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1. Imie i nazwisko

Anna Juras

2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe lub artystyczne — z podaniem podmiotu
nadajacego stopien, roku ich uzyskania oraz tytulu rozprawy doktorskiej

e 2012 - doktor nauk biologicznych, Wydziat Biologii, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w
Poznaniu. Tytut pracy: Etnogeneza Stowian w swietle badan kopalnego DNA. Promotor pracy: Prof.
dr hab. Janusz Piontek

e 2011 - magister biologii o specjalnosci biologia cztowieka, Wydzial Biologii, Uniwersytet im.
Adama Mickiewicza w Poznaniu. Tytut pracy: Charakterystyka antropologiczna sredniowiecznych
mieszkancow miasta Sandomierz. Promotor pracy: Prof. dr hab. Janusz Piontek

e 2006 - magister inzynier biotechnologii, Wydziat Rolniczy, Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu.
Tytut pracy: Badanie skutecznosci dziatania konserwantéw w Wybranych preparatach
farmaceutycznych. Promotor pracy: Prof. dr hab. Wiodzimierz Grajek

3. Informacja o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych lub
artystycznych

e 2012 — obecnie, adiunkt w Instytucie Biologii i Ewolucji Czlowieka na Wydziale Biologii
Uniwersytetu im. A. Mickiewicza w Poznaniu

4. Omowienie osiagnie¢, o ktorych mowa w art. 219 ust. 1 pkt. 2 ustawy z dnia 20 lipca
2018 r. Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce (Dz. U. z 2021 r. poz. 478 z pdzn. zm.).
Omowienie to winno dotyczy¢ merytorycznego ujecia przedmiotowych osiagnieé, jak i
W sSposob precyzyjny okresla¢ indywidualny wklad w ich powstanie,
w przypadku, gdy dane osiagniecie jest dzielem wspolautorskim, z uwzglednieniem
mozliwosci wskazywania dorobku z okresu calej kariery zawodowej.

4.1. Tytul osiagniecia naukowego

Pochodzenie, migracje i relacje pokrewienstwa w populacjach ludzkich z Centralnej i Wschodniej

Europy na podstawie badan kopalnych genomow mitochondrialnych
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4.2. Publikacje wchodzace w sklad osiagniecia naukowego

[O1]

[O2]

Juras A., Chylefiski M., Ehler E., Malmstrém H., Zurkiewicz D., Wtodarczak P., Wilk S., Peska
J., Fojtik P., Kralik M., Libera J., Baginska J., Tunia K., Klochko V., Dabert M., Jakobsson
M., Kosko A.: Mitochondrial genomes reveal an east to west cline of steppe ancestry in Corded
Ware populations, Scientific Reports, Nature Publishing Group, vol. 8, nr 1, 2018, s. 1-10.
DOI:10.1038/s41598-018-29914-5

IFoms: 4,011 (Q1l) MEiN2ms: 40 MEiN2o2: 140 Cytowania: 14  CiteScore Percentile: 93
Autor korespondencyjny i koordynator badan: Juras A.

Moj wktad w powstanie tej pracy polegat na przygotowaniu koncepcji badan i przeprowadzeniu
analiz laboratoryjnych, udziale w analizie wynikéw sekwencjonowania wysokoprzepustowego,
wykonaniu analizy mtDNA wraz z wyznaczeniem haplotypéw, koordynacji i udziale w badaniach
z zakresu genetyki populacyjnej, doborze populacji referencyjnych, interpretacji wynikow,
przygotowaniu pierwszej wersji manuskryptu, ktory byt nastgpnie recenzowany przez pozostatych
wspotautorow. Badania byly wykonane w ramach projektu NPRH (12H 13 0556 82), w ktorym
koordynowatam czesé dotyczgegq analiz aDNA.

Juras A., Ehler E., Chylenski M., Pospieszny L., Spinek A., Malmstrom H., Krzewinska
M., Szostek K., Pasterkiewicz W., Florek M., Wilk S., Mnich B., Kruk J., Szmyt M., Koziet
S., Anders G., Jakobsson M., Dabert M.: Maternal genetic origin of the late and final Neolithic
human populations from present-day Poland, American Journal of Physical Anthropology, vol.
176, nr 2, 2021, s. 223-236. DOI:10.1002/ajpa.24372

IF2021: 2,963 (Q1) MEiNx1: 140 Cytowania: 0  CiteScore Percentile: 96
Autor korespondencyjny i koordynator badan: Juras A.

Moj wkiad w powstanie tej pracy polegal na przygotowaniu koncepcji badan, udziale w
pobieraniu materiatéow kostnych do analiz aDNA, przeprowadzeniu badarn laboratoryjnych,
udziale w analizie wynikéw sekwencjonowania wysokoprzepustowego, wykonaniu analiz mtDNA
wraz z wyznaczeniem haplotypow, koordynacji i udziale w badaniach z zakresu genetyki
populacyjnej, doborze populacji referencyjnych, interpretacji wynikéw oraz przygotowaniu
pierwszej wersji manuskryptu, ktory byt nastepnie recenzowany przez pozostatych wspotautorow.

[O3] Juras A., Makarowicz P., Chylenski M., Ehler E., Malmstrom H., Krzewinska M., Pospieszny

L., Gorski J., Taras H., Anita S., Polanska M., Wiodarczak P., Szyca A., Lasota-Ku$ A., Wojcik
I., Jakobsson M., Dabert M.: Mitochondrial genomes from Bronze Age Poland reveal genetic
continuity from the Late Neolithic and additional genetic affinities with the steppe populations,
American Journal of Physical Anthropology, vol. 172, nr 2, 2020, s.176-188. DOI:
10.1002/ajpa.24057

IFa020: 2,868 (Q1) MEiN2o20: 140  Cytowania: 6 CiteScore Percentile: 96
Autor korespondencyjny i koordynator badan: Juras A.

Moj wktad w powstanie tej pracy polegal na przygotowaniu koncepcji badan molekularnych,
udziale w pobieraniu materiatow kostnych do analiz aDNA, przeprowadzeniu wiekszosci badar
laboratoryjnych, udziale w analizie wynikéw sekwencjonowania wysokoprzepustowego,
wykonaniu analiz mtDNA wraz z wyznaczeniem haplotypow. koordynacji i udziale w badaniach
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[O4]

z zakresu genetyki populacyjnej, doborze populacji referencyjnych, interpretacji wynikow oraz
przygotowaniu pierwszej wersji manuskryptu, ktory byt nastgpnie recenzowany przez pozostatych
wspotautorow. Badania byly finansowane z projektu NCN OPUS (2015/17/B/HS3/00114), w
ktorym koordynowatam czes¢ dotyczqcg badan aDNA.

Juras A., Krzewinska M., Nikitin A., Ehler E., Chylenski M., Lukasik S., Krenz-Niedbata
M., Sinika V., Piontek J., lvanova S., Dabert M., Gotherstrom A.: Diverse origin of
mitochondrial lineages in Iron Age Black Sea Scythians, Scientific Reports, Nature Publishing
Group, vol. 7, 2017, s. 1-10. DOI:10.1038/srep43950

1F2017: 4,122 (Ql) MEiN17: 40 MEiNy»: 140 Cytowania: 18 CiteScore Percentile: 93
Autor korespondencyjny i1 koordynator badan: Juras A.

Moj wkliad w powstanie tej pracy polegal na przygotowaniu koncepcji i planu badan
molekularnych, przeprowadzeniu wigkszosci analiz laboratoryjnych, udziale w analizie wynikow
sekwencjonowania wysokoprzepustowego, wykonaniu analizy mtDNA wraz z wyznaczeniem
haplotypoéw, koordynowaniu i udziale w badaniach z zakresu genetyki populacyjnej, doborze
populacji referencyjnych, interpretacji wynikéw i przygotowaniu pierwszej wersji manuskryptu,
ktory byt nastegpnie recenzowany przez pozostatych wspotautorow.

[O5] Juras A., Chylenski M., Krenz-Niedbata M., Malmstrom H., Ehler E., Pospieszny L., Lukasik

S., Bednarczyk J., Piontek J., Jakobsson M., Dabert M.: Investigating kinship of Neolithic post-
LBK human remains from Krusza Zamkowa, Poland using ancient DNA, Forensic Science
International-Genetics, vol. 26, 2017, s. 30-39. DOI:10.1016/j.fsigen.2016.10.008

IF2017: 5,637 (Q1) MEiN2017: 45 MEiN2022: 140 Cytowania: 12  CiteScore Percentile: 93
Autor korespondencyjny i koordynator badan: Juras A.

Moj wkiad w powstanie tej pracy polegal na przygotowaniu koncepcji badarn molekularnych i
przeprowadzeniu analiz laboratoryjnych, we wspotudziale mgr Macieja Chylenskiego
(owczesnego doktoranta, dla ktorego bylam promotorem pomocniczym), udziale w analizie
wynikow sekwencjonowania wysokoprzepustowego, wykonaniu analizy mtDNA wraz z
wyznaczeniem haplotypow oraz analizy SNP genomu jgdrowego, interpretacji wynikow oraz
przygotowaniu pierwszej wersji manuskryptu, ktory byt nastgpnie recenzowany przez pozostatych
wspotautorow.

4.3.Omowienie celu naukowego ww. prac i osiggnietych wynikow wraz z omoéwieniem ich

ewentualnego wykorzystania

(w opisie zastosowatam klasyczne odniesienia do literatury oraz skroty odnoszqce sie do publikacji wchodzgcych

w sktad osiggniecia naukowego (O), pozostatych publikacji (D) oraz projektow grantowych (P). Szczegdly

dotyczqce poszczegolnych pozycji opisanych ww. skrotami znajdujq sie W p. 4.2 oraz w zatgczniku 4)

Cel naukowy

Na moje osiagnigcie habilitacyjne sktada si¢ ciag pigciu prac naukowych, w ktoérych

opublikowatam wyniki analiz kopalnego DNA (z ang. ancient DNA; aDNA) populacji pradziejowych
z Centralnej i Wschodniej Europy, datowanych na okres od neolitu do epoki zelaza (ok. 4200 lat p.n.e.
— 200 lat p.n.e.). Badania aDNA wyizolowanego z materiatow kostnych dajg mozliwo$¢ bezposredniego

4



dr inz. Anna Juras Zatgcznik nr 3. Autoreferat

wgladu w strukture genetyczng dawnych spotecznosci i wraz z danymi archeologicznymi, analizami
morfologicznymi szkieletow, czy oznaczeniami izotopowymi, w tym datowaniem *“C, pokazuja obraz
tego, jakim przemianom demograficznym i procesom podlegaty dawne populacje ludzkie. Celem badan
przedstawionych w ramach mojego osiggni¢cia habilitacyjnego bylo okreSlenie zréznicowania i
pochodzenia linii zenskich oraz wplywu migracji na struktur¢ genetyczng dawnych spotecznosci
ludzkich z Centralnej i Wschodniej Europy na podstawie analizy kopalnych genoméw
mitochondrialnych. Istotnym elementem analiz byty badania pokrewienstwa biologicznego, szczegdlnie
w pochéwkach zbiorowych, poniewaz te dane pozwalaja stawia¢ hipotezy na temat struktury spoteczne;j
pradziejowych populacji ludzkich.

Aspekty metodologiczne badan

Analizy aDNA stanowia spore wyzwanie metodologiczne, co wynika gtownie z faktu, ze
kopalny material genetyczny jest silnie zdegradowany. Jest to zwigzane nie tylko z posmiertnym
dziataniem enzymdw nukleolitycznych, katalizujacych procesy hydrolizy DNA, a co za tym idzie, jego
fragmentacji, ale rowniez wpltywem czynnikow fizykochemicznych $rodowiska, w ktorym
zdeponowane byly szczatki. To drugie ma dziatanie degradujace i modyfikujace zasady DNA, co w
efekcie powoduje, ze $rednia dtugosé¢ fragmentéw aDNA wynosi od 40 do 80 par zasad, a jego ilosé,
zalezna od rodzaju i pochodzenia badanych materiatdéw, wynosi $rednio od 1% do 5% catkowitego
wyizolowanego DNA. Pozostata frakcja materialu genetycznego, to zwykle fragmenty pochodzenia
mikrobiologicznego, gtéwnie zwigzane z bakteriami srodowiskowymi. Poziom ludzkiego endogennego
DNA ponizej 1%, wyklucza probe z dalszych analiz. Stad liczebno$¢ osobnikow w badaniach aDNA
bywa znacznie nizsza niz w przypadku analiz wspotczesnych populacji ludzkich. Powyzsze cechy, oraz
fakt, ze materiat kostny podatny jest na zanieczyszczenia wspotczesnym, egzogennym DNA, powoduje
ze praca z aDNA, a w szczegodlnosci jej poczatkowe etapy wymagaja specyficznych warunkow
laboratoryjnych. Dlatego tez, swoje badania rozpoczelam od stworzenia specjalnie
zaprojektowanego, pod katem aDNA, sterylnego laboratorium, ktore od 2012 roku znajduje sie
w Instytucie Biologii i Ewolucji Czlowieka na Wydziale Biologii UAM.

Wryniki wszystkich prezentowanych przeze mnie prac zostaly zweryfikowane pod katem
autentycznos$ci otrzymanych sekwencji aDNA. W tym celu zostaly wykorzystane zaawansowane
metody bioinformatyczne, np. narzedzie mapDamage (Jonsson i in. 2013), bazujace na analizie
materialu genetycznego pod katem diugosci fragmentéw oraz okresleniu ilosci sekwencji, ktore
posiadaja na swoich koncach, charakterystyczne dla aDNA, modyfikacje w postaci tranzycji C na T
(koniec 5°) 1 G na A (koniec 3°). Poziom ewentualnych zanieczyszczen wspotczesnym DNA okreslatam
poprzez zastosowanie metod opierajacych sie na analizie heterozygotycznosci tj. Schmutzi (Renaud i
in.2015) lub contaMix (Fu et al., 2013).

Badania prezentowane w pracach sktadajacych si¢ na moje osiggnigcie habilitacyjne opieraja
si¢ przede wszystkim na rekonstrukc;ji historii genetycznej linii Zzenskich na podstawie analiz kopalnego
mitochondrialnego DNA (mtDNA). Marker ten wykorzystywany jest w badaniach populacyjnych ze
wzgledu wysokie tempo substytucji, dziedziczenie w liniach matczynych i brak rekombinacji.
Poszczegodlne genomy mitochondrialne (haplotypy), przynaleza do haplogrup mtDNA, co okresla si¢ na
podstawie obecnosci charakterystycznych mutacji punktowych (SNP), ktore zlokalizowane sa w obrgbie
regionu kontrolnego i kodujacego mtDNA. W swoich pracach wykorzystywatam m.in. takie narzg¢dzia,
jak PhyloTree (van Oven i in. 2014) i Mitomaster (Lott i in. 2013) do precyzyjnego wyznaczania
haplogrup mtDNA. Genomy mitochondrialne wykazuja zréznicowanie filogeograficzne, co oznacza, ze
na podstawie czestosci haplogrup oraz analizy wspolnych haplotypéw mozna rekonstruowaé relacje
genetyczne migdzy populacjami ludzkimi pochodzacymi z réoznych regionéw geograficznych.
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W przypadku materiatdw kostnych szansa wyizolowania mtDNA jest znacznie wigksza niz
jadrowego materialu genetycznego, co wynika z obecnosci duzej liczby kopii mtDNA w komorkach.
Dzigki temu do badan moglam wiaczy¢ wigksza liczbe materiatéw szkieletowych, co jest istotne z
punktu widzenia analiz populacyjnych. Kopalne genomy mitochondrialne otrzymywatam dwoma
metodami. Pierwsza obejmowata tworzenie bibliotek genomowych, a nastgpnie ich bezposrednie
sekwencjonowanie typu shotgun na platformie wysokoprzepustowej. W przypadku bardzo dobrze
zachowanych materiatéw, juz po pierwszym sekwencjonowaniu mozna bylo uzyskaé¢ pokrycie
genomow mitochondrialnych powyzej 5X, co pozwalato na wlaczenie prob do analiz populacyjnych.
Jednak w wigkszosci przypadkoéw uzyskiwany poziom pokrycia mtDNA byl niewystarczajacy. Aby
obnizy¢ koszty analiz i zwigkszy¢ efektywnos$¢ otrzymania genomow mitochondrialnych, zastosowatam
drugie podejscie opierajace na wykorzystaniu ukierunkowanego wzbogacania prob w mtDNA. Metoda
ta, polega na uzyciu okreslonych przynet (sond) molekularnych, ktére hybrydyzuja wylacznie z
wybranymi  fragmentami DNA. To drugie podejscie polaczone =z sekwencjonowaniem
wysokoprzepustowym pozwala na znaczace zwickszenie frakcji mtDNA obecnego w bibliotekach
genomowych. Poczatkowo w badaniach stosowatam komercyjnie zsyntetyzowane przynety RNA, a
pozniej rowniez w ramach prowadzonego przeze mnie projektu (P5, zatacznik 4) uzywatam whasnych
sond skonstruowanych w oparciu o transkrypcje in vitro wspotczesnych fragmentow mtDNA.

Analizy z zakresu genetyki populacyjnej, ktore wykorzystywatam w moich pracach opieraty si¢
na zastosowaniu metod bazujacych na czestosciach haplogrup mtDNA tj. analiza sktadowych glownych
(PCA), potaczona z grupowaniem metodg k-§rednich, stochastyczna metoda porzadkowania sgsiadow
w oparciu o rozktad (z ang. t-Distributed Stochastic Neighbor Embedding; t-SNE) i analiza wspolnych
haplogrup (SHD). Z kolei petne genomy mitochondrialne byty podstawa do przeprowadzenia analiz
wspolnych haplotypow, kalkulacji odlegtosci genetycznych Fsr, ktérych macierz wartosci byta
podstawa do skalowania wielowymiarowego (MDS) oraz analizy zrdznicowania wewnatrz- i
miedzypopulacyjnego na poziomie molekularnym (AMOVA). Wykonywana byta takze analiza sieci
haplotypéw w obrebie wybranych haplogrup mtDNA (Network).

Osiagnigte wyniki

Badania DNA pokazuja, ze pula genetyczna wspotczesnych Europejczykow byta ksztattowana
przez szereg zjawisk demograficznych, jakie mialy miejsce w przeszlosci. We wspolczesnych
genomach europejskich mozna zidentyfikowa¢ trzy dominujace komponenty genetyczne. Pierwszy z
nich - pochodzenia towiecko-zbierackiego, odziedziczony jest po przodkach, ktorzy zasiedlali Europe
w okresie paleolitu i mezolitu. Drugi, to komponent genetyczny pochodzacy od ludzi, ktorzy pojawili
si¢ w Europie na skutek tzw. rewolucji neolitycznej, czyli przejscia z dotychczasowego towiecko-
zbierackiego stylu zycia na osiadly i rolniczy, oparty na hodowli zwierzat i roslin. Ok. 7000 lat p.n.e.
rolnictwo zaczgto rozprzestrzeniac si¢ z terenu Bliskiego Wschodu w kierunku zachodnim i wschodnim,
a wraz z nim migrowaly cate rodziny rolnikéw, wedrujac wzdtuz wybrzezy morza Srodziemnego oraz
przez Batkany w kierunku potnocnym, docierajac rowniez do terenéw wspotczesnej Polski. Z kolei
trzeci komponent w genomach Europejczykdéw pochodzi od ludno$ci prowadzacej pasterski styl zycia,
ktora w okresie wczesnego brazu zasiedlata stepy w regionie pontyjsko-kaspijskim. Okoto 3000-2800
lat p.n.e. populacje te miaty migrowaé m.in. w kierunku Europy zachodniej, a wedréwka ta okazata sie
na tyle istotna, ze tzw. ,,komponent genetyczny pochodzenia stepowego” nadal jest obecny w genomach
wiekszosci populacji europejskich.

Wedréwka ze stepéw byta przedmiotem badan pierwszej z prac skladajacych sie na moje
osiggniecie habilitacyjne (O1). Celem analiz bylo okreslenie wplywu migracji ludnos$ci z regionu
pontyjsko-kaspijskiego na strukture genetyczna linii zZenskich w populacjach zasiedlajacych
Centralng Europe. Teren wspotczesnej Polski byl miejscem, do ktorego mialy przyby¢ pierwsze
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pokolenia migrantow z regionu pontyjsko-kaspijskiego. Pod wzgledem archeologicznym populacje te
miaty by¢ zwigzane z tzw. kulturg grobow jamowych, ktora w okresie 3300-2800 lat p.n.e. dominowata
na stepach. Ludno$¢ ze stepow miata wzigé istotny udziat w formowaniu si¢ pdzno-
neolitycznych/wczesno-brazowych populacji zwigzanych z tzw. kulturg ceramiki sznurowej, ktora
obecna byla w centralnej i zachodniej Europie w okresie ok. 2800-2300 lat p.n.e. Cho¢ badania
kopalnych genoméw jadrowych opublikowane w 2015 roku potwierdzity migracje ze stepu (Haak i in.
2015, Allentoft i in. 2015), glownie mezczyzn (Goldberg i in. 2017), to jednak problem ten nie byt
rozpoznany na poziomie linii zenskich, szczeg6lnie tych z regionu wspotczesnej Polski. Dlatego do
analiz aDNA po raz pierwszy wlaczylam populacje ludzkie z regionu poludniowo-wschodniej
Polski powigzane z kulturg ceramiki sznurowej. Ponadto, dzicki mojej wspotpracy z Wydziatem
Archeologii UAM, ktory prowadzit szereg ekspedycji archeologicznych na Ukrainie i wspotpracy w
ramach projektu P11 (zatacznik 4, p.2.9), uzyskatam dostep do materiatlu kostnego z poétnocno-
zachodniego regionu pontyjskiego, ktory datowany byt na okres od p6znego eneolitu do pdznej epoki
brazu (3350-1100 lat p.n.e.) i powiazany byt z kulturami: grobow jamowych (3100/3050-2800 lat
p.n.e.), katakumbowg (2600-2200 lat p.n.e.), babino (2200-1700/1600 lat p.n.e.) i noua (1600-
1200/1100 lat p.n.e.). Badania genetyczne przeprowadzitam w sumie dla 45 osobnikow, natomiast
kompletne kopalne genomy mitochondrialne uzyskatam dla 23 z nich. Na potrzeby badan podzielitam
populacj¢ zwigzang z kulturg ceramiki sznurowej na grupg wschodnia, do ktorej wiaczytam osobniki z
Polski i Czech, zachodnig, w ktorej znalazty sie juz wczesniej opublikowane genomy mitochondrialne
glownie z Niemiec oraz battycka obejmujacg proby z Litwy, Lotwy i Estonii. Na podstawie
przeprowadzonych badan, potwierdzitam migracje ze stepu oraz dostarczylam danych
wskazujacych na istnienie gradientu w postaci malejacego udzialu linii zenskich pochodzenia
stepowego w populacjach zachodnio-europejskich powiazanych z kultura ceramiki sznurowej.
Oznaczalo to, ze im dalej od stepu tym udziat miejscowej ludnosci, 0 podtozu genetycznym zwigzanym
z neolitycznymi rolnikami, byt wigkszy, a udziat komponentow stepowych mniejszy. Wskazatam
réwniez, ze w migracji ze stepu uczestniczyli nie tylko mezczyzni, jak pokazywaly to wczesniejsze
badania (Goldberg i in. 2017), ale takze kobiety (cho¢ w mniejszym stopniu), co szczeg6lnie widoczne
byto w grupie wschodniej zwigzanej z kulturg ceramiki sznurowej. Ponadto, wytypowatam haplogrupy
MtDNA tj. U4cl, Uda2f, czy Ubal, ktore mogly pochodzié ze stepu pontyjsko-kaspijskiego. Z kolei
haplogrupy U4 i U5a mtDNA wykazywaty cigglos¢ genetyczna na samych stepach, przynajmniej od
okresu brazu az do zelaza. Poza tym, po raz pierwszy zidentyfikowalam w populacjach
pradziejowych haplogrupe X4 mtDNA, do ktorej nalezaly dwa osobniki zwigzane z Kultura
katakumbowa. Haplogrupa X4 mtDNA jest niezwykle rzadka nawet we wspotczesnych populacjach
ludzkich i zostata zidentyfikowana wylacznie u pojedynczych osobnikow z Centralnej Europy,
Batkanow, Armenii i Anatolii.

Przedmiotem badan kolejnej mojej pracy (O2) byly pradziejowe populacje ludzkie, ktore
zasiedlaty teren wspolczesnej Polski przed, w trakcie i po migracji ze stepow. Celem analiz bylo
okreslenie relacji genetycznych pomiedzy grupami ludzkimi datowanymi na okres od Srodkowego
do schylkowego neolitu (3850-2300 lat p.n.e.) oraz identyfikacja ewentualnych wplywow ze stepu
na strukture genetyczna badanych populacji. Do analiz wlaczytam serie unikatowych materiatow
szkieletowych z Polski, ktére byly powigzane z kulturami archeologicznymi, takimi jak kultura
pucharow lejkowatych (3850-2850 lat p.n.e.), kultura amfor kulistych (3300-2700 lat p.n.e.), kultura
ztocka oraz wczesniej juz wspomniana kultura ceramiki sznurowej (populacja poszerzona o nowe
osobniki). Warto tu podkresli¢, ze w tej pracy po raz pierwszy dostarczylam danych genetycznych
dla populacji zwiazanych z kultura pucharéow lejkowatych z Polski. Populacje wywodzace si¢ z tej
kultury egzystowaty wspotczesnie z grupami ludzkimi zwigzanymi z kulturg amfor kulistych, ktére z
kolei obecne byty na terenie Polski na krotko przed migracja populacji pasterskich ze stepu pontyjsko-
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kaspijskiego lub rownolegle to tego wydarzenia. Doktadny czas tej migracji nie jest znany. Podobnie
ludnos$¢ zwigzana z kulturg ztocks, wspotegzystowata cze¢$ciowo z kulturg amfor kulistych i potem
rowniez Z kulturg ceramiki sznurowej. Kultura ztocka uwazana jest przez archeologéw jako lokalny
fenomen, posiadajacy cechy kultury materialnej charakterystyczne zaréwno dla kultury amfor kulistych,
jak i kultury ceramiki sznurowej. Pomimo istnienia kontaktow kulturowych pomigdzy wszystkimi
wyzej wymienionymi grupami ludzkimi, ich wzajemne relacje genetyczne nie byty wczeséniej zbadane.
Dlatego przeprowadzitam analizy mtDNA dla 125 osobnikéw, uzyskujac kopalne genomy
mitochondrialne dla 86 z nich. Na podstawie uzyskanych wynikow wykazalam, ze populacje
srodkowo i pozno-neolityczne byly sobie bliskie pod wzgledem genetycznym z wyjatkiem
populacji zwigzanej z kulturg ceramiki sznurowej, ktéra miala blizsze relacje genetyczne na
poziomie linii zenskich z grupami ludzkimi ze stepu pontyjsko-kaspijskiego. Potwierdza to
jednoczesnie wyniki analiz poprzedniej pracy (O1) i wspiera teori¢ moéwiaca o dominujacym udziale
populacji ze stepow w formowaniu populacji zwigzanej z kulturg ceramiki sznurowej. Ponadto w tej
pracy okreslitam, ze haplogrupy U4 mtDNA obecne sa wylacznie w populacjach zwiazanych z
kulturg ceramiki sznurowej, co moze potwierdza¢ jej stepowe pochodzenie. U4 byta tam druga
najczestsza haplogrupg mtDNA. Potencjalne stepowe pochodzenie tej haplogrupy potwierdzitam
réwniez na podstawie analizy sieci haplotypéw (Network), w ktorej uwzglednitam wszystkie dane
odnosnie zroznicowania U4 w populacjach pradziejowych, jakie byly dostepne do momentu
opracowania publikacji. Ponadto, na bazie otrzymanych wynikéw, wskazalam bliskg odleglosé
genetyczng pomiedzy grupami zwigzanymi z kultura amfor kulistych i kulturg zlocka, co moze
sugerowac, ze ludzie powigzani z kulturg zlocka byli, na poziomie linii zenskich, czescia populacji
zwigzanych z kultura amfor kulistych lub obie populacje wywodzily si¢ ze wspélnego linii
genetycznych. Jednoczes$nie grupy zwiazane z kulturg amfor kulistych i kulturg ztocka nie wykazywaty
bliskich relacji genetycznych z populacjami ze stepu, co $wiadezy o tym, ze kontakty miedzy tymi
grupami miaty charakter gtéwnie kulturowy, a nie genetyczny. Bylo to zgodne z wczes$niejszymi
badaniami aDNA przeprowadzonymi przez inne zespoly badawcze dla kilkunastu osobnikéw
zwigzanych z kulturg amfor kulistych z Polski (Fernandes i in. 2018; Schroeder i in. 2019; Tassi i in.
2017). Poza tym, wykazalam, ze populacje zwiazane z kulturg amfor kulistych, kulturg zlockg i
kulturg pucharéw lejkowatych byly bliskie pod wzgledem genetycznym i przewazala w nich
obecno$¢ haplogrup mtDNA charakterystycznych dla neolitycznych rolnikow. To potwierdza
istnienie cigglosci genetycznej pewnych linii zenskich od poczatku do konca neolitu na terenie Polski.
Z drugiej strony zidentyfikowalam haplogrupy Usb mtDNA w populacjach zwigzanych z kulturg
amfor Kkulistych i kultura pucharow lejkowatych, co wskazuje na stopniowy naptyw haplogrup
pochodzenia towiecko-zbierackiego. Bylam wspotautorem badan, w ktorych podobne wnioski
wyciagnelismy z analiz aDNA populacji wczesno-neolitycznych z Polski (Chylenski i in. 2017,
zatacznik 4, D13). Oznacza to, ze neolityczni rolnicy, po przybyciu na tereny wspotczesnej Polski, nie
wyparli catkowicie populacji lowiecko-zbierackich, a raczej dochodzitlo miedzy nimi do admiksji.
Zjawisko to zachodzito w niektorych regionach Europy i zostato potwierdzone analizami kopalnych
genomoéw jadrowych (Gonzalez-Fortes i in. 2017; Fernandes i in. 2018; Davy i in. 2022).

Tematem trzeciej pracy (O3) byta, pierwsza dla wiedzy analiza zréznicowania genetycznego
populacji ludzkich z okresu brazu z terenu wspolczesnej Polski, w poszukiwaniu ewentualnej
ciaglosci genetycznej pomigdzy okresem neolitu i brazu na poziomie linii zenskich. Dzigki udziatowi w
projekcie P9 (zatacznik 4, w p.2.9) przeprowadzitam badania aDNA na materiale kostnym nalezagcym
do populacji ludzkich datowanych na okres ok. 2400-1100 lat p.n.e., z Polski, ktore zwigzane byly z
kulturami: mierzanowicka (2400/2350-1600 lat p.n.e.; MCC), strzyzowska (2000-1600 lat p.n.e.; STC)
i trzcinieckim kregiem kulturowym (1850/1800-1100 lat p.n.e.; TCC). Populacje zwigzane z Kultura
ceramiki sznurowej, ktore pojawily si¢ wraz z migracjami ze stepu we wczesnym okresie brazu (CO
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potwierdzaja wyniki badan w pracach O1 i O2), byly stopniowo zastgpowane przez pojawiajace si¢ w
srodkowym brazie populacje zwigzane z kulturg mierzanowicka i strzyzowska, a nastgpnie trzcinieckim
kregiem kulturowym, co szczeg6lnie widoczne byto na terenie obecnej potudniowo-wschodniej Polski.
Zatem celem moich badan byla odpowiedz na pytanie, czy zmiany zachodzace w kulturze
materialnej w okresie brazu byly rowniez widoczne na poziomie genetycznym i czy mogly by¢ one
indukowane przemieszczaniem si¢ ludnosci, w tym pézniejszymi migracjami ze stepu. Badania
aDNA przeprowadzitam dla 142 osobnikow uzyskujac pelne kopalne genomy mitochondrialne dla 80 z
nich. Na podstawie analiz mtDNA, wskazalam, ze populacja zwiazana z kultura strzyzowska byla
bardziej odlegla genetycznie od ludno$ci zwigzanej z kultura ceramiki sznurowej niz populacje
zwiazane z kultura mierzanowicky i trzcinieckim kregiem kulturowym. To z kolei oznaczalo, ze
prawdopodobnie populacje zwigzane z Kkulturami: mierzanowickg i ceramiki sznurowej oraz
trzcinieckim krggiem kulturowym wywodza si¢ z podobnych linii genetycznych. Co wigcej okreslitam,
ze ludnos¢ zwigzana z kulturg mierzanowicka i trzcinieckim kregiem kulturowym byla bliska pod
wzgledem genetycznym nie tylko w stosunku do siebie i ludnosci zwigzanej z kultura ceramiki
sznurowej, ale rowniez do populacji z okresu brazu, ktére dominowaly w innych cze$ciach Polski
i Europy tj. ludno$ci zwiazanej z kulturg unietycka, kulturg pucharéw dzwonowatych, czy populacjami
brgzowymi z terenéw Batkan. Ponadto, zidentyfikowalam wysoka czesto§¢ haplogrupy USa w
populacji zwiazanej z kultura strzyzowska (cho¢ grupa reprezentowana byta przez mala liczbg
osobnikow). Haplogrupa U5a obecna byta wczesniej rowniez W populacjach zwigzanych z kulturg
jamowa (O1; Haak i in. 2015, Allentoft i in. 2015) oraz u Scytow zasiedlajacych stepy regionu
pontyjskiego w okresie zelaza (szczegbly w pracy O4). Tym samym potwierdzilam ciaglosé
genetyczng linii USa mtDNA na stepach przynajmniej od okresu brazu do zelaza. Ze wzgledu na
niejednoznaczne tlo kultury strzyzowskiej, zaproponowalam dwie hipotezy dotyczace
pochodzenia populacji ludzkiej z nia zwiazanej. Obie zaktadaly udzial ludnosci ze stepu w
formowaniu populacji zwigzanej z kulturg strzyzowska. Przy czym, wedlug pierwszej to populacje
zwigzane z kulturg grobéw jamowych miaty da¢ poczatek populacji zwigzanej z tg kultura. Nastepnie
na skutek izolacji, ludno$¢ zwigzana z kulturg strzyzowska miata wyksztatci¢ rdznice na poziomie linii
zenskich wzgledem populacji zwigzanych z kulturg ceramiki sznurowej. Z Kolei druga hipoteza
zakladata pojawienie si¢ ludnosci zwigzanej z kulturg strzyzowska na skutek kolejnej migracji ze stepu,
ktora mogta mie¢ miejsce w drugiej potowie III tysigclecia p.n.e. Wskazalam, ze druga hipoteza jest
bardziej prawdopodobna, ze wzgledu na bliskie odleglosci genetyczne, na poziomie linii zenskich,
pomiedzy populacja zwiazang z kulturg strzyzowska i wspolegzystujaca w tym samym czasie,
ludno$cia zwigzana z kultura katakumbowa ze stepéw. Badania pochodzenia i zrdznicowania
genetycznego populacji z okresu brazu z Polski, byty przez nas w ostatnim czasie kontynuowane i
wsparte, m.in. o dane pochodzace z sekwencjonowania pelnych genomoéw jadrowych. Obecnie
manuskrypt opisujacy wyniki tych badan jest po pierwszej rundzie recenzji w czasopismie Nature
Communications.

Zréznicowanie genetyczne na poziomie genomow mitochondrialnych analizowatam réwniez w
populacjach ludzkich zasiedlajacych stepy regionu pontyjskiego, datowanych na epoke¢ zelaza (O4).
Badania dotyczyty materiatow szkieletowych Scytow (700-200 lat p.n.e.), pochodzacych ze stanowisk
archeologicznych zlokalizowanych w Motdawii (Naddniestrze) oraz potnocnego regionu pontyjskiego
(ang. North Pontic Region, NPR). Celem analiz bylo okreslenie pochodzenia linii zenskich w
badanej populacji oraz relacji genetycznych z grupami scytyjskimi z innych regionow
geograficznych. Sposrod 29 analizowanych osobnikow, kompletne kopalne genomy mitochondrialne
otrzymatam dla 19 z nich. Na podstawie uzyskanych wynikoéw, wskazalam, ze linie zenskie w badanej
populacji wywodza si¢ z trzech zrédel obejmujacych: lowcéw-zbieraczy (U5a - 1/4 wszystkich
osobnikow, U5b — jeden osobnik), neolitycznych rolnikéw (T2b, J2b, W3a, Jic, H, N1b- po
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jednym osobniku, H5b — dwa osobniki) i wschodnia Eurazje (A, D4j2, F1d, M10, H8c — po jednym
osobniku). U5a zostata zidentyfikowana m.in. w populacjach zwigzanych z kultura grobow jamowych
(3300-2800 lat p.n.e.) i kulturg grobéw zrebowych (Srubna) (1800-1200 lat p.n.e.) z regionu pontyjsko-
kaspijskiego oraz Karasuk z Attaju (1500-800 lat p.n.e.), a haplogrupy charakterystyczne dla
neolitycznych rolnikow pojawiaty si¢ w regionie NPR réwniez w okresie neolitu i brazu. Na tej
podstawie potwierdzilam cigglos¢ genetyczng okreslonych linii mtDNA, w tym U5a, przynajmniej
od okresu brazu do Zelaza w regionie NPR i zasugerowalam, ze ludno$¢ zwigzana z kultura Srubna
z okresu poznego brazu mogla byé potencjalnymi przodkami Scytéw z regionu NPR. Obecnos¢
haplogrup pochodzenia wschodnio-eurazjatyckiego nie byla zaskoczeniem, bowiem byly one
charakterystyczne dla dawnych populacji nomadycznych zasiedlajacych Eurazje, do ktorych nalezeli
rowniez Scytowie. Cho¢ nie zidentyfikowalam bliskiego zwiazku genetycznego pomiedzy Scytami
z NPR i grupami scytyjskimi z regionu Altaju (kultura Pazyryk), to wskazalam ta druga grupe
jako mozliwe zrédlo wschodnio-euroazjatyckich haplogrup A i H8. Podobnie Scytowie
zasiedlajacy region nad Donem na wschodzie NPR mogli by¢ zrédiem halogrupy D mtDNA, ktora
zidentyfikowalam w badanej grupie. Ze wzgledu na zr6znicowang strukturg genetyczng spotecznosci
scytyjskich na poziomie mtDNA, badania kontynuowali$my poszerzajac je o analizy kopalnych
genomow jadrowych i dodatkowe materiaty, w tym osobniki zwigzane z kulturg Srubna, Kimmerow i
Sarmatow. Wyniki analiz zostaty opublikowane w czasopi$mie Science Advances (Krzewinska i in.
2018, zatacznik 4, D10).

Istotnym elementem badan opisanych we wszystkich pracach skladajacych si¢ na moje
osiggniecie habilitacyjne byla kwestia pokrewienstwa biologicznego. W analizach tych
wykorzystywatam genomy mitochondrialne do wykluczenia Iub wskazania potencjalnego
pokrewienstwa w liniach zenskich. Badania te byty istotne nie tylko z punktu widzenia rekonstrukcji
struktury spotecznej dawnych grup ludzkich, ale rowniez niezbedne do wykluczenia niektorych prob z
analiz populacyjnych, do ktoérych wigczatam tylko jednego osobnika, jako przedstawiciela potencjalnej
grupy krewnych. Pokrewienstwo biologiczne byto glownym tematem Kkolejnej pracy wchodzacej w
sktad mojego osiagnigcia habilitacyjnego (O5). Obejmowata ona analize szczatkow kostnych
datowanych na okres srodkowego neolitu (ok. 4200 lat p.n.e.) zwigzanych z kulturg pézno-lendzielska
(z ang. post-LBK Late Lengyel culture), pochodzacych ze stanowiska archeologicznego w Kruszy
Zamkowej (Kujawy, Polska). Celem badan bylo okreslenie pokrewienstwa biologicznego pomiedzy
piecioma osobnikami (dwoje dorostych i troje dzieci) z wykorzystaniem genomow
mitochondrialnych oraz zestawu 124 markeréw SNP genomu jadrowego. Jednoczesnie, badania te
stanowity test multipleksowej amplifikacji i sekwencjonowania markeréw SNP pod katem przydatnosci
jego uzycia do badan aDNA. Oprocz tego wykonatam datowanie AMS C dla dwoch szkieletow.
Przeprowadzone byty takze analizy antropologiczne w kierunku oznaczenia ptci dorostych osobnikow
oraz wieku w chwili $mierci. Dwa z analizowanych osobnikow (dorosty i dziecko) pochodzily z
wykopalisk archeologicznych prowadzonych w 1977 roku i od tego czasu szczatki byty przechowywane
w zbiorach antropologicznych Instytutu Biologii i Ewolucji Cztowieka na WB UAM. Z kolei pozostate
trzy szkielety zostaly przywiezione do naszego Laboratorium w 2016 roku, wprost ze stanowiska
archeologicznego i znajdowaly si¢ w dwoch wycigtych brytach ziemi, co umozliwito pobranie prob do
badan in situ i zminimalizowanie ryzyka zanieczyszczenia. W pierwszej bryle znajdowat si¢ 0sobnik
dorosty wraz z niemowlgciem ztozonym na rgkach (pochowek podwojny), a w drugiej zdeponowane
byly szczatki matego dziecka (pochowek pojedynczy). Na podstawie datowania *C potwierdzitam
wiek analizowanych szkieletow przypadajacy na Srodkowy neolit, a na podstawie wynikéw analiz
antropologicznych oznaczyliSmy dorosle osobniki jako kobiety oraz potwierdziliSmy in-situ
pochéwek podwojny, jednoczesnie wykluczajac mozliwos¢ wtornego pochowku niemowlecia. Ple¢
molekularnag wyznaczytam na podstawie analizy sekwencji DNA mapujacych si¢ do chromosomu X i

10



dr inz. Anna Juras Zatgcznik nr 3. Autoreferat

Y (wg. Skoglund i in. 2013). Okreslitam, ze wszystkie osobniki mialy ple¢ zenska. Na podstawie
analiz kompletnych kopalnych genoméw mitochondrialnych i sekwencji fragmentéw mtDNA w
przypadku jednego ze szkieletow 0 gorszym stanie zachowania materiatu genetycznego, wykluczytlam
pokrewienstwo w liniach zenskich pomiedzy badanymi osobnikami. Oznacza to, ze doroste kobiety
nie byty biologicznymi matkami dzieci, a i dzieci nie byly pelnym rodzenstwem (nie mozna byto
wykluczy¢ rodzenstwa przyrodniego od wspodlnego ojca). Wyniki moich badan wskazuja, ze to nie
najblizsze pokrewienstwo genetyczne, ale inne wiezi mogly mie¢ znaczenie podczas pochowkow w
tej kulturze. W zwiazku z powyzszym po raz pierwszy dostarczylam danych dotyczacych bliskiego
pokrewienstwa genetycznego dla pochéwkéw Srodkowo-neolitycznych z terenu wspoélezesnej
Polski. Ponadto, wskazatam, ze wyniki analiz opartych o bezposrednig amplifikacje metoda PCR i
sekwencjonowanie NGS loci SNP jadrowego DNA sg niejednoznaczne. Obserwowatam brak
amplifikacji dhuzszych produktow PCR oraz wypadanie alleli, co prowadzi do btednego wyznaczania
homozygot w przypadku otrzymania danych tylko dla jednego allelu. Mimo tych ograniczen, uzyskatam
stosunkowo duzo danych SNP dla dorostej kobiety z grobu podwojnego (z 2016 roku), ktorej DNA byt
najlepiej zachowany. Analiza 124 SNP w badanych aDNA umozliwita mi wykluczy¢ najblizsze
pokrewienstwo migdzy kobietami i dzie¢mi.

Rekonstrukcja pokrewienstwa w liniach zenskich, na podstawie analizy kopalnych genomow
mitochondrialnych, byta réwniez przedmiotem badan materiatdéw szkieletowych (szczegdlnie tych,
pochodzacych z grobow zbiorowych), ktorych wyniki przedstawitam w pracach O2 i O3. Moje badania
pozwolily wesprzeé hipoteze o bliskim pokrewienstwie czesci osobnikéw z grobu zbiorowego
zwigzanego z Kkultura pucharow lejkowatych z Polski. Kompletne genomy mitochondrialne
otrzymatam dla 16 osobnikoéw (gtownie dzieci i mtodych dorostych) pochodzacych z grobu zbiorowego
w Bronocicach. Z punktu widzenia archeologicznego pochdéwek byt wyjatkowy, bowiem w kulturze
pucharow lejkowatych spotyka si¢ glownie groby pojedyncze. Posrod analizowanych prob
zidentyfikowatam cztery grupy sktadajace si¢ z dwoch lub trzech osobnikéw posiadajacych identyczne
haplotypy nalezace do haplogrup W3, H i J1c mtDNA. W przypadku groboéw zwigzanych z kulturg
amfor kulistych potwierdzitam potencjalne relacje rodzinne w liniach zenskich zarowno w dwoch
grobach zbiorowych z Sadowia, jak i w pochdéwku wielokrotnym z Nakonowa. W przypadku tego
pierwszego wskazatam dwie grupy potencjalnych krewnych nalezacych do haplogrup 12 i H3v mtDNA.
Z kolei w Nakonowie posrod szesciu osobnikdéw zidentyfikowalam jedng pare posiadajacg ten sam
haplotyp nalezacy do haplogrupy J1c3 mtDNA. Na podstawie badan osobnikéw zwigzanych z
kulturag amfor kulistych wskazalam, ze grzebanie zmarlych potencjalnie spokrewnionych w
liniach zenskich, w jednym grobie, moglo by¢ w tej kulturze powszechng praktyka. Potwierdzaja
to rowniez wczesniejsze badania pokrewienistwa osobnikow z grobu zbiorowego z Koszyc i Kierzkowa
réwniez zwigzanych z kulturg amfor kulistych (Schroeder i in. 2019; Tassi i in. 2017).

Po raz pierwszy dla wiedzy wykonalam analizy pokrewienstwa biologicznego z
wykorzystaniem mtDNA dla osobnikéw z brazu z terenu wspolczesnej Polski (praca O3), na
podstawie ktéorych wskazalam potencjalnych krewnych. Ze wzgledu na duza liczebno$¢ grupy
zwigzanej z trzcinieckim kregiem kulturowym, najwigcej mozliwych relacji pokrewienstwa w liniach
zenskich zidentyfikowatam wtasnie w tej populacji. W toku badan, wskazalam potencjalnych
krewnych po$réd osobnikéw ze stanowiska archeologicznego w Zernikach Gérnych (sze$é par
osobnikéw), jak rowniez w Pielgrzymowicach, Krakowie Nowej Hucie i Brodzicy (po jednej parze
w kazdym ze stanowisk). Poza tym, zidentyfikowatam dwie pary osobnikéw na stanowiskach
zwigzanych z kultura mierzanowicka (Swiniary Stare i Hrebenne 10), ktére wykazywaty mozliwe
wzajemne relacje rodzinne w liniach zenskich. Nie zidentyfikowatam pokrewienstwa w liniach
matczynych pos$roéd osobnikow zwigzanych z kultura strzyzowska, co mogto wynika¢ z matej
liczebnos$ci badanej grupy.
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Podsumowanie

Podsumowujac mdj dorobek, ktory wskazuje jako osiagniecie naukowe, pragne podkresli¢, ze
dane dotyczace kopalnych genomoéw mitochondrialnych opisane w ww. pracach (O1-O5),
pochodza w sumie z ponad 200 materialow szkieletowych i stanowia jedne z pierwszych duzych
opracowan dotyczacych analiz ludzkich populacji pradziejowych na podstawie danych z aDNA,
tak nielicznie prowadzonych w Polsce. Jednoczesnie wpisuja si¢ one w $wiatowe trendy badan
genetycznych dawnych spotecznosci. Genomy mitochondrialne otrzymane we wszystkich pracach
opublikowatlam w Banku Genow (numery akcesyjne znajduja si¢ w poszczegolnych publikacjach).
Przedstawione dane w postaci zroznicowania kopalnych genomoéw mitochondrialnych, czgsto wraz z
nowym datowaniem AMS #C, wykonanym na potrzeby poszczegélnych badan (02, O3 i O5), czy
analizami antropologicznymi (O5), moga by¢ wykorzystane przez innych badaczy, w tym archeologow
i antropologow.

Wszystkie z przedstawianych przeze mnie prac, to publikacje wieloautorskie. Wynika to z faktu,
ze badania aDNA populacji ludzkich zawsze majg charakter interdyscyplinarny. Uzyskanie
szczegblowego obrazu dawnych spotecznosci oraz rekonstrukcja interakcji migedzypopulacyjnych i
zjawisk demograficznych, wymaga udzialu nie tylko biologow molekularnych, ale réwniez
archeologow, antropologéw, specjalistow od analiz izotopowych i bioinformatykow. Jednak w kazdej
z tych prac jestem jedynym autorem odpowiedzialnym za koncepcj¢ badan aDNA, dobor
materialéw kostnych, analize genomoéw mitochondrialnych oraz interpretacje rezultatow z
zakresu genetyki populacyjnej.

4.4. Opis pozostalego dorobku niewchodzacego w sklad osiggnie¢cia naukowego

Gltoéwny nurt mojej pracy badawczej, poczawszy od studiéw doktoranckich dotyczyt przede
wszystkim ludzkiego aDNA. Pierwsze badania prowadzone przeze mnie w latach 2007-2011 opieraty
si¢ na analizach fragmentow kopalnego mMtDNA, ich klonowaniu w wektorach bakteryjnych i
sekwencjonowaniu metoda Sangera. Bazujac na tych technikach, realizowatam zadania badawcze
zaplanowane w moim doktoracie oraz projekcie grantowym P12 (zalacznik 4, p. 2.9). Pierwsza czesé
analiz (izolacje materiatu genetycznego) wykonywalam w laboratoriach aDNA w Kopenhadze we
wspotpracy z zespolem prof. Eske Willerslova z Center for GeoGenetics na Uniwersytecie
Kopenhaskim w Danii. Drugg cze$¢ badan (klonowanie i sekwencjonowanie) przeprowadzatam w
Laboratorium Technik Biologii Molekularnej na WB UAM we wspolpracy z prof. Mirostawg
Dabert. Zajmowatam si¢ wowczas etnogeneza Stowian i analizowatam fragmenty kopalnego mtDNA
otrzymane z materiatdéw szkieletowych z regionu Polski. Na podstawie badan wskazalam brak
istotnych réznic genetycznych pomiedzy populacjami z okresu wplywéw rzymskich (OWR) i
Sredniowiecza na poziomie linii zenskich, co moglo swiadczy¢ o ciaglosci zasiedlenia ziem polskich
na przelomie badanych przeze mnie okresé6w czasowych i jednoczesnie wspieraé teorie
miejscowego pochodzenia Slowian. Wyniki badan opublikowatam w 2014 roku (Juras i in. 2014,
zatacznik 4, D15).

W ostatniej dekadzie nastgpil ogromny rozwdj technik sekwencjonowania nowej generacji
(NGS). Od momentu mojego zatrudnienia na stanowisku adiunkta w 2012 roku, ktore rowniez zbiega
sie z utworzeniem przeze mnie sterylnego laboratorium do pracy z aDNA, w tym
podegradowanym DNA czlowieka, na WB UAM, zaczgtam wykorzystywaé¢ w swoich badaniach
techniki sekwencjonowania wysokoprzepustowego bibliotek genomowych oraz metody kierunkowego
wzbogacania w kopalne genomy mitochondrialne. Obecnie, we wspotpracy z dr Maciejem Chylenskim,
w ramach projektu P3 (zatacznik 4, p. 2.9), kontynuujemy badania populacji ludzkich z okresu OWR
zwigzanych z kulturg wielbarskg. Przedmiotem naszych analiz sg spoleczno$ci powigzane z tzw.
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,kamiennymi kregami”. Wedtug archeologdéw miaty by¢ to najwczesniejsze pokolenia ludzi zwigzanych
z kulturg wielbarska, ktore przybyly na teren Polski ze Skandynawii. Celem naszych badan jest zatem
okreslenie ich pochodzenia genetycznego na podstawie analiz kopalnych genoméw jadrowych. Projekt
zaktada réwniez wykonanie szeregu dodatkowych badan, w tym datowan radiowgglowych oraz analiz
izotopow strontu, ktore wykorzystywane sa w rekonstrukcji mobilnosci dawnych populacji.

Badania pochodzenia populacji stowianskich kontynuowatam w ramach projektu P7 (zatacznik
4, p. 2.9), w latach 2014-2021, w ktérym bylam wykonawca. Analizy dotyczyly okresu poczatkow
formowania si¢ panstwa Polskiego i obejmowaty z jednej strony kwestie pochodzenia Stowian na
podstawie badania genomoéw jadrowych i mitochondrialnych, a z drugiej analizy genetyczne
przedstawicieli dynastii piastowskiej, pod katem rekonstrukcji pokrewienstwa i linii genealogicznych.
Dotychczas opublikowalismy wyniki badan kopalnych genoméw mitochondrialnych, ktore
przeprowadzone byty dla populacji z dwoch stanowisk archeologicznych datowanych na OWR
(Stolarek i in. 2018, Stolarek i in. 2019, zatgcznik 4, D12 i D9, odpowiednio). Na ich podstawie
wskazaliSmy mi.in. bliskie relacje genetyczne, na poziomie linii zenskich pomiedzy dwiema
populacjami z OWR z Polski, ktore zwigzane byly z kulturg wielbarska oraz brak istotnych roznic
genetycznych na poziomie mtDNA pomiedzy nimi i populacjami z Jutlandii, pochodzacymi z
podobnego okresu czasowego. Z kolei wyniki analiz genoméw jagdrowych wskazujgce m.in. na réznice
w chromosomie Y pomiedzy populacjami sredniowiecznymi i z OWR, zostaly opisane w manuskrypcie,
ktory aktualnie znajduje si¢ w recenzjach. Oprocz badania ludzkiego aDNA w ww. projekcie
wykonalismy analizy paleomikrobiologiczne zebranych materiatow kostnych. Dotyczyly one zarowno
opisu genetycznego bakterii, ktore towarzyszyly szczatkom ludzkim (Philips i in. 2017, zatacznik 4,
D14), jak rowniez identyfikacji ewentualnych ludzkich patogenéw (Philips i in. 2020, zatacznik 4, D5).
PrzeprowadziliSmy analizy metagenomowe dla mikroorganizméw wyizolowanych ze 161 materiatow
szkieletowych. Na tej podstawie wskazaliSmy, ze zdecydowana wiekszos$¢ frakcji wyizolowanego
DNA stanowil material genetyczny nalezacy glownie do wspoélczesnych bakterii pochodzenia
Srodowiskowego. Sktad mikrobioty r6znit si¢ migdzy analizowanymi probami i nie byt skorelowany z
pochodzeniem geograficznym lub wiekiem badanych materiatow. Ponadto w ok. 2/3 prob,
zidentyfikowaliSmy obecno$¢ bakterii i Archaea typowych dla ludzkiej ustnej/jelitowej flory
bakteryjnej. Materiat genetyczny mikroorganizmow zwigzanych z cztowiekiem, w przeciwienstwie do
bakterii srodowiskowych, wykazywal uszkodzenia charakterystyczne dla aDNA. W zwigzku z tym
zasugerowalismy, ze mogly by¢ to bakterie, ktore towarzyszyly cztowiekowi przed jego $miercig. W
kolejnym badaniu (Philips i in. 2020, zatacznik 4, D5), wykorzystujac rowniez material genetyczny z
pracy D14, przeskanowalismy, przy uzyciu sekwencjonowania NGS, w sumie 344 mikrobiomy pod
katem obecnos$ci ewentualnych patogendow ludzkich. Posréd analizowanych prob zidentyfikowaliSmy
Tannerella forsythia, ktora jest jednym z najpopularniejszych ludzkich patogenow jamy ustne;j.
Na bazie analizy materialu genetycznego pochodzacego z czterech osobnikow, po raz pierwszy
wykazaliSmy, Ze bakterie te w okresie historycznym mialy mniejsze zréznicowanie genetyczne niz
wspoélczesne Tannerella forsythia. Ponadto okreslilismy, Ze geny zwigzane z czynnikiem zakaznosci
(proteaza KLIKK i bspA) wykazuja istotne réznice pomiedzy Szczepami wspolczesnymi i
kopalnymi Tannerella forsythia. Z kolei, materialy kostne, w ktorych zidentyfikowane zostaly te
patogeny, posiadaly zmiany morfologiczne bedace efektem obecnosci Tannerella forsythia tj.
zaawansowane zapalenie przyzgbia objawiajace si¢ ubytkami kosci wyrostka zgbodotowego. Na
podstawie przeprowadzonych badan dostarczyliSmy nowych informacji na temat pojawienia sie
oraz ewolucji i czynnikéw zakaznych Tannerella forsythia.

Jestem wspolautorem pierwszej na §wiecie bazy kopalnych genoméw mitochondrialnych
AmtDB, ktora zostata opublikowana w czasopismie Nucleic Acids Research (Ehler i in. 2019, zatacznik
4, D7) i jest dostgpna online (https://amtdb.org/). Podczas naszej wieloletniej wspotpracy z dr
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Edvardem Ehlerem z Laboratorium Genomiki i Bioinformatyki w Instytucie Genetyki
Molekularnej Czeskiej Akademii Nauk w Pradze, zgromadzili$my duze ilo$ci danych referencyjnych
dotyczacych kopalnych genoméw mitochondrialnych. Na tej podstawie utworzylismy bazg, z otwartym
dostepem, ktéra w momencie publikacji zawierata ponad 1100 kopalnych genomow mitochondrialnych,
a obecnie liczy ponad 2500 prob. Zaktada ona mozliwo$é importu sekwencji mtDNA przez
uzytkownikow, razem z informacjami dotyczacymi pochodzenia i nazw prob, lokalizacji geograficznej,
ewentualnego datowania radioweglowego i kontekstu archeologicznego. UdostepniliSmy réwniez
interaktywna mape do wizualizacji lokalizacji poszczegolnych osobnikow.

Wspolnie z dr Maciejem Chylenskim oraz wspotpracownikami z Human Evolution,
Department of Organismal Biology na Uniwersytecie w Uppsali oraz Centre for Palaeogenetics
na Uniwersytecie w Sztokholmie, w Szwecji, od kilku lat prowadzimy badania aDNA ludzkich
populacji pradziejowych zwigzanych z okresem mezolitu oraz wczesnego neolitu z Europy Centralnej i
Wschodniej oraz Anatolii (Turcja). W ramach analiz materiatow kostnych z Polski, ktorych wyniki
opublikowalismy w 2017 roku (Chylenski i in. 2017, D13, zatgcznik 4), otrzymalismy kopalne genomy
mitochondrialne dla osobnikow zwigzanych z p6znymi neolitycznymi kulturami naddunajskimi (ang.
Late Danubian Neolithic, LDN), wczesno-neolityczng kultura ceramiki wstegowej (LBK) oraz
czesciowo pokryty genom mtDNA dla fowcy-zbieracza z mezolitu. OkresliliSmy, ze ludno$¢ zwiazana
z LDN ma blizsze relacje genetyczne na poziomie linii Zenskich z populacjami zwigzanymi z
kulturg pucharéw lejkowatych niz LBK. Taki wynik zwigzany byt prawdopodobnie ze
zidentyfikowang w LDN haplogrupa U5b mtDNA. Jej obecnos¢ wskazuje na przeplyw genow
pomiedzy lowcami-zbieraczami i populacjami wczesno-neolitycznymi, a efekt tej admiksji
widoczny jest w strukturze genetycznej linii Zenskich pozniejszych spolecznosci neolitycznych
zwigzanych z LDN i kultura pucharéw lejkowatych. Z kolei na podstawie naszych najnowszych
badan kopalnych genomoéw jadrowych populacji towcow-zbieraczy oraz neolitycznych rolnikow z
Europy Centralnej i Wschodniej, wskazaliSmy kontynuacje genetyczng trwajaca w sumie ok. 4000
lat, od mezolitu do konca neolitu w dolinie Rzeki Dniepr (Ukraina) (Mattila i in. 2022, preprint).
Ponadto okreslilismy, ze zréznicowanie genetyczne w tym regionie zar6wno w okresie mezolitu jak i
neolitu byto na podobnym poziomie, w przeciwienstwie do Polski i Rumunii, gdzie populacje
mezolityczne wykazywaly znacznie mniejsze zroéznicowanie genetyczne niz ludno$¢ neolityczna.
Jednoczesnie wykazaliSmy, Ze populacje z doliny Dniepru mialy stabilna wielko$¢ populacji na
przestrzeni czasu i nie podlegaly admiksji z neolitycznymi/anatolijskimi rolnikami. Pokazalismy
rowniez, ze europejskie populacje mezolityczne zajmowaly strefe¢ izolowana geograficznie,
rozciggajaca sie od Centralnej Europy po Syberie, ktora powstata juz 10 000 lat temu. WykonaliSmy
takze analizy pokrewienstwa genetycznego, z wykorzystaniem genomow jadrowych, na podstawie
ktorych m.in. potwierdzili§my wyniki badan przeprowadzonych i opublikowanych w pracy O5 i
jednoznacznie wykluczyliSmy pokrewienstwo pierwszego i drugiego stopnia posréd osobnikow z
neolitycznej Kruszy Zamkowej.

Oprocz badan wczesnego neolitu z Centralnej i Wschodniej Europy, bylam réwniez
zaangazowana w analizy wczesno-neolitycznej ludnosci z Anatolii. Dotyczyty one populacji ze
stanowiska archeologicznego w Catalhdyiik, datowanego na 7100-5950 lat p.n.e., ktore jest jedng z
najwickszych i najbardziej znanych osad wczesno-neolitycznych na swiecie. Jej fenomen zwigzany jest
bardzo dobrym stanem zachowania oraz duzg iloscia dziet sztuki zwigzanej z neolitem. Na przestrzeni
lat prowadzone byty tam liczne wykopaliska archeologiczne, dzigki ktorym uzyskano szczegétowe dane
odnosnie spotecznej organizacji populacji zwigzanych z wczesnym neolitem. Osada w Catalhdytlik
sktadata si¢ z konglomeratu skupionych domostw z wyraznie wyodrebnionymi cze$ciami
mieszkalnymi. Pod podlogami wigkszosci domoéw znajdowaty si¢ pochowki ludzi, a pod niektorymi z
budynkéw, tych o bogatszym wyposazeniu, liczba odkrytych szczatkow ludzkich siegata nawet 70.
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Wspélnie z dr Maciejem Chylenskim i badaczami z innych osrodkow naukowych, w tym
Wydzialu Archeologii  UAM, Uniwersytetu w Sztokholmie i Srodkowo-Wschodniego
Uniwersytetu Technicznego w Ankarze, przeprowadziliSmy analizy aDNA dla 37 osobnikéw pod
katem identyfikacji pokrewienstwa biologicznego na poziomie linii zenskich jak réwniez relacji
genetycznych z innymi populacjami wczesno-neolitycznymi, szczeg6lnie z regionu Bliskiego Wschodu
(Chylenski i in. 2019, zalacznik 4, D6). Na podstawie otrzymanych wynikow wykluczyliSmy
pokrewienstwo w liniach Zenskich pomiedzy 10 osobnikami, dla ktérych uzyskaliSmy genomy
mitochondrialne. Osobniki te stanowily grupy pochodzace w sumie z czterech sgsiadujacych ze soba
domoéw. Dlatego zasugerowalismy, ze pochowki reprezentowaty albo duza grupe krewnych, w ktorej
obecne byly rozne linie zenskie, albo grupe osob wybranych do pochowku niezaleznie od
pokrewienstwa genetycznego. Z kolei na podstawie analiz populacyjnych wykazalismy, ze ludnos¢
neolityczna ze srodkowej Anatolii, w tym Catalhdyiik ma bliskie relacje genetyczne na poziomie
mtDNA z innymi populacjami z Bliskiego i Srodkowego Wschodu, w tym najblizsze z populacja z
regionu Marmara. Taki wynik wspiera hipotezg o kierunku rozprzestrzeniania si¢ neolitu na Potwyspie
Anatolijskim i poza nim oraz podkresla znaczaca role Srodkowej Anatolii w tym procesie. Badania
populacji z Catalhdyiik byly kontynuowane i w 2021 roku opublikowaliSmy wyniki analiz
kopalnych genomow jadrowych w czasopismie Current Biology (Yaka i in. 2021, zalacznik 4, D4).
Celem analiz byla przede wszystkim rekonstrukcja pokrewienstwa genetycznego. Badania
wykonali$my z wykorzystaniem 59 kopalnych genoméw jadrowych, w tym 22 nowych ze stanowisk w
Asiklt Hoyiik i Catalhdyiik. Na podstawie analiz po raz pierwszy wskazaliSmy, ze na stanowiskach
Boncuklu i Asikli Hoyiik, ktore datowane byly na 9-8 tys. lat p.n.e., pochowki w postaci rodzicow
i dzieci oraz rodzenstw byly czeste w obrebie domostw. Natomiast 7 tys. lat p.n.e. w Catalhoyiik i
Barcin, gdzie badane byly glownie materialy szkieletowe osobnikéw mlodocianych, wspolne
pochowki krewnych byly rzadkoS$cia. Na tej bazie zasugerowalis$my, ze przynajmniej na tych dwoch
ostatnich stanowiskach archeologicznych, pokrewienstwo mogto nie odgrywac wigkszej roli w wyborze
miejsca pochowku dla osobnikéw mtodocianych.

Wspélnie z dr Heleng Malmstrom oraz prof. Mattiasem Jakobssonem z Human Evolution,
Department of Organismal Biology na Uniwersytecie w Uppsali, w Szwecji, uczestniczytam w
badaniach neolitycznych populacji ludzkich z terenu obecnej Szwecji, Estonii i Polski (Malmstrom i in.
2019, zatgcznik 4, D8). Analizowane materiaty szkieletowe ze Skandynawii zwigzane byty zaréwno z
kulturag ceramiki sznurowej w formie tzw. kultury toporow bojowych, jak rowniez kulturg pucharéw
lejkowatych oraz kulturg ceramiki dotkowej. Estonia reprezentowana byta przez jednego osobnika
zwigzanego z kulturg ceramiki sznurowej. Z kolei z Polski wlaczyliSmy do badan osobniki zwigzane
z kultura ceramiki sznurowej, ktore byly jednymi z najstarszych przedstawicieli tej kultury,
dotychczas zidentyfikowanych w naszym regionie (Oblaczkowo). Na podstawie przeprowadzonych
badan dostarczyliSmy nowych danych genomicznych i wykazaliSmy, Ze osobniki zwigzane z
kulturg toporéw bojowych z poludniowo-centralnej Szwecji wykazujg bliskie podobienstwo
genetyczne do populacji zwiagzanych z kultura ceramiki sznurowej z Europy kontynentalnej, co
potwierdza, ze ludnos¢ ze stepu dotarla réwniez do Skandynawii ok. 2800 lat p.n.e. Jednoczesnie
okresliliSmy, ze osobniki zwigzane z kulturg toporéw bojowych mialy wiecej komponentu
genetycznego zwigzanego z neolitycznymi rolnikami, przekazanego prawdopodobnie na skutek
admiksji z ludnos$cig powiazang z kultura pucharow lejkowatych, niz osobniki zwigzane z kulturg
ceramiki sznurowej, datowane na okres przed 2600 lat p.n.e., ktore pochodzity z potudniowego lub
wschodniego wybrzeza Battyku. Admiksja mogta mie¢ miejsce jeszcze przed lub juz po przybyciu do
Skandynawii. W przypadku osobnikéw z Polski zwiazanych z Kkultura ceramiki sznurowej
(Oblaczkowo) wykazaliSmy niezwykle duzy (ponad 90%) udzial komponentéw pochodzenia
stepowego w genomach jadrowych. Swiadczy to o ich bliskim genetycznym powigzaniu z populacjami
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ze stepow. Ze wzgledu na swoj wezesny wiek radioweglowy, mogli naleze¢ (w szczego6lnosci dorosty
mezczyzna) do jednego z pierwszych pokolen migrujacych ze stepu.

Wspélnie z prof. Andersem Géotherstromem i dr Maja Krzewinska z Centre for
Palaeogenetics na Uniwersytecie w Sztokholmie, w Szwecji bylam zaangazowana w badania
genomow jadrowych populacji z epoki zelaza, w tym Scytow, Kimmerdow, Sarmatow i populacji z
okresu poznego brazu zwigzanej z kulturg grobow zre¢bowych (Srubna). Na podstawie
przeprowadzonych analiz potwierdziliSmy duze zréznicowanie genetyczne populacji scytyjskich,
nie tylko na poziomie mtDNA (jak w pracy O4), ale rowniez jadrowego DNA i jednocze$nie
niejednorodne ich pochodzenie. WykazaliSmy wptywy genetyczne przynajmniej z czterech réznych
zrodet, gdzie poszczegdlne osobniki pochodzace z populacji Scytow (w tym tych z regionu NPR)
grupowaty si¢ w klastry: potudniowo-europejski, péinocno-kaukaski (stepowy) i potnocno-europejski
oraz grupe posrednia pomiedzy stepowa i poludniowo-europejska, gdzie widoczne byto podobienstwo
genetyczne do wspodtczesnych populacji z Bulgarii, Grecji, Chorwacji i Turcji. Jednoczes$nie poprzez
analiz¢ statystyki f4 potwierdziliSmy powiazanie genetyczne zachodnich Scytow z Centralng Azja
reprezentowang w tym przypadku przez populacje z okresu brazu zwigzane z kulturami Andronowo,
Afanasievo i Sintashta. Wyniki naszych badan zostaty opublikowane w Science Advances (Krzewinska
iin. 2018, zatacznik 4, D10).

W ramach projektu P9 (zatacznik 4, p.2.9) bylam zaangazowana nie tylko w badania aDNA
populacji z okresu brazu (O3) ale réwniez uczestniczytam w analizach izotopowych obejmujacych
datowanie radioweglowe (Makarowicz i in. 2021, zalacznik 4, D2) oraz rekonstrukcje diety na
podstawie badan izotopow 8°C i 6N (Pospieszny i in. 2021, zalagcznik 4, D3). Na podstawie
modelowania bayesowskiego dat *C otrzymanych dla 91 osobnikéw zwiazanych z trzcinieckim
kregiem kulturowym wykazali$my, Ze najwieksza nekropolia zbiorowa z Zernik Gérnych mogla
by¢ uzytkowana przez okres od ok. 130 - 410 lat. Pozostate groby mogly by¢ uzytkowane $rednio
przez okres Kilku do prawie 200 lat, a w jednym grobie byto sktadanych do 30 osobnikow. Z kolei na
podstawie analizy izotopéw 8°C i 8'°N wykonanych dla 122 osobnikéw z okresu Srodkowego i
poznego brazu, wykazaliSmy, po raz pierwszy dla tak duzej ilo$ci prob, stopniowy wzrost
konsumpcji prosa. Wyzsze wartosci 83C pojawiajg sie ok. 1500 lat p.n.e. w kolagenie ludnosci
pochodzacej z wyzyn, a potem stopniowo wzrastajg przez kolejne 200 lat, osiggajac swoje maksimum
ok. 1300 lat p.n.e. Jednocze$nie wskazaliSmy, ze konsumpcja prosa mogla zostaé¢ zapoczatkowana
w Kotlinie Karpackiej i z tego kierunku mogla przyby¢ na teren wspolczesnej Polski.

W ramach pelnionej przeze mnie funkcji promotora pomocniczego w doktoracie
realizowanym na Uniwersytecie Jagiellonskim dotyczacym badania strategii odzywiania subfosylnych
populacji ludzkich z terenu poludniowej Polski na gestos¢ kosci w $wietle analiz molekularnych i
izotopowych, koordynowatam badania dotyczace zagadnienia tolerancji laktozy w populacjach
sredniowiecznych z terenu Polski. Na podstawie analiz materialow szkieletowych po raz pierwszy
dostarczyliSmy danych na temat relacji genotypéw LCT-1390 i gestosci kosci (ang. bone mineral
density, BMD) w populacjach historycznych (Mnich i in. 2018, zalacznik 4, D11).

Oprocz prowadzenia badan opierajacych si¢ na ludzkim aDNA, uczestniczylam takze w
analizach kopalnego materialu genetycznego zwierzat. Dotyczyly one badania linii mtDNA jeleni
szlachetnych (Cervus elaphus) z Eurazji. Wyniki ostatnich analiz pozwolity ze szczegotami przesledzi¢
zmiany zasiggu poszczeg6lnych populacji spowodowanych zmianami klimatu w poéznym plejstocenie i
holocenie (Doan i in. 2022, zatacznik 4, D1).
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Za osiggnigcia w pracy badawczej zostatam nagrodzona stypendiami i nagrodami zespolowymi
Rektora UAM — szczegoty w p. 7.
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5. Informacja o wykazywaniu si¢ istotna aktywnos$cia naukowa albo artystyczng
realizowana w wi¢cej niz jednej uczelni, instytucji naukowej lub instytucji kultury,
w szczegolnosci zagranicznej

Poczawszy od studiow doktoranckich aktywnie wspotpracowatam z zagranicznymi i krajowymi
instytucjami naukowymi. Ze wzgledu na specyfike prowadzonych przeze mnie badan oraz fakt, ze
podczas moich studiow doktoranckich (w latach 2006-2011) na Wydziale Biologii UAM nie istniato
jeszcze laboratorium kopalnego DNA, rozpoczgtam wspoltprace z zespotem prof. Eske Willerslova i dr
Heleny Malmstrom z Center for GeoGenetics na Uniwersytecie Kopenhaskim w Danii. W ramach
tego, zostatam zaproszona do odbycia serii stazy naukowych w latach 2009-2011 (jedno- i
dwutygodniowych; w sumie 3 miesigce), podczas ktorych nabytam umiejetnos$ci pracy z aDNA i
jednoczesnie realizowatam zadania badawcze zaplanowane w doktoracie. Na Uniwersytecie
Kopenhaskim podczas stazy naukowych wykonywatam czes¢ analiz wymagajacych pracy w sterylnym
laboratorium, w tym m.in. izolacje aDNA z materiatlow kostnych, a nast¢pnie, juz w Polsce, w
Laboratorium Technik Biologii Molekularnej na UAM, pod opieka prof. UAM Mirostawy Dabert,
kontynuowatam badania i przygotowywatam dane do rozprawy doktorskiej. W 2011 roku dzigki
nawigzaniu wspotpracy z dr Aleng Kushniarevich i dr Ene Metspalu, odbylam tygodniowy staz w
Estonian Biocentre na Uniwersytecie w Tartu w Estonii. Wyjazd miat charakter szkoleniowo-
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badawczy i powigzany byl z realizacja zadan z zakresu genetyki populacyjnej, ktére rowniez
zaplanowane byly w ramach mojej pracy doktorskiej. Efektem wspotpracy zarowno z Uniwersytetem
Kopanhaskim, jak i Uniwersytetem w Tartu byta wspdlna publikacja (zatacznik 4, D15 w p. 2.4).

W latach 2014-2018, pracujac juz na stanowisku adiunkta w Instytucie Biologii i Ewolucji
Cztowieka na Wydziale Biologii UAM, zrealizowatam seri¢ wyjazdow stazowych do laboratorium
aDNA w Human Evolution, Department of Organismal Biology na Uniwersytecie w Uppsali, w
Szwecji w ramach nowo nawigzanej wspotpracy z zespotem prof. Mattiasa Jakobssona oraz
kontynuowanej wspotpracy z dr Heleng Malmstrém (10 dni w 2014 roku; 1 tydzien w 2015 roku; 1
tydzien w 2016 roku; 1 tydzien w 2017 roku; 1 tydzien w 2018 roku). Podrdze te obejmowaty rowniez
wizyty w Centre for Palaeogenetics na Uniwersytecie w Sztokholmie, gdzie wspotpracuj¢ z zespotem
prof. Andersa Gotherstroma i dr Mai Krzewinskiej. Wyjazdy do Szwecji miaty charakter zarowno
szkoleniowy (nabywanie umiej¢tnosci w zakresie nowych technik analizy aDNA), jak i badawczy,
zwigzany z analizami genetycznymi populacji pradziejowych. Wspoélpraca ta na przestrzeni lat
zaowocowata powstaniem kilku wspdlnych publikacji (O1-O5 oraz zatacznik 4, D4, D6, D8, D10 w p.
2.4).

W ostatnim czasie — lata 2020-2022, kierowatam projektem bilateralnej polsko-czeskiej
wymiany naukowcow P6 (zalacznik 4, p. 2.9) finansowanym przez Narodowa Agencje Wymiany
Akademickiej (NAWA) w ramach ktorego odbytam wyjazdy stazowe do Czech (1 tydzien w 2021 roku
i 1 tydzien w 2022 roku). Moim partnerem w tym projekcie byt dr Edvard Ehler z Laboratorium
Genomiki i Bioinformatyki w Instytucie Genetyki Molekularnej Czeskiej Akademii Nauk w
Pradze (Oddéleni Genomiky a Bioinformatiky, Ustav Molekularni Genetiky AV CR, v.v. i.). Staze
miaty charakter badawczy i byly zwigzane z realizacja projektéw grantowych dotyczacych analizaDNA
populacji z okresu brazu i zelaza z Centralnej Europy. Ponadto, w 2021 roku zostatam zaproszona do
wygloszenia referatu pt. ,,Ancient DNA” na seminarium Instytutu Genetyki Molekularnej Czeskigj
Akademii Nauk. Z kolei, wyniki naszych badan pilotazowych przeprowadzonych dla populacji z okresu
zelaza byly podstawa do sktadania dwustronnego (polsko-czeskiego) projektu grantowego, do NCN i
GACR, w ramach programu WEAVE-UNISONO (w latach 2021 i 2022) oraz OPUS-LAP w grudniu
2022 roku, ktory aktualnie przeszedt do II etapu oceny merytorycznej. Ponadto, efektem wczesniejszej
wspotpracy z dr Edvardem Ehlerem, ktora rozpoczeta sie juz w 2015 roku, byta wspolna praca
dotyczaca, wspomnianej juz przeze mnie wczesniej, bazy kopalnych genoméw mitochondrialnych
(zatacznik 4, D7, w p. 2.4). Dr Ehler jest takze wspdtautorem naszej najnowszej pracy dotyczacej
zroznicowania kopalnych genoméw jadrowych populacji ludzkich z epoki brazu, z terenu Polski, pt.
‘Patrilocality and hunter-gatherer-related ancestry of populations in East-Central Europe during the
Middle Bronze Age’, ktora jest obecnie po pierwszej rundzie recenzji w czasopismie Nature
Communications. Nasza dtugoletnia wspotpraca zaowocowata powstaniem rowniez innych publikacji
(O1-05, zatgcznik 4, D6, D13, w p. 2.4).

W ramach dziatalno$ci poza uczelnig macierzystg, wspotpracuje¢ rowniez z zespotem doc.
RNDr. Miroslava Kralika z Uniwersytetu Masaryka w Brnie w Czechach. Jest on od marca 2023
roku kierownikiem projektu NAKI (zatacznik 4, P1 w p. 2.9), w ktorym zostatam zatrudniona jako
wykonawca. Moim zadaniem w tym projekcie bedzie przeprowadzenie analiz aDNA celem okres$lenia
pochodzenia i pokrewienstwa w spotecznosciach anabaptystycznych datowanychna XVIi XVII w. n.e.,
z terenu Moraw. Efektem naszej wczesniejszej wspolpracy jest publikacja dotyczaca zroznicowania
genetycznego populacji neolitycznych z Polski i Czech (O2).

Jestem i bytam zatrudniona jako wykonawca w projektach realizowanych na Uniwersytecie
Wroctawskim, kierowanych przez prof. dr hab. Jozefa Szykulskiego (projekt P2, zatacznik 4, p. 2.9) i
dr hab. Justyn¢ Baron (projekt P8, zatacznik 4, p.2.9). W 2019 roku, w ramach wspoétpracy z prof.
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Szykulskim i Muzeum Archeologicznym w Arequipie, odbytam wyjazd stazowy w Peru (2,5 tygodnia),
podczas ktorego prowadzitam analizy morfologiczne ludzkiego materiatu szkieletowego z okresu
prekolumbijskiego oraz pobieratam proby kostne do analiz genetycznych i izotopowych. Pdzniejsze
pilotazowe badania przeprowadzone w laboratorium aDNA na WB UAM, byly mig¢dzy innymi
podstawa do ubiegania si¢ i w efekcie otrzymania funduszy na ww. projekt grantowy.

Wspotpracuje rowniez z antropologami z Uniwersytetu Jagiellonskiego, gdzie pelnilam
funkcje promotora pomocniczego w przewodzie doktorskim, ktory zakonczyl si¢ obrong pracy
doktorskiej w czerwcu 2021 roku i dotyczyt wptywu strategii odzywania na gestos$¢ kosci na podstawie
badan molekularnych i izotopowych (szczegoty w p.6). Ponadto w maju 2019 roku prowadzilam
zajecia warsztatowe na Uniwersytecie Jagiellonskim w ramach kursu ,,Antropologia stosowana” dla
kierunku biologia II stopnia w projekcie ,,Sprosta¢ oczekiwaniom pracodawcéw! Dostosowanie
programu ksztatcenia kierunku UJ biologia II stopnia do potrzeb otoczenia spoteczno-gospodarczego”,
ktory wspoétfinansowany byt ze srodkow Europejskiego Funduszu Spotecznego, Program Operacyjny
Wiedza Edukacja Rozw¢j.

Ze wzgledu na fakt, ze badania genetyczne prowadze na materiatach szkieletowych, ktére czgsto
pochodza z kolekcji muzealnych i zbioréw antropologicznych znajdujacych si¢ na terenie Polski, to na
przestrzeni ostatnich kilku lat nawigzatam liczne kontakty i trwate wspotprace z archeologami i
antropologami z roéznych instytucji krajowych. Sg wérdd nich jednostki muzealne, w tym Muzeum
Archeologiczne w Krakowie, Muzeum Narodowe w Szczecinie, Muzeum w Koszalinie, Muzeum
Pierwszych Piastow na Lednicy oraz uczelnie i jednostki PAN, w tym Uniwersytet Marii Curie-
Sklodowskiej w Lublinie, Instytut Immunologii i Terapii Doswiadczalnej PAN im. Ludwika
Hirszfelda we Wroclawiu, czy Instytut Chemii Bioorganicznej PAN w Poznaniu. Z mojej
inicjatywy UAM podpisal umowe o wspolpracy, w formie listu intencyjnego, z Muzeum
Gornoslaskim w Bytomiu. Ponadto wspotpracuje z Muzeum Archeologicznym w Poznaniu, gdzie
m.in. zostalam zaproszona w 2012 roku do wygloszenia referatu pt. ,,Archeologia biomolekularna:
zastosowania i aspekty metodyczne analiz kopalnego DNA”, w ramach posiedzenia komisji
archeologicznej PAN w Poznaniu. Muzeum Archeologiczne w Poznaniu wraz z Wydziatem Archeologii
UAM byto organizatorem otwartego seminarium, podczas ktérego wygtositam referat w ramach cyklu
,Dorzecze Dniestru jako przestrzen kontaktow kulturowych w 1V i Il tys. przed Chr” w 2016 roku.
Wyniki badan aDNA prowadzonych na materiatach kostnych, udostepnianych w ramach wspoltpracy
przez ww. jednostki, przyczynity sie do powstania wspolnych publikacji (zatgcznik 4, D2, D3, D5, D9,
D12, D14, D15).

6. Informacja o osiagnieciach dydaktycznych, organizacyjnych oraz popularyzujacych

nauke lub sztuke

Osiagnigcia dydaktyczne

W ramach pracy na stanowisku naukowo-dydaktycznym prowadze¢ zajecia dla studentow biologii,
biotechnologii oraz biologii i zdrowia cztowieka na Wydziale Biologii Uniwersytetu A. Mickiewicza w
Poznaniu.

Zajecia prowadzone w j. polskim:

e  Techniki analizy DNA — ¢wiczenia laboratoryjne — od roku akademickiego 2013/2014 — modut
dla uczestnikoéw studiow I stopnia na Kierunkach biologia i biotechnologia
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e Markery molekularne — ¢wiczenia laboratoryjne — od roku akademickiego 2014/2015 — modut
dla uczestnikow studiow Il stopnia na kierunkach biologia i biotechnologia

e Biologia populacji ludzkich — wyktad i konwersatorium — w latach akademickich 2017/2018 i
2018/2019 — modut dla uczestnikéw studiéw I stopnia na Kierunku biologia

e  Metody badan populacyjnych — ¢wiczenia — od roku akademickiego 2010/2011 do 2013/2014 —
modut dla uczestnikow studiow I stopnia na kierunku biologia

o Komputerowe techniki analizy DNA — ¢wiczenia — w latach akademickich 2013/2014 i
2014/2015 — modut dla uczestnikéw studiéw I stopnia na Kierunku biotechnologia

e Demonstratorium — wykfad i ¢wiczenia - od roku akademickiego 2012/2013 do 2014/2015 —
zajecia rdzeniowe dla uczestnikow studiow I stopnia na kierunku biologia

e Seminaria licencjackie — w latach 2021/2022 i 2022/2023 dla uczestnikéw studiow I stopnia na
biologii i zdrowiu czlowieka oraz roku akademickiego 2022/2023 dla uczestnikow studiéw I
stopnia na kierunku biologia

Prowadzitam konwersatoria z Biomedycznych podstaw rozwoju i wychowania dla studentow
Wydziatu Studiéow Edukacyjnych na UAM w roku akademickim 2012/2013 oraz ¢wiczenia
laboratoryjne z Genetyki sadowej dla uczestnikow studium podyplomowego z Biologii Sagdowej na
Wyadziale Biologii UAM w latach akademickich 2015/2016 i 2016/2017.

W maju 2019 roku prowadzitam =zajecia na Uniwersytecie Jagiellonskim w ramach Kkursu
»Antropologia stosowana” dla kierunku biologia II stopnia w projekcie ,,Sprosta¢ oczekiwaniom
pracodawcow! Dostosowanie programu ksztalcenia kierunku UJ biologia II stopnia do potrzeb
otoczenia spoteczno-gospodarczego”, wspotfinansowanym ze $rodkéw Europejskiego Funduszu
Spotecznego, Program Operacyjny Wiedza Edukacja Rozwo;.

Zajecia prowadzone w ]. angielskim:

e Applications of ancient DNA studies — ¢wiczenia i konwersatoria — dla uczestnikow szkoty
doktorskiej na Wydziale Biologii UAM w latach akademickich 2019/2020 i 2020/2021

e Journal Club — konwersatorium — w roku akademickim 2021/2022 dla studentéw studiow II
stopnia na kierunku biologia i zdrowie cztowieka

Pethitam funkcje promotora pomocniczego w 2 przewodach doktorskich, ktore zakonczyly sie
obronami w latach 2019 i 2021:

e  Maciej Chylenski — Wydziat Archeologii, Uniwersytet im. A. Mickiewicza w Poznaniu, tytut pracy
doktorskiej: Ancient DNA in recognizing the kinship structure and migration patterns of Anatolian
and European Neolithic communities; otwarcie przewodu doktorskiego — uchwata Rady Wydziatu
z dnia 14 czerwca 2016 roku. Przewdd zakonczony nadaniem stopnia doktora 11 czerwca 2019
roku.

e Barbara Mnich — Zaklad Antropologii, Instytut Zoologii i Badan Biomedycznych, Wydziat
Biologii, Uniwersytet Jagiellonski w Krakowie, tytut pracy doktorskiej: Ggstos¢ kosci a strategie
odzywiania subfosylnych populacji ludzkich z terenu potudniowej Polski w $wietle analiz
molekularnych i izotopowych; otwarcie przewodu doktorskiego — uchwata Rady Wydziatu z dnia
20 czerwca 2017 roku. Przewod zakonczony nadaniem stopnia doktora 29 czerwca 2021 roku.

Do pazdziernika 2022 roku bytam promotorem 6 prac licencjackich oraz 1 magisterskiej. Obecnie mam
pod swoja opieka 2 licencjatow. Tematyka prac dyplomowych dotyczy badan aDNA, w tym m.in.
mozliwosci wykorzystania go do rekonstrukcji pochodzenia i migracji populacji pradziejowych z
roéznych regiondow $wiata i okreséw czasowych, rekonstrukcji cech fenotypowych, rowniez w konteksScie
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nietolerancji/tolerancji laktozy oraz metod uzywanych w okreslaniu pokrewienstwa, ktore stosowane sa
zaré6wno w badaniach aDNA, jak i genetyce sadowe;.

W ramach podnoszenia wiasnych kompetencji dydaktycznych, bralam udzial w szkoleniach
prowadzonych dla pracownikéw naukowo-dydaktycznych, w programie Zintegrowanego Centrum
Podnoszenia Kompetencji, ktory wspoétfinansowany byt przez Uni¢ Europejska, w ramach
Europejskiego Funduszu Spotecznego. Szkolenia obejmowaly jezyk angielski dla zaawansowanych
(B1/B2 do C1) - 120h w roku akademickim 2017/2018, kurs tworzenia grafiki w Gimpie - 24h w 2017
roku oraz aplikacje CADowskie - praktyka i zastosowania w pracy dydaktycznej - 24h w 2017 roku.

Osiagniecia organizacyjne

Od 2019 roku jestem cztonkiem Rady Dyscypliny Nauki Biologiczne. W latach 2010-2011 bylam
cztonkiem komisji ds. infrastruktury Wydziatu Biologii. Ponadto w latach 2011-2012. Przy wsparciu
prof. UAM dr hab. Mirostawy Dabert z Laboratorium Technik Biologii Molekularnej oraz prof. dr hab.
Janusza Piontka z Instytutu Biologii i Ewolucji Czlowieka, doprowadzilam do powstania
specjalistycznego laboratorium kopalnego DNA, jednego z nielicznych w Polsce, przystosowanego
do pracy z aDNA cziowicka. Wzorujac si¢ na wysokiej klasy czystosci laboratoriach, w jakich miatam
okazje pracowa¢ na Uniwersytecie Kopenhaskim, wprowadzitam do projektu laboratorium kilka
istotnych, z punktu widzenia aDNA, rozwigzan technicznych tj. §luza, system wentylacji wytwarzajacy
nadci$nienie zaopatrzony w wysokiej klasy czystosci filtry HEPA, czy automatyczny system lamp UVC
sterylizujacych powierzchnie pracy. W laboratorium istnieje wylacznie tzw. strefa pre-PCR, w ktorej
przeprowadzane sg izolacje DNA, tworzone biblioteki genomowe i przygotowywane reakcje PCR.
Okreslone zasady dotycza tez samych osob pracujacych w laboratorium tj. obowigzek noszenia
kombinezondéw, maseczek i podwojnych rekawic. Dzigki powyzszym zasadom, maksymalnie
zredukowaliSmy mozliwos¢  zanieczyszczenia badanych materialow egzogennym DNA.
Doprowadzitam do powstania grupy badawczej skupionej na tematyce analizy aDNA na Wydziale
Biologii UAM. Bytam promotorem pomocniczym doktoranta, 6wczes$nie studenta archeologii na UAM,
a obecnie adiunkta i cztonka naszego zespotu (dr Macieja Chylenskiego), ktorego praca dotyczyta badan
aDNA populacji neolitycznych. Wyszkolitam rowniez trzech technikow, ktorzy prowadzili analizy w
laboratorium aDNA. Uczestniczytam w konstruowaniu szeregu wnioskow grantowych we wspotpracy
z kolegami z innych uczelni i instytutow, w ktorych badania aDNA stanowity integralne czes$ci oraz
nadzorowatam prace studentow, ktorzy odbywali praktyki w laboratorium aDNA.

Popularyzacja nauki

Uczestniczytam w szeregu dziatan popularyzujacych nauke, a wyniki prowadzonych przeze mnie badan
popularyzuje¢ rowniez przygotowujac artykuty do prasy oraz udzielajac wywiadow:

e  Bralam udziat w DNIACH AKADEMICKICH organizowanych w latach 2018, 2019 i 2023 na
Woyadziale Biologii UAM, podczas ktorych prowadzitam zajecia warsztatowe dla licealistow.

e W ramach inicjatywy “’szkot patronackich” organizowanej przez Wydziat Biologii UAM dla szkot
srednich, wygtositam prelekcje¢ na temat badan aDNA w Migdzyrzeczu w 2016 roku.

e  Udzielitam obszernego wywiadu dla miesigcznika ,,Newsweek Historia” na temat ,,Skad si¢ wzieli
Stowianie” w 2017 roku (https://www.newsweek.pl/historia/skad-sie-wzieli-slowianie/5Sh4h0Obm).

e Na lamach miesiecznika ,,Zycie Uniwersyteckie” wydawanego przez Uniwersytet im. Adama

Mickiewicza w Poznaniu, dwukrotnie ukazaty sie teksty dotyczace badan prowadzonych w
laboratorium aDNA. Pierwszy z nich opublikowany zostat w 2019 roku pt. ,,Dr Anna Juras. Na
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tropie kopalnego DNA”, a drugi tekst w 2020 roku pt. ,,Krolewskie laboratorium UAM bada DNA
Piastow”.

e  Publikowane byty wywiady dla serwisu internetowego PAP Nauka w Polsce pt. ,,W Poznaniu
dziala laboratorium kopalnego DNA” (w 2012 roku) i ,,Co wiemy o ciggto$ci zasiedlenia obecnych
ziem Polski na przetomie neolitu i epoki brazu?” (w 2020 roku).

e  Udzielitam wywiadu w 2020 roku dla TVP World ,,BRONZE AGE DNA what can it tell us about
POLES?-INTERVIEW- Poland In” (https://www.youtube.com/watch?v=mRh-uvS1ufU&t=123s)

e W grudniu 2022 roku nagratam podcast pt. ,,Jak zbada¢ DNA organizméw, ktére wymarty wiele
tysiecy lat temu” (https://www.totylkoteoria.pl/anna-juras-kopalne-dna-svante-paabo/).

e  Prowadzitam prelekcje na temat aDNA podczas seminaridow organizowanych dla studentow
Wydziatu Archeologii UAM, jak réwniez dla pracownikéw i doktorantow Laboratorium Genomiki
i Bioinformatyki w Instytucie Genetyki Molekularnej Czeskiej Akademii Nauk w Pradze i Human
Evolution, Department of Organismal Biology na Uniwersytecie w Uppsali, w Szweciji.

7. Oproécz kwestii wymienionych w pkt. 1-6, wnioskodawca moze poda¢ inne

informacje, wazne z jego punktu widzenia, dotyczace jego kariery zawodowej

Za osiagniecia naukowe otrzymaltam nastepujace nagrody:

e Nagroda zespotowa I stopnia Rektora UAM za osiggniccia naukowe w 2021 roku
e Nagroda zespotowa I stopnia Rektora UAM za osiggni¢cia naukowe w 2019 roku
e Nagroda zespotowa I stopnia Rektora UAM za osiggniecia naukowe w 2018 roku
e Stypendium Rektora UAM za indywidualne osiggniecia naukowe w 2018 roku
e Nagroda zespotowa I stopnia Rektora UAM za osiagnigcia naukowe w 2017 roku
e Stypendium Rektora UAM za indywidualne osiagnigcia naukowe w 2017 roku

Za osiagniecia naukowe otrzymalam réwniez 2 stypendia w ramach projektu . Inicjatywa Doskonalos$ci
- Uczelnia Badawcza (ID-UB)” na UAM:
e 24-miesieczne stypendium (2022-2024) tzw. ,,premia okresowa” dla najbardziej produktywne;j

naukowo do$wiadczonej kadry (,,bonus dla doswiadczonych”)
e 24-miesigczne stypendium (2020-2022) tzw. ,,premia okresowa” dla najbardziej produktywne;j
naukowo mtodej kadry (,,bonus dla mtodych™)

(podpis wnioskodawcy)
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