcji. Do obli-
czenia prawdopodobienstwa stuza specjalne narzedzia®, ktére pomagaja
w przyporzadkowaniu uzyskanego wyniku do okreslonej haplogrupy. Jed-
nak nie dajg one gwarancji ustrzezenia si¢ od pomylki. Czasami koniecz-
ne jest uszczegélowienie badan®.

Od rodzaju wykonanego testu DNA (liczby przebadanych markeréw
STR lub SNP) zalezy jego przydatnos¢ dla celéw genealogicznych. Samo
okreslenie, Ze na przyklad dana osoba jest przedstawicielem haplogrupy
Rla w oparciu o badanie 12 markeréw, nie daje praktycznie Zadnej infor-
macji na temat pochodzenia. Zmiana ta powstala okoto 20 000-27 000 lat
temu na Bliskim Wschodzie. Od tego momentu jej posiadacze rozprze-
strzenili sie na wszystkie kontynenty - s3 cztonkami wielu r6znych naro-
dow, méwig réznymi jezykami i kultywujg rézne obyczaje. Haplogrupa
Rla ma réwnie duzy udzial wéréd ludnosci stowianskiej (Serbotuzycza-
nie, Polacy, Ukraincy), jak i turecko-mongolskiej (Kirgizi) czy iranskiej
(Pasztuni, Tadzycy)*.

Niewiele mozna takze dowiedzie¢ si¢ na temat krewnych, gdyz nawet
zgodno$¢ wyniku na wszystkich 12 markerach nie daje pewnosci, iz po-
krewienistwo ma miejsce w czasach historycznych.

56 Genealodzy genetyczni do predykeji haplogrup w oparciu o wartosci poszcze-
g6lnych polimorfizméw mikrosatelitarnych (STR) czesto korzystaja z takich narzedzi
jak: NEVGEN (http://www.nevgen.org/) czy Haplogroup Predictor (http://www.hprg.
com/hapest5/).

57 Sytuacja taka miala miejsce w przypadku osoby nr 9 z rodu Mitrengéw — watek
ten szerzej opisano w kolejnym podrozdziale. Po wprowadzeniu wartosci 12 marke-
réw STR do NEVGEN jako najbardziej prawdopodobna okreslona zostata haplogrupa
D, a dokladnie subklad D-CTS3097 (D1bl), w oparciu o 14 markeréw STR analiza
wykazata jako wlasciwa haplogrupe G i przynalezno$¢ do podgrupy G-M3155 (G2b),
dopiero przy uwzglednieniu warto$ci 16 markeréw STR uzyskano prawidtowg haplo-
grupe, czyli I1. W dodatku najprawdopodobniej badana osoba ma naleze¢ do subkladu
1-L621 (12a1b3).

58 Haplogroup Rla (Y-DNA), [@:] https://www.eupedia.com/europe/Haplogro-
up_Rla_Y-DNA. shtml, dostep: sierpien 2018.



Wykorzystanie DNA do ustalania historii rodu

W przypadku, gdy dokonywana jest analiza danych dla oséb pochodzg-
cych z jednego rodu, kwestia wielkosci proby badawczej nie odgrywa wiek-
szego znaczenia. Zastosowanie znajduje metoda poréwnawcza, a dobor
0sob nastepuje ze wzgledu na noszenie wspdlnego nazwiska lub w oparciu
o podobienstwo genetyczne. Ustali¢ je mozna w oparciu o markery DNA,
poréwnujac u obu 0so6b liczbe powtorzen tandemowych w poszczegolnych
loci lub sprawdzajac, czy poréwnywane osoby sa nosicielami tych samych
SNP.

Przykladem praktycznego zastosowania wynikéw genealogii gene-
tycznej moze by¢ analiza wykonana dla rodu Mitrengéw. W bazie znajdu-
je si¢ obecnie dziewigciu przebadanych mezczyzn noszacych to nazwisko.
Za pomocg metod genealogii tradycyjnej udalo sie ustali¢, ze trzy osoby
z tego rodu (nr 1-3) maja wspolnego przodka, ktérym byl Jozef Mitrenga
zyjacy w latach 1740-1809 w Chechle (obecnie Swierklaniec). Majac na
uwadze, iz pokrewienstwo prawne nie zawsze jest zbiezne z genetycznym,
gdyz w ktérym$ momencie moglo dojs¢ do NPE, jedyna metoda rozwia-
nia watpliwosci bylo przeprowadzenie badan DNA. W omawianym przy-

Wykres 1. Wykres potomkow rodu Mitrenga z Chechta o haplogrupie Y-15543

Y-15543
Jozef Mitrenga
1740-1809
Chechto

Jakub Mitrenga Andrzej Mitrenga
1763-1817 1793-1837

Jan Mitrenga Wawrzyniec Mitrenga
1828-1875 1837-1893

Nr1 Nr2 Nr3

DYS391-10 DYS391-11 DYS391-11
DYS 385-14-14 DYS 385-14-14 DYS 385 -14-15

Oprac. K. Bulla
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padku wykazalo ono, iz wymienieni przedstawiciele rodu (nr 1-3) maja
ten sam SNP o nazwie Y15543%. Ocenia sig, ze zmiana ta powstala na
przetomie VI i VII wieku i pojawia sie u przedstawicieli zamieszkujacych
obecnie tereny Polski i Niemiec®. Jest to wystarczajace potwierdzenie, iz
w danym przypadku nie doszlo do NPE, kazdy inny wynik niz Y15543
bedzie swiadczyl, ze dana osoba nie jest spokrewniona w linii meskiej
z rodem Mitrengéw z Chechla.

DNA ciagle ulega drobnym zmianom, przez co mozliwe jest zauwa-
zenie nawet niewielkich réznic, takze w obrebie jednego rodu. W oma-
wianym przypadku badanie STR obejmujace 12 markeréw wykazalo, ze
kazdy z tréjki przebadanych przedstawicieli rodu Mitrengéw mial przy-
najmniej jedng zmianeg, ktdra réznilta go od pozostalych. Najwiekszy od-
step genetyczny dzieli przedstawicieli rodu wywodzacego si¢ od Jakuba
Mitrengi i Wawrzynca Mitrengi (por. wykres 1), gdyz s3 to réznice na
markerach DYS391 i DYS385, ktdre dla przedstawiciela pierwszego rodu
przyjmuja odpowiednio wartosci 10 i 14-14, a dla trzeciego 11 i 14-15°".

Mozna domniemywa¢, iz zmiana na markerze DYS391 zaszla u Jakuba
lub Andrzeja, czyli u jednego z synéw Jozefa Mitrengi, a nastepnie byla
dziedziczona przez potomkow. Natomiast réznica na markerze DYS385
zaszla najprawdopodobniej u Wawrzynca lub ktoregos z jego potomkow,
o czym moze $wiadczy¢ fakt, ze zaréwno w linii nr 1, jak i 2 marker ten
przyjmuje warto$¢ 14-14%.

Genealogia genetyczna pozwala na skuteczne wykluczenie lub po-
twierdzenie pokrewienstwa u 0s6b noszacych to samo nazwisko niezalez-
nie od tego, kiedy zyl ich wspdlny przodek. Jest to niezwykle istotne, gdyz
przy stosowaniu metod genealogii tradycyjnej brak zrédet pisanych unie-
mozliwia potwierdzenie lub zaprzeczenie istnienia jakiegokolwiek zwigz-
ku. Pozostale pie¢ osob o nazwisku Mitrenga, ktére znajdujg sie w bazie
projektu (nr 4-9) ma znaczaco odmienne wartosci w badaniu STR®, stad
ich pokrewienstwo w linii meskiej z rodem wywodzacym si¢ od Jozefa
Mitrengi z Chechla zostalo wykluczone.

59 Silesia (Slgsk, Schlesien) — Y-DNA Classic Chart, [@:] https://www.familytreed-
na.com/public/SilesiaSlaskSchlesien?iframe=yresults, dostep: sierpien 2018.

60 I-Y6343, YFull YTree v6.04.86, [@:] https://www.yfull.com/tree/I-Y6343/,
dostep: sierpien 2018.

61 Silesia (Slgsk, Schlesien) - Y-DNA Classic Chart, [@:] https://www.familytreed-
na.com/public/SilesiaSlaskSchlesien?iframe=yresults.

62 Ibidem.

63 Ibidem.



Z pewnoscia mozna natomiast powiedziec, ze pozostale pig¢ oséb o tym
nazwisku tworzy dwa osobne rody wywodzace si¢ z dwoch réznych czesci
Slaska (wykres 2 i 3). Do drugiego zaliczy¢ mozna potomka Jakuba Mitregi
(nr 9) zyjacego na przetomie XVIII i XIX wieku w Kuzni Raciborskie;j.
W oparciu o badanie 37 markeréw STR i SNP ustalono, ze przynalezy on
do haplogrupy I-Y3548. Druga osoba nalezacg do tego rodu jest potomek
zyjacego w XIX wieku Wawrzynca Mitrengi z Mokrego, obecnie dzielnicy
Mikotowa (nr 8). W oparciu o badanie obejmujgce 25 markeréw STR zo-
stal on zaliczony przez FTDNA do subkladu I-P37%. W obu przypadkach
podane subklady stanowia cze$¢ haplogrupy 12, lecz ze wzgledu na zastoso-
wanie w drugim przypadku mniej doktadnego testu, nie udato sie uzyska¢
identycznego wyniku. Nie ulega jednak watpliwosci, ze obie osoby sg blisko
ze sobg spokrewnione. Swiadczy o tym tylko jedna zmiana na markerze
DYS390 i zgodno$¢ na pozostalych 24. Po wprowadzeniu do NEVGEN
warto$ci przebadanych markeréw STR o0séb nr 9 i nr 8 w obu przypadkach
jako prawdopodobny w 100% wskazany zostat subklad I-L621. Ustalono
w ten sposdb wynik bardziej szczegétowy niz ten okreslony przez FTDNA®.

Trzecim przedstawicielem tego rodu jest potomek Jerzego Mitrengi
z Kuzni Raciborskiej (nr 7). W jego przypadku zbadane zostalo jedynie
12 markeréw STR, co nie pozwala w sposob pewny na ustalenie haplo-
grupy. Predykcja dokonana za pomoca NEVGEN wskazala, iz w 46,8%
posiadana przez niego haplogrupa to G-M3155 (G2b), w 23% D-M125
(D1bla), a jedynie 8,7% I-L621 (I2alb3). Bardzo podobna sytuacja za-
chodzi w przypadku czwartej osoby (nr 6). Przebadano u niej tylko 12
markeréw STR, co jednak nie umozliwito ustalenia w sposéb pewny ha-
plogrupy. Predykcja dokonana za pomocg NEVGEN data identyczne pro-
porcje, jak w przypadku osoby nr 7.

Pomimo braku ustalenia w sposéb pewny haplogrupy badanych o nr
6 i 7 wydaje sig, iz z duzym prawdopodobienstwem nalezy oceni¢, iz sa
takze przedstawicielami haplogrupy I-L621, bowiem bardzo podobna sy-
tuacja zaszta w przypadku osoby nr 9, zanim badania nie zostaly posze-
rzone o kolejne 13 markerkéw STR i testowanie okreslonych SNP. Ponad-
to badani nr 6 i 7 charakteryzuja si¢ pelng zgodnoscia na wszystkich 12
markerach STR, a w stosunku do osoby nr 8 réznig sie tylko jedna zmiana
w locus DYS 394, w przypadku za$ nr 9 dwoma zmianami na markerach
DYS 390 i 394, co sugeruje, iz jest ona z nimi najdalej spokrewniona.

64 Ibidem.
65 I-L621, YFull YTree v6.06.19, [@:] https://www.yfull.com/tree/I-L621/, dostep:
sierpien 2018.
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Wykres 2. Przypuszczalny wykres potomkéw rodu Mitrenga z okolic Kuzni
Raciborskiej i Mokrego o haplogrupie I-P37 (1-Y3548)

1-Y3548 (I-L621)
Wspolny przodek
? |

I-P37 -P37 1-Y3548

Jerzy Mitrenga ? Wawrzyniec Mitrenga Jakub Mitrenga
Kuznia Raciborska MOk[’e Kuznia Raciborska
przetom XVIII/XIX wiek XIX wiek przetom XVIII/XIX wiek

Nr7 Nr6 Nr8 Nr9
DYS 390 - 24 DYS 390 - 24 DYS 390 - 24 DYS 390 - 25
DYS394-16 DYS394-16 DYS394-15 DYS394-15

Oprac. K. Bulla

Trzeci réd o nazwisku Mitrenga tworzg osoby, ktorych przodkowie
wywodza sie z Nydka (nr 4-5). Ich rodziny mieszkaly w tej miejscowosci
w XIX wieku, ale na razie nie udalo si¢ ich polaczy¢ metoda genealogii
tradycyjnej. Obie osoby wykonaly badanie chromosomu Y, obejmujace

Wykres 3. Przypuszczalny wykres potomkéw rodu Mitrenga z Nydka
o haplogrupie R-M269

R-M269
Wspolny przodek

R-M269
Jan Mitrenga ?
Nydek .....................
poczatek XIX wieku

‘ ?

R-M269
Michat Mitrenga
Nydek
przetom XIX/XX wieku

Nr 4 Nr 5

Oprac. K. Bulla



jedynie 12 markeréw STR®. Wystarczylo to jednak, aby bez zadnych wat-
pliwosci okresli¢, iz sa oni przedstawicielami haplogrupy R1b. Ze wzgle-
du na zamieszkiwanie przez przodkéw wspomnianych oséb badanych
tej samej wsi, jak i pelng zgodno$¢ dla wszystkich wartosci STR, mozna
z duzym prawdopodobienstwem zalozy¢, iz pochodza od tej samej osoby
zyjacej w niedalekiej odleglosci czasowej. Bardzo mozliwe, Ze wspélnym
przodkiem moze by¢ Jan Mitrenga urodzony okoto 1806 roku w Nydku.

Innym przyktadem zastosowania metody analizy rodu z uzyciem metod
genealogii genetycznej moze by¢ rodzina Jureczko. W bazie danych pro-
jektu znajduja si¢ obecnie trzy osoby noszace to nazwisko. W przypadku
dwdch z nich (nr 1 2) udalo si¢ potwierdzi¢ metoda genealogii tradycyjne;j,
ze s3 potomkami tego samego mezczyzny, ktérym byl Jerzy Jureczko zyjacy
pod koniec XVIII wieku w Suszcu. Wyniki badan genetycznych potwier-
dzily zgodno$¢ tych ustalen, gdyz obaj przebadani zaliczaja sie do subkladu
J-Y26712 (okreslanego takze jako J-Y30086), stanowigcego czes¢ haplogru-
py J-M102 (]2b), ktora jest bardzo rzadka nie tylko w Polsce, ale i na terenie
calej Europy Srodkowo-Wschodniej””. Mozna mie¢ zatem pewnoéé¢ co do
pochodzenia obu 0s6b od wspolnego przodka.

Wykres 4. Wykresy potomkow dwdéch rodéw Jureczko z Suszca o haplogrupach
J-Y30086 i I-P37

J-Y30086 I-P37
Jakub Jureczko Andrzej Jureczko alias Kubiczek
XVIII wiek przetom XVIII/XIX wieku
Suszec Suszec
Nr 1 Nr 2 Nr 3

Oprac. K. Bulla

W przypadku trzeciej osoby (nr 3) noszacej nazwisko Jureczko i ma-
jacej przodkoéw z Suszca okazalo sie, ze w swietle badart DNA nie ma ona

66 Ibidem.
67 Haplogroup ]2 (Y-DNA), [@:] https://www.eupedia.com/europe/Haplogro-
up_J2_Y-DNA. shtml, dostep: sierpien 2018.
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w czasach historycznych wspolnego przodka w linii meskiej z potomkami
Jakuba Jureczki z Suszca (nr 1 i nr 2). Wyjasnieniem moze by¢ to, iz naj-
starszy dotychczas ustalony przodek w tej linii (nr 3) postugiwat si¢ dwo-
ma nazwiskami, z ktérych jedno nie zostato odziedziczone po ojcu. Osoba
ta byl urodzony okolo 1773 roku Andrzej Jureczko alias Kubiczek®.

Jeszcze w XIX wieku na ziemi pszczynskiej, na ktorej lezy miedzy inny-
mi Suszec, stosowanie dwoch lub kilku réznych nazwisk dla tej samej oso-
by wydaje si¢ by¢ dos¢ powszechne. Sytuacja ta miala miejsce w szczegdl-
nosci, gdy mezczyzna kupowal lub wzeniat si¢ w czyje$ gospodarstwo®.
Woéweczas on i jego potomkowie mogli wystepowaé w dokumentach pod
nazwiskiem rodowym ojca, matki lub nazwiskiem poprzednich wlascicie-
li nieruchomosci, w ktérej zamieszkiwali. Ponadto nalezy zauwazy¢, ze juz
na etapie ksztaltowania si¢ nazwisk mogto dojs¢ do sytuacji, w ktorej na
tym samym obszarze powstaty dwa identyczne nazwiska. W omawianym
przypadku nazwisko ma charakter odimienny. Konicoéwka -ko zostata za-
pewne dodana w celu zdrobnienia i zasygnalizowania, Ze dana osoba jest
synem chlopa o imieniu Jurek (Jerzy). Jednak potomkowie chtopa zwa-
nego Jureczka nie otrzymali nowego przezwiska i zwano ich tak samo jak
ich ojca. Doprowadzito to do utrwalenia si¢ tego okreslenia jako petno-
prawnego nazwiska i dalszego dziedziczenia go przez potomkéw. Podob-
nych przypadkéw nawet w tej samej wsi mogto by¢ wigcej, stad mozliwos¢
wystapienia dwoch identycznych nazwisk odimiennych u niespokrewnio-
nych ze sobg rodéw zamieszkujacych te samg miejscowos¢. To takze mo-
globy tlumaczy¢ odmiennos¢ genetyczng rodu Jureczko wywodzacy si¢
od Andrzeja Jureczko alias Kubiczka z Suszca.

Badania genetyczne pozwalajg takze na uchwycenie szerszego kon-
tekstu historycznego i dalsza rozbudowe wywodu przodkéw, pomimo
braku zrédel pisanych. W oparciu o dane, ktére mozna uzyskac¢ z pro-
jektéw badajacych haplogrupe J2 (w tym przypadku bedzie to J-M1727°
iJ-M2417"), oraz drzewo Y-full”> odnalez¢ mozna osoby, z ktérymi ma si¢

68 Silesia (Slgsk, Schlesien) - Y-DNA Classic Chart, [@:] https://www.familytreed-
na.com/public/SilesiaSlaskSchlesien?iframe=yresults, dostep: sierpien 2018.

69 K. Orzechowski, Zmiennos¢ chlopskich nazwisk na Gérnym Slgsku w XIX wie-
ku, ,,Slaski Kwartalnik Historyczny Sobétka” 1957, t. 12, nr 4, s. 557-559.

70 J2-M172 Project - Y-DNA Classic Chart, [@:] https://www.familytreedna.com/
public/J2-M172%iframe=yresults, dostep: sierpien 2018.

71 ]J-M241 PROJECT - Genetic Genealogy Research Project for Y-DNA Hg
J-M241 (J2b2) - Y-DNA Classic Chart, [@:] https://www.familytreedna.com/public/
m241%iframe=yresults, dostep: sierpien 2018.

72 J-Y26712, YFull YTree v6.04.86, [@:] https://www.yfull.com/tree/J-Y26712/,
dostep: sierpien 2018.



wspolnego przodka w czasach historycznych. Do subkladu J-Y26712,
poza rodzing Jureczko z Suszca, zalicza si¢ obecnie pie¢ rodow: Hart-
mann z Niemiec, Worden z Anglii oraz Kloczek, Remez, Lapa z Ukrainy.
W ramach tego subkladu sg oni ze sobg spokrewnieni w blizszy lub dalszy
sposob. Wspomniana zmiana (Y26712) powstata miedzy XII a V wiekiem
p.n.e, a wspdlny przodek dla wszystkich sze$ciu rodéw zyl miedzy X stu-
leciem p.n.e. a III wiekiem n.e.”.

Ze wzgledu na niewielka wciaz liczbe probek konieczne jest operowa-
nie duzymi przedziatami czasu. Wigksza ilo$¢ danych poréwnawczych po-
zwolitaby na zawezenie tego zakresu. Jednak z pewnoscia mozna stwier-
dzi¢, iz r6d Worden oddzielil sie od polsko-ukrainskiej galezi tej haplo-
grupy najpozniej w III wieku n.e. Jego potomkowie nalezag do mlodszego
subkladu J-Y32998, zas rody Lapa, Remez, Kloczek, Jureczko i Hartmann
do powstatego w podobnym okresie J-Y29718. Jednakze r6d Hartmann
nie ma SNP Y30086 wspolnego dla pozostatych czterech rodzin, a wiec
po wykonaniu bardziej szczegétowych badan utworzy on odrebng galaz
w tym subkladzie.

Wykres 5. Wykres pokrewienstwa przedstawicieli haplogrupy J-Y26712

J-Y26712
Wspolny przodek
J-Y29721
(J-¥29718) d_@ggg%
Worden
\
‘ J-Y30086 Peter Worden
Hartmann Lancashire
XVI wiek
Tobias Hartmann
Nadrenia-Palatynat ‘
XVII/XIX wiek  J-Y29720
Lapa Jureczko
Kloczek Remez Semen Lapa Jakub Jureczko
‘ ‘ Putk Czernichowski XVIII wiek
Luka Kloczek Gavryla Remez XVII wiek Suszec
Prypec Czarnobyl
XVIIl wiek XVIII wiek

Oprac. K. Bulla

73 J-Y26712, YFull YTree v6.04.86, [@:] https://www.yfull.com/tree/]-Y26712/,
dostep: sierpien 2018; jest to przedziat ufnosci o prawdopodobienstwie wynoszacym
95%.

Rocznik Muzeum ,Gdérnoslaski Park Etnograficzny w Chorzowie”
Artykuty / Studia

tom 6 (2018)

113



Praktyczne mozliwosci wykorzystania genealogii genetycznej...

Krzysztof Bulla

=
(Y
s

Ocenia sie, ze wspolny przodek dla rodéw Kloczek, Remez, Lapa i Ju-
reczko zyl miedzy II a XII wiekiem”. Interpretacja uzyskanych wynikow
wciaz jest niezwykle trudna, cho¢ mozliwe jest stawianie pierwszych tez
co do jego pochodzenia. W tym celu nalezy zwréci¢ uwage na ogdlna
charakterystyke haplogrupy J2 i jej subkladéw. Najwigcej oséb do niej
nalezacych mieszka w potudniowo-wschodniej Europie oraz na Bliskim
Wschodzie, szczegdlnie w Inguszetii oraz Czeczenii”®. Podgrupa, do kté-
rej naleza wspomniane wczesniej rody to J-M102 (J2b). Wyksztalcila sie
okolo 30-25 tysigcy lat temu. Wsérdd obecnych populacji europejskich
najczesciej jest spotykana na Batkanach, zwlaszcza w Kosowie, Albanii
i Grecji oraz nad srodkowa Wolga w Tatarstanie. Jeszcze nizszym sub-
kladem od J-M102 (J2b) jest J-L283 (J2b2al), najczesciej wystepujacy
obecnie na terenie Albanii i Kosowa. Uformowal si¢ prawdopodobnie
10 tysiecy lat temu w poludniowej Europie. Osoby przynalezne do tej
podgalezi mieszkajg takze w Wielkiej Brytanii, Niemczech, Polsce czy
Ukrainie, lecz stanowia niewielki procent spotecznosci tych panstw’.
Pozwala to wnioskowa¢, iz przybycie przedstawicieli tej haplogrupy na
teren Gornego Slaska zwigzane byto z migracja niewielkiej grupy lub na-
wet pojedynczej osoby.

W oparciu o miejsca, z ktérych wspolczesnie pochodza osoby nalezace
do konkretnego subkladu, spolecznos¢ genealogéw genetycznych stara sie
rysowac $ciezki rozchodzenia si¢ danej haplogrupy ijej podgrup. Przykta-
dem narzedzia, ktére umozliwia odtworzenie takiej drogi jest Phylogeo-
graphical Analyzer na stronie PhyloGeographer”. Zgodnie z nim, na tereny
Gornego Slaska przedstawiciele haplogrupy J-Y29718 (Y300867%) przybyli
z Ukrainy. Wcze$niej mieli mieszka¢ na terenach Nadrenii oraz Westfalii
(Y29721, Z1043). Bardzo mozliwe, ze stanowili wowczas czes¢ ludnosci
kultury halsztackiej. Jako miejsca bytno$ci wezesniejszych pokolen wska-
zuje si¢ kolejno Czechy i Morawy (2631, Z21295), Karyntie i Stowenie
(Z21297), Dalmacje¢ (21296, 22507, Z628), Bulgari¢ (Z600). Zauwazy¢

74 J-Y26712, YFull YTree v6.04.86, [@:] https://www.yfull.com/tree/]-Y26712/,
dostep: sierpien 2018.

75 Haplogroup ]2 (Y-DNA), [@:] https://www.eupedia.com/europe/Haplogro-
up_J2_Y-DNA.shtml, dostep: sierpien 2018.

76 Haplogroup J2 (Y-DNA), [@:] https://www.eupedia.com/europe/Haplogro-
up_J2_Y-DNA.shtml, dostep: sierpien 2018.

77 Phylogeographical Analyzer, [@:] https://phylogeographer.com/tool/, dostep:
sierpien 2018.

78 Na stronie PhyloGeographer jako SNP charakterystyczny dla rodéw Jureczko
i Lapa, wskazany zostat Y30086. Z tego powodu préba wyrysowania wedréwki posia-
daczy zmiany Y29718 daje wynik negatywny.



mozna zatem, iz ludno$¢ zwigzana z haplogrupg J2 przesuwala si¢ stop-
niowo z poludniowo-wschodniej do centralnej czesci kontynentu. Jednak
nim dotarli do Europy, zamieszkiwali Bliski Wschdd. Wszystkie wymie-
nione regiony zostaly okreslone w oparciu o przypuszczalne miejsca poja-
wienia si¢ wymienionych SNP. Wada tego rozwigzana jest algorytm, ktory
wydaje si¢ by¢ jeszcze bardzo nieprecyzyjny i powinien by¢ traktowany
z duzg ostroznos$cia. Tym bardziej, iz we wrze$niu 2018 roku dokonano
znaczacych zmian w przebiegu trasy, jaka mieli przeby¢ posiadacze oma-
wianej haplogrupy. Wedlug wczesniejszej wersji algorytmu przedstawicie-
le J-Y26712 mieli dotrze¢ na tereny srodkowo-wschodniej Europy z oko-
lic Nadrenii i Westfalii (Z631, Z1043). Wcze$niej ich przodkowie mieli za-
mieszkiwa¢ kolejno obszary Bawarii i Saksonii (21297, Z1295), wybrzeze
Morza Adriatyckiego (Z615, 2628, 22507, Z638, Z1296), okolice Lacjum
(2590, Z585), Ligurie (L283), a wyruszy¢ z potudniowej Anatolii (M241).

Mapa 7. Préba odtworzenia wedréowki przedstawicieli haplogrupy J-Y30086 na
podstawie Phylogeographical Analyze

Ie:s England

" London”

Zrédto: PhyloGeographer, [@:] https://phylogeographer.com/mygrations/]

Na temat rozprzestrzenienia si¢ haplogrupy J2b i jej subkladéw po-
jawilo sie wiele innych teorii opartych na czgstotliwosci jej wystepowa-
nia na okreslonych terenach. Mozna do nich zaliczy¢ te, ktore tacza sie
z zasiedleniem Polwyspu Apeninskiego przez Etruskéw lub przybyciem
do Europy pierwszych rolnikéw neolitycznych. Rozprzestrzenienie sie tej
haplogrupy na tereny Anglii i zachodnich Niemiec niejednokrotnie pro-
buje si¢ wiaza¢ z poszerzaniem granic Imperium Rzymskiego oraz stacjo-
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nowaniem na podbitych terenach legionéw, osiedlaniem si¢ kolonistow
i wedrowka kupcow”.

Wydaje sig¢, ze w oparciu o zebrane materialy mozliwe jest postawienie
pewnych hipotez co do pochodzenia rodu Jureczko. W szczegélnosci na-
lezy zwrdci¢ uwage na miejsce zamieszkania najblizszych krewnych gene-
tycznych. Najstarszym znanym przodkiem dla rodu Remez jest urodzony
w XVIII wieku Gavryla Remez z Czarnobyla, dla rodu Kloczek - uro-
dzony w 1761 roku Luka Kloczek z Prypeci®. Badania genetyczne wyka-
zaly natomiast, Ze oboje pochodza od tego samego mezczyzny zyjacego
miedzy VIII a XVIII wiekiem® i naleza do subkladu J-Y29720, ktdry jest
oddzielnym w stosunku do rodéw Jureczko oraz Lapa. W swietle obecnej
wiedzy, to ten ostatni, ukrainski rod jest najblizej spokrewniony z Jurecz-
kami pochodzacym z Suszca. Jego pierwszym znanym protoplastg byt zy-
jacy w XVII wieku w pulku czernichowskim?® Semen Lapa.

Stosunkowo bliskie pokrewienstwo rodu Jureczko z mieszkancami pot-
nocno-wschodniej Ukrainy pozwala przypuszczaé, w jaki sposob przedsta-
wiciele podgrupy J-Y29721 mogli pojawi¢ si¢ na ziemi pszczynskiej. Jesli
przyjmiemy, iz analiza przedstawiona w Phylogeographical Analyzer jest
trafna, to subklad ten zrodzil si¢ na terenach Nadrenii, a nastepnie zostat
przeniesiony na teren wspolczesnej péinocnej Ukrainy. Z tego obszaru do-
piero rozprzestrzenialby si¢ dalej, w tym miedzy innymi na Gorny Slask.
Biorac pod uwage, ze znana jest genealogia rodéw Kloczek, Remez, Lapa
i Jureczko co najmniej do XVIII wieku, ewentualne przybycie na Slask
przedstawiciela podgrupy J-Y29718 musialo nastapi¢ przed tym okresem.

Jezeli wspomniana migracja nastapita niedawno, to moze by¢ to zwia-
zane z atakiem wojsk kozackich na ziemig pszczynska. Jeden z nich miat
miejsce w 1587 roku. Wéwczas to armia hetmana i kanclerza Jana Za-
moyskiego wtargneta na Slask i calkowicie spalita Mystowice®. Znaczace
w skutkach byly takze wypady lisowczykow®, zwanych polskimi kozaka-

79 Eupedia forum, Haplogroup J2, Romans, Christianity and Viticulture, [@:]
https://www.eupedia.com/forum/threads/28988-Haplogroup-J2-Romans-Christian-
ity-and-Viticulture/page4, dostep: sierpien 2018.

80 M102+ Project (J2b, J2b1, J2b2) - Y-DNA Classic Chart, [@:] https://www.
familytreedna.com/public/m102/default.aspx?section=yresults, dostep: sierpien 2018.

81 J-Y26712, YFull YTree v6.04.86, [@:] https://www.yfull.com/tree/]-Y26712/,
dostep: sierpien 2018.

82 Chodzi w tym przypadku o jednostke podziatu terytorialnego i wojskowego
Hetmanatu.

83 A. Sulik, Historia Mystowic do 1922 roku, Mystowice 2001, s. 65.

84 Byta to formacja lekkiej jazdy, ktora nie pobierata zoldu, lecz utrzymywata sie
z prawa do zatrzymania tupéw wojennych.



mi. W latach 20. XVII wieku pustoszyli oni tereny ziemi pszczynskiej. Za-
chowaly sie takze opisy, zgodnie z ktérymi niezdyscyplinowany oddziat
kozackich najemnikéw w 1639 roku zajat dla okupu Pszczyne i uwiezit jej
burmistrza wraz z cztonkami rady miejskiej, zas w 1643 roku porwat psz-
czynskiego burmistrza i trzymat w Ketach jako zakladnika®. Obecnos¢
na ziemi pszczynskiej wojsk rekrutujacych si¢ miedzy innymi z ludnosci
zamieszkujacej kozacczyzne, do ktdrej najprawdopodobniej nalezaly rody
Kloczek, Remez czy Lapa, stanowi dos¢ silny argument przemawiajacy
za poprawnoscig tezy o do$¢ péznym przybyciu przodkéw rodu Jureczko
na Slgsk. Jednak biorgc pod uwage, ze wspélny przodek dla wszystkich
0sob nalezacych do subkladu J-Y29718 zyt najpozniej w III wieku n.e.,
nie mozna catkowicie wykluczy¢ mozliwosci, ze pojawienie sie 0s6b no-
szacych ten SNP jest wynikiem znacznie wczesniejszych migracji zwiaza-
nych z wielka wedrowka ludow, a nastepnie przybyciem Stowian na teren
Slaska.

Do innych mozliwych hipotez ttumaczacych pojawienie si¢ na ziemi
pszczynskiej przedstawicieli subkladu J-Y29718 nalezy ta, ktora wiaze ja
z Karaimami przybytymi w orszaku Heleny Korybutéwny. Ziemia ta zo-
stala wydzielona jej jako dozywocie po $mierci meza ksigcia raciborskiego
Jana II Zelaznego. Haplogrupa ]2, ktérej podgrupg jest J-Y29718 wyste-
puje do$¢ powszechnie w spotecznosciach karaimskich®. Wedtug legendy
jeden z czlonkéw orszaku ksigznej o imieniu Katamoj mial osiedli¢ sie
w Suszcu. Od niego pochodza takie nazwy jak Kamojowe Gorki, Kamo-
jowy Potok?’.

Nie mozna tez wykluczy¢, iz pojawienie sie J2b na ziemi pszczynskiej
moglo wystapic jeszcze wczesniej, a droga, jaka pokonali jej przedstawi-
ciele, nie prowadzila przez obszar Dalmacji czy Niemiec, lecz od poczat-
ku na teren Europy Wschodniej. Swiadczy o tym fakt, iz boczng gatezig
subkladu J-Z1048, do ktérego nalezy szes¢ oméwionych wczesniej rodow,
jest J-Y12000. Na obecng chwile przynaleza do niego wylacznie Rosja-
nie, zamieszkujacy w wiekszosci Republike Mordowii, a takze Tatarstan
i Obwod Riazanski®. Niektorzy z nich deklarujg takze tatarskie korzenie®.

85 J. Polak, Pszczyna w okresie habsburskim 1517-1740, [w:] Pszczyna. Monografia
historyczna, red. R. Kaczmarek, J. Sperka, t. 1, Pszczyna 2014, s. 155-157.

86 K.A. Brook, The genetics of Crimean Karaites, [@:] http://www.karam.org.tr/
Makaleler/909058854_5-%20Brook.pdf, dostep: sierpien 2018.

87 B. Cyganek, M. Wrobel, Perty Ziemi Pszczyriskiej, Pszczyna 2010, s. 45.

88 J-Z1043, YFull YTree v6.04.86, [@:] https://www.yfull.com/tree/J-Z1043/, do-
step: sierpien 2018.

89 J2-M172 Project - Y-DNA Classic Chart, [@:] https://www.familytreedna.com/
public/J2-M172%iframe=yresults, dostep: sierpien 2018.
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Nie jest zatem wykluczone, ze pojawienie si¢ J-Y29718 moze by¢ zwigzane
z najazdem tatarskim w XIIT wieku.

Na podstawie zebranych dotychczas danych nie da si¢ jednoznacz-
nie ustali¢, kiedy i skad przybyl na Slask pierwszy przedstawiciel rodu
Jureczko. Jednak dzigki pracy genealogéw genetycznych na catym swiecie
mozliwe staje si¢ odkrywanie dalekich zwigzkow pokrewienstwa, ktérych
nie daloby sie ustali¢, bazujac jedynie na zrédtach pisanych. Mozliwe jest
takze postawienie pierwszych hipotez co do pochodzenia poszczegélnych
rodow, a ich potwierdzenie lub obalenie bedzie z pewnoscig przedmiotem
dalszych badan.

Podsumowanie

Genealogia genetyczna jest nauka stosunkowo mtoda i nie pozwala
jeszcze na definitywne rozstrzygniecie wielu kwestii. Wynika to z niewiel-
kiej liczby osob, ktore wykonaly i udostepnily wyniki badania DNA. Bio-
rac pod uwage spadek cen oraz wzrost popularnosci genealogii genetycz-
nej w ciggu kilku ostatnich lat, uptyw czasu bedzie powodowat stopniowy
wzrost ilo$ci dostepnych danych, a to przyniesie zwigkszenie sprawdzal-
noéci i doktadnosci interpretacji wynikéow badan genetycznych.

W przypadku projektéw nieinstytucjonalnych wszystko wskazuje na
to, ze ich administratorzy beda sie coraz bardziej specjalizowac¢, a prowa-
dzone przez nich przedsigwzigcia dostarczaé beda rzetelnej wiedzy, ktora
bedzie mozna wykorzysta¢ do badan nie tylko z zakresu genealogii ge-
netycznej, ale takze historii czy archeologii. W przysztosci Projekt Silesia
DNA takze bedzie rozbudowywany o nowe pola, w tym analize wynikéw
badan autosomalnych, DNA mitochondrialnego, a we wspolpracy z po-
szczegblnymi rodzinami bedg rozwijane kolejne badania rodow.

Na marginesie przeprowadzanych rozwazan wypada takze odnies¢ si¢
do paru istotnych kwestii zwigzanych z popularyzacja wiedzy o badaniach
z zakresu genealogii genetycznej. Jakkolwiek nauka ta staje sie w Polsce coraz
bardziej popularna, tak wciaz niewiele jest prac naukowych z tej dziedziny
w jezyku polskim. Jak pokazala zorganizowana w Chorzowie konferencja
naukowa pt. ,,Sladami przesztoéci... Genealogia genetyczna w badaniach
pradziejowych i historycznych” $rodowisko oséb prowadzacych badania
genealogiczno-genetyczne jest w naszym kraju stosunkowo liczne i ma do-
bre przygotowanie merytoryczne. Niestety krotkie wzmianki w ksigzkach
poswieconych gléwnie opracowaniu dziejéow konkretnego rodu, czy tez pu-
blikacje na blogu, nigdy nie beda w stanie zastapi¢ dyskursu naukowego,



ktory moglby prowadzi¢ do rozwoju tej dziedziny w Polsce czy chociazby
opracowania terminologii i dobrych praktyk badawczych. Nalezy zatem
ubolewa¢ nad tym, iz srodowisko to nie chce podejmowac aktywniejszej
postawy i prezentowac pisemnie wynikéw swoich prac.

Ponadto podczas zbierania materialéw do niniejszego artykulu za-
uwazytem, ze brak tatwo dostepnych opracowan naukowych w jezyku
polskim prowadzi do szerzenia si¢ informacji blednych lub opartych na
uproszczeniach, przeklamaniach czy niezrozumieniu tematu. Najbardziej
jaskrawym przykladem tego zjawiska jest tzw. turbostowianizm®. Przed-
stawiciele tej idei postulujg istnienie w czasach prehistorycznych wiel-
kiego Imperium Lechitéow, obejmujacego swym zasiegiem niemal cala
Europe Srodkowg i Wschodnia. Jednym z argumentéw przemawiajacym
za jego istnieniem w tych granicach jest wysoki udzial wystepowania ha-
plogrupy Rla wsrdéd ludnosci zamieszkujacej wspdlczesnie ten obszar®.

Pojawianie si¢ w Internecie réznego rodzaju tresci znieksztalcajacych
lub w nieprawidiowy sposoéb wykorzystujacych wyniki badan genetycz-
nych jest szczegdlnie istotne w kontekscie niniejszego artykulu, jak i pro-
jektéw nieinstytucjonalnych. Stanowi bowiem realne zagrozenie wytwo-
rzenia si¢ przekonania, iz wszystkie publikowane w Internecie artykuty
poswiecone genetyce lub genealogii genetycznej sa z zalozenia bledne
i niewarte uwagi. Moga one takze obniza¢ zaufanie naukowcéw do dzia-
tan podejmowanych przez osoby niemajace wyksztalcenia akademickiego
lub specjalizujace si¢ w naukach humanistycznych, a wykorzystujacych
narzedzia z zakresu genetyki. Takie podejscie byloby jednak bardzo szko-
dliwe dla dalszego rozwoju genealogii genetyczne;j.

Wydaje sig, ze konieczne jest podjecie merytorycznej krytyki zrodet
pojawiajacych sie w Internecie, aby oddzieli¢ tresci oparte na metodzie
naukowej od tych, ktére w sposéb dowolny interpretujg fakty lub wprost
wprowadzaja w blad. Niektore z nich tworzone sg bowiem tak, aby spra-
wialy wrazenie rzetelnie opracowanych. Wowczas dopiero szczegélowa
analiza pozwala wykry¢ ich niedoskonalosci.

90 O popularnosci tego zjawiska mozne $wiadczy¢ fakt, iz po wpisaniu do prze-
gladarki internetowej frazy ,,haplogrupa R1a”, jednymi z najwyzej pozycjonowanych
wynikow sg obecnie strony popularyzujace idee Wielkiej Lechii.

91 Np. Kolejne dowody wskazujg, ze starozytne Imperium Lechitéw moglo istnieé
naprawde!!, [@:] https://zmianynaziemi.pl/wiadomosc/kolejne-dowody-wskazuja-ze-
starozytne-imperium-lechitow-moglo-istniec-naprawde, dostep: sierpien 2018 [wiecej
na ten temat, zob. A. Przybyla-Dumin, Z mitologii nauki. Narracje spiskowe zwigzane
z genealogig genetyczng, w niniejszym tomie — przyp. red.].

Rocznik Muzeum ,Gdérnoslaski Park Etnograficzny w Chorzowie”
Artykuty / Studia

tom 6 (2018)

=
(Y
(o]



Praktyczne mozliwosci wykorzystania genealogii genetycznej...

Krzysztof Bulla
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Ze wzgledu na to, iz genealogia genetyczna rozwija si¢ bardzo dyna-
micznie, nie nalezy zrezygnowac¢ z mozliwosci, jakie daje Internet, przede
wszystkim w zakresie publikacji wynikéw badan czy rezultatéw projek-
tow nieinstytucjonalnych. Duza popularnos¢ tej dziedziny nauki, zwlasz-
cza w Europie Zachodniej i USA, przeklada sie na bardzo szybki przyrost
nowych danych, co skutkuje koniecznoscig aktualizowania ich na biezaco.
Z tego tez powodu w niniejszym artykule znajduje si¢ spora liczba odwo-
tan do Zrédet internetowych. Napisanie artykulu z zakresu dopiero ksztal-
tujacej si¢ dziedziny nauki nie nalezy do tatwych zadan, jednak wydaje sie,
ze zaprezentowane metody i wyniki moga okaza¢ sie przydatne zaréwno
dla genealogéw, jak i przedstawicieli innych dziedzin nauki. By¢ moze pu-
blikacja niniejszego tekstu zacheci innych genealogéw genetycznych do
rozpoczecia dyskursu naukowego i publikacji wlasnych badan.

Practical Possibilities of Using Genetic Genealogy
on the Example of Preliminary Results of the
Silesia DNA Project

The article presents the possibilities of practical use of researches in the field of
genetic genealogy. They are based on data obtained as part of the Silesia DNA
project. Genetic Genealogy is a young scientific discipline that has not yet been
subject to many publications in Polish. For this reason, the text contains a short
overview of the basic concepts of this field of science, such as the haplogroup,
haplotype, single nucleotide polymorphism, microsatellite polymorphism, as well
as the types of DNA used for research (YDNA, mtDNA, atDNA). Furthermore,
the authors of the study also discuss institutional and non-institutional projects.
Meanwhile, the later part of the article presents the assumptions and methodology
of the Silesia DNA Project, as well as the preliminary interpretation of the
obtained results. The research activities focus, among others, on the collection and
analysis of DNA samples of people whose ancestors were born in Silesia before the
outbreak of World War II. The article presents a study of the spatial distribution
of the Y chromosome in the studied area based on 166 samples. It provides
knowledge on the proportion of haplogroups in the discussed area in historical
times compared to other European regions. In addition, two detailed analyzes of
local families were conducted (Jureczko, Mitrenga). They show how the history
of a family from times for which written sources has not been preserved can be
recreated on the basis of genetic research.



