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Poznanie historii przodków, od dokumentów 
po archeogenomikę, pozwala odkrywać nasze korzenie. 

Nowoczesne badania genetyczne w kopalnych 
szczątkach ludzkich weryfikują dawne hipotezy i poglądy.

Społeczeństwo 
państwa Piastów 

– historia 
odczytana z DNA

M a r e k  F i g l e r o w i c z

Instytut Chemii Bioorganicznej  
Polskiej Akademii Nauk w Poznaniu

Znajomość dziejów przodków – ich historii  
mówiącej, skąd przybyli, w jaki sposób żyli, 

jakie mieli relacje z innymi ludźmi – to zagadnienie 
od zawsze istotne i wciąż aktualne zarówno w nie‑
wielkim wymiarze jednostkowym, rodzinnym, jak 
i w dużej skali całych społeczności czy narodów. 
Do niedawna głównym sposobem poznawania na‑
szej historii były analizy dokumentów oraz badania 
znalezisk materialnych stanowiących wytwory kultury 
i gospodarki rozwijanej przez człowieka przez wieki. 
Postęp technologiczny, który dokonał się w ostatnich 
latach w obszarze biologii molekularnej, stworzył cał‑
kowicie nowe możliwości poznawania historii biolo‑
gicznej człowieka przez badania materiału genetycz‑
nego zachowanego w kopalnych szczątkach ludzkich. 
Dzięki tym nowatorskim podejściom uzyskaliśmy do‑
stęp do informacji, które w wielu przypadkach sięga‑
ją znacznie głębiej niż analiza wytworów cywilizacji 
zbudowanej przez człowieka. W konsekwencji bada‑
nia archeogenomiczne, bo o nich tu mowa, w krót‑
kim czasie przyczyniły się do zweryfikowania wielu 
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hipotez i poglądów odnoszących się do przeszłości 
gatunku ludzkiego1.

Zdając sobie sprawę z możliwości, które oferuje 
archeogenomika, w Instytucie Chemii Bioorganicznej 
PAN podjęliśmy śmiałą jak na ówczesne czasy próbę 
poznania struktury genetycznej populacji zamieszku‑
jących tereny współczesnej Polski w pierwszych wie‑
kach naszej ery (epoce żelaza) oraz w okresie formo‑
wania się polskiej państwowości (okresie wczesnego 
średniowiecza). Była to rzeczywiście odważna decyzja, 
zważywszy, że na początku drugiej dekady XXI wieku, 
tj. w momencie, gdy inicjowaliśmy pierwsze prace, by‑
ło znanych zaledwie kilka kopalnych genomów czło‑
wieka i neandertalczyka. Interdyscyplinarne badania 
obu tych populacji zostały przeprowadzone w ramach 
projektu Symfonia i były zatytułowane: „Dynastia 
i społeczeństwo państwa Piastów w świetle zintegro‑
wanych badań historycznych, antropologicznych i ge‑
nomicznych”. Przedsięwzięcie finansowało Narodowe 
Centrum Nauki.

Efektem kilkuletnich intensywnych badań jest 
ponad 25 artykułów naukowych, które ukazały się 
na łamach prestiżowych periodyków z obszaru hi‑
storii, archeologii i biologii. Jedna z najważniejszych 
prac, Genetic history of East-Central Europe in the first 
millennium CE, została opublikowana w 2023 roku 
w czasopiśmie „Genome Biology”2. Wierzymy, iż sta‑
nowi ona punkt zwrotny w ponad 200‑letniej, gorącej 
dyskusji toczącej się wokół najbardziej zasadniczych 
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kwestii związanych z pochodzeniem Słowian zachod‑
nich, w tym społeczeństwa państwa Piastów. Autora‑
mi tego przełomowego artykułu są biolodzy, antropo‑
lodzy, archeolodzy i historycy tworzący interdyscypli‑
narny zespół badawczy. Nie ulega bowiem wątpliwo‑
ści, że jedynie tego typu grupy, złożone ze specjalistów 
z licznych dziedzin, których podejścia badawcze mogą 
wzajemnie się uzupełniać, mają szansę dokonać re‑
alnego postępu w rozumieniu niezwykle złożonych 
procesów demograficznych, które zachodziły w Eu‑
ropie Środkowo-Wschodniej w pierwszym tysiącleciu 
naszej ery.

Europa przed czasami Piastów
Jednym z najbardziej dramatycznych okresów pierw‑
szego tysiąclecia naszej ery była z pewnością druga 
połowa V wieku, kiedy to pod naporem plemion 
barbarzyńskich ostatecznie upadło cesarstwo za‑
chodniorzymskie. W rezultacie w Europie powstały 
zupełnie nowe struktury polityczne i etniczne3. O ile 
historyczne wydarzenia i procesy leżące u podłoża 
transformacji od starożytności do chrześcijaństwa 
na terenach cesarstwa są stosunkowo dobrze rozpo‑
znane, o tyle nadal niewiele wiemy na temat przemian, 
które zachodziły równolegle na terenach nienależą‑
cych do nowo powstałej wspólnoty chrześcijańskiej. 
Jednym z takich wydarzeń, które ciągle wzbudza licz‑
ne kontrowersje, jest pojawienie się Słowian w Euro‑
pie Środkowej. Żeby je wyjaśnić, przed wieloma laty 
zostały sformułowane dwie przeciwstawne hipotezy. 

Pierwsza, allochtoniczna, głosi, że Słowianie przybyli 
do tego rejonu Europy nie wcześniej niż w VI wieku 
n.e.4, a druga, autochtoniczna, zakłada, że Słowianie 
zamieszkiwali tereny między Odrą a Wisłą na długo 
przed okresem wędrówek ludów5, którego początek 
tradycyjnie jest datowany na 375 rok n.e. (najazd Hu‑
nów na Europę), a koniec – na 568 rok n.e. (podbój 
Italii przez Longobardów) (ryc. 1).

Zebrane dotychczas dane wskazują, że pod koniec 
okresu późnego neolitu (3700–1800 p.n.e.) struktu‑
ry genetyczne populacji zamieszkujących Europę 
Środkową ustabilizowały się i pozostawały w du‑
żej mierze niezmienione aż do końca epoki brązu 
(1800– 700 p.n.e.)6. Genomy mieszkańców tego re‑
gionu składały się wówczas z trzech głównych kom‑
ponentów. Pierwszy z nich był związany z mezolitycz‑
nymi zachodnimi łowcami-zbieraczami, którzy przy‑
byli do Europy około 14 tys. lat temu, drugi – z neo‑
litycznymi rolnikami anatolijskimi, którzy migrowali 
do Europy 7–8 tys. lat temu, trzeci – z pasterzami znad 
Morza Kaspijskiego i Morza Czarnego (kultura gro‑
bów jamowych), którzy rozprzestrzenili się w Europie 
4–5 tys. lat temu.

Zagadnienia związane z późniejszym kształto‑
waniem się historii genetycznej Europy Środkowo‑
-Wschodniej przez lata pozostawały kwestią otwartą 
głównie ze względu na brak odpowiedniego materia‑
łu do badań archeogenomicznych. Niewielka liczba 
szczątków z tego okresu wynikała z szerokiego roz‑
powszechnienia kremacji zmarłych w tym rejonie 
od mniej więcej 1700 roku p.n.e. aż do średniowiecza. 

Ryc. 1
Hipotezy weryfikowane 

w ramach przeprowadzonych 
przez nas badań. Hipoteza 

allochtoniczna zakłada 
istnienie na terenach 

współczesnej Polski dwóch 
wyraźnie różnych pod 

względem genetycznym 
populacji: germańskiej 

i słowiańskiej. Pierwsza miała 
żyć na tym obszarze aż 

do okresu wielkich wędrówek 
ludów, a następnie zostać 

zastąpiona przez populację 
słowiańską, która przybyła 

tu w VI wieku n.e. Hipoteza 
autochtoniczna także zakłada 

istnienie dwóch wyraźnie 
różnych pod względem 

genetycznym populacji: 
germańskiej i słowiańskiej, 

tyle tylko że zgodnie 
z tą hipotezą tereny 

współczesnej Polski, 
przynajmniej od epoki żelaza, 

miała zamieszkiwać 
wyłącznie ta druga grupa
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Żeby rozwiązać problem braku materiału badawcze‑
go, wykorzystaliśmy fakt, że w pierwszych wiekach 
naszej ery na terenach współczesnej Polski inhumacja 
(grzebanie zwłok) stała się dominującą praktyką po‑
grzebową wśród ludności związanej z kulturą wielbar‑
ską7. Kultura ta występowała w dorzeczu Wisły między 
I a V wiekiem n.e. Większość teorii łączy jej powstanie 
z migracją północnych ludów zwanych potocznie Go‑
tami. Dotychczasowe badania archeologiczne wskazu‑
ją, że do V wieku n.e. przybysze z północy żyli obok 
praktykującej kremację ludności lokalnej związanej 
z wcześniej powstałą kulturą przeworską. Końcowy 
etap współistnienia kultur wielbarskiej i przewor‑
skiej na obszarze obecnej Polski przypadł na okres 
wędrówek ludów. Po jego zakończeniu kultury ma‑
terialne na tym terenie stały się bardziej jednorodne, 
a archeolodzy powszechnie utożsamiają je ze Słowia‑
nami, którzy nadal praktykowali kremację zmarłych 
– aż do chrztu pierwszej polskiej dynastii rządzącej 
w 966 roku.

Badanie genomu 
mitochondrialnego
Biorąc pod uwagę powyższe fakty, postanowiliśmy 
skoncentrować nasze badania na dwóch populacjach, 
które w przeszłości zamieszkiwały obszar współczesnej 
Polski. Pierwszą tworzyli przedstawiciele kultury wiel‑
barskiej, drugą – reprezentanci społeczeństwa państwa 

Piastów. Łącznie badania objęły 474 osoby pochowane 
na 27 cmentarzyskach (ryc. 2). Dla większości z nich 
pozyskaliśmy dane dotyczące genomu mitochondrial‑
nego (przekazywanego wszystkim potomkom przez 
matkę), a w przypadku mężczyzn – także chromoso‑
mu Y (przekazywanego jedynie w linii męskiej z ojca 
na syna). Dla 197 osobników uzyskaliśmy także dane 
całogenomowe, które dały podstawę do wykonania ba‑
dań populacyjnych wykorzystujących zaawansowane 
metody bioinformatyczne i statystyczne.

Przeprowadzone analizy potwierdziły wcześniej‑
sze przypuszczenia archeologów, wykazały bowiem, 
że populacje związane z kulturą wielbarską tworzyli 
imigranci z północy. Zebrane dane pozwalają sądzić, 
że przybysze z Półwyspu Jutlandzkiego lub Skandyna‑
wii pojawili się w rejonie ujścia Wisły najprawdopo‑
dobniej na początku pierwszego tysiąclecia naszej ery. 
Zaczęli mieszać się z ludnością lokalną i rozprzestrze‑
niać początkowo głównie wzdłuż Wisły, a następnie 
Bugu. Dodatkowo nasze badania ujawniły, iż w obrę‑
bie grup związanych z kulturą wielbarską imigranta‑
mi byli głównie mężczyźni, podczas gdy kobiety były 
pochodzenia lokalnego (ryc. 3). Zaobserwowany sche‑
mat migracji (zakładający, iż osobami opuszczającymi 
swoje rodzinne strony są głównie mężczyźni) należy 
uznać za typowy, gdyż był wielokrotnie obserwowany 
zarówno w przeszłości, jak i współcześnie. Biorąc pod 
uwagę, że połowa genomu pochodzi od matki, a poło‑
wa od ojca, taki schemat migracyjny oznacza również, 
że genomy dzieci imigrantów i autochtonek zawierały 

Ryc. 2
Mapa stanowisk, z których 
został pozyskany materiał 
kostny do badań 
genetycznych. Na niebiesko 
zaznaczono stanowiska 
z epoki żelaza, na czerwono 
zaś z okresu średniowiecza. 
W kółku ukazującym 
położenie stanowiska 
wskazano liczbę pobranych 
próbek. W nawiasie przy 
nazwie stanowiska podano 
liczbę próbek, dla których 
uzyskano dobrej jakości dane 
genomowe
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50 proc. lokalnych komponentów genetycznych. Jeżeli 
w kolejnych latach nie następował stały, równomier‑
ny dopływ imigrantów do nowo powstałej populacji 
tworzącej kulturę wielbarską, wówczas u przeciętnego 
jej przedstawiciela z drugiego pokolenia komponen‑
ty lokalne stanowiły średnio około 75 proc. genomu. 
W czwartym pokoleniu odsetek ten przekraczał już 
90 proc. genomu. Mogliśmy zatem przyjąć, iż bada‑
jąc DNA członków populacji utworzonej w I wieku 
n.e. przez imigrantów z północy i lokalne kobiety, 
a następnie czerpiącej głównie z miejscowych zaso‑
bów genetycznych, poznawaliśmy de facto struktu‑
rę genetyczną ludności lokalnej. Co ciekawe, nasze 
analizy wykazały, że populacje zasiedlające w okresie 
rzymskim tereny współczesnej Danii, północnych 
Niemiec, Polski, a zapewne także Litwy i Łotwy, miały 
podobną strukturę genetyczną. Oznacza to, że geno‑
my ludzi zamieszkujących wspomniane obszary by‑
ły zbudowane z tych samych komponentów. Jedyne, 
co się zmieniało, to proporcje między poszczególnymi 
komponentami.

Ponadto wykazaliśmy, że w genomach przedstawi‑
cieli kultury wielbarskiej, żyjących w III–IV wieku n.e. 
w okolicach współczesnego Hrubieszowa, znajdowały 
się praktycznie wszystkie komponenty genetyczne, 
które zidentyfikowaliśmy w genomach późniejszej 
populacji tworzącej społeczeństwo państwa Piastów. 
Obserwacja ta pozwala sądzić, że już w IV–V wieku 
n.e. zakończyły się zasadnicze procesy demograficzne 
kształtujące strukturę genetyczną ludności zamieszku‑
jącej obszar współczesnej Polski w X–XII wieku n.e. 
Innymi słowy, rezultaty naszych badań wskazują, 

że do ukształtowania się struktury genetycznej miesz‑
kańców państwa Piastów nie była konieczna żadna do‑
datkowa migracja po V wieku n.e. Warto tu raz jeszcze 
wspomnieć, że zgodnie z opisanym powyżej scenariu‑
szem żyjący w III wieku n.e. przedstawiciele kultury 
wielbarskiej stanowili ósme lub dziewiąte pokolenie 
potomków imigrantów z północy oraz autochtonek. 
Ich genomy były więc prawie identyczne z genomami 
ludności lokalnej. Jedynym, co ich wyraźnie różniło, 
był przekazywany wyłącznie w linii męskiej chromo‑
som Y. Przedstawione wyniki są zatem zgodne z hi‑
potezą autochtoniczną, zakładającą genetyczną kon‑
tynuację na obszarze Europy Środkowo-Wschodniej 
w pierwszym tysiącleciu naszej ery.

Zmiany genomu
Można zatem stwierdzić, że w całym pierwszym 
tysiącleciu naszej ery, tj. od czasów rzymskich aż 
do momentu powstania państwa Piastów, północ‑
ny komponent genetyczny był bardzo silnie obec‑
ny w populacjach zamieszkujących obszar współ‑
czesnej Polski. Dotyczy to także lokalnej populacji, 
która do końca tego okresu kultywowała kremację 
jako podstawowy obrządek pogrzebowy. W przypad‑
ku kobiet przez całe pierwsze milenium nie doszło 
do żadnych istotnych zmian genetycznych – nie przy‑
były one z imigrantami i były zawsze pochodzenia 
lokalnego (zob. ryc. 3). Sytuacja lokalnych mężczyzn 
wydaje się nieco bardziej skomplikowana. Ogólnie ich 
genomy niewiele różniły się od genomów przybyszów 
z północy, wyjątek stanowił chromosom Y, który 
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Haplogrupy chromosomu Y Haplogrupy mitochondrialnego DNA
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Ryc. 3
Wyrażona w procentach 
częstość występowania 

poszczególnych haplogrup 
chromosomu Y 

i mitochondrialnego DNA 
w populacjach z epoki żelaza 

i średniowiecza. Każda 
haplogrupa chromosomu Y 

oraz haplogrupa 
mitochondrialnego DNA 

została oznaczona innym 
kolorem. Uzyskane wyniki 

jednoznacznie dowodzą, 
że w grupach imigrantów, 

którzy w pierwszych wiekach 
naszej ery przemierzali obszar 

współczesnej Polski, 
dominowały inne linie męskie 

niż w populacji z okresu 
średniowiecza, a praktycznie 

niezmienna w całym 
pierwszym tysiącleciu była 

częstość występowania 
poszczególnych linii żeńskich. 

Na tej podstawie można 
wnosić, że imigrantami byli 

mężczyźni, podczas gdy 
kobiety pochodziły z lokalnej 

społeczności. Wynik ten 
oznacza również, iż zgodnie 

z tym, co zakładaliśmy, 
przybysze mieszali się 
z miejscową ludnością
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posiadają wyłącznie mężczyźni i zawsze dziedziczą 
go po ojcu (linie męskie przybyszów z północy były 
inne niż ludności lokalnej, zob. ryc. 3). Ze względu 
na obowiązujący wówczas niezwykle silny patriar‑
chalny system społeczny populacje te były zamknięte 
na mężczyzn z plemion lokalnych. Nic zatem dziw‑
nego, że w przypadku badanych mężczyzn z okresu 
rzymskiego (imigranci z północy i ich potomkowie) 
dominują typowe północne haplogrupy chromoso‑
mu Y (I, I1). W tym miejscu należy jednak zauważyć, 
iż wraz z upływem czasu i rozprzestrzenianiem się 
kultury wielbarskiej na terenie współczesnej Polski, 
obok północnych haplogrup chromosomu Y zaczyna‑
ją pojawiać się haplogrupy R1a, pochodzące zapewne 
od lokalnych mężczyzn. Obserwacja ta dowodzi, iż 
wspomniane wcześniej zamknięcie populacji kultury 
wielbarskiej na lokalnych mężczyzn nie zawsze było 
skuteczne. W ten oto sposób typowo północne chro‑
mosomy Y (I, I1), a więc komponent genetyczny wy‑
raźnie odróżniający imigrantów od ludności lokal‑
nej, zaczęły być stopniowo zastępowane przez lokalne 
chromosomy Y (R1a). Nie dziwi zatem, że w chwili, 
gdy przybysze z północy opuścili obszar współczesnej 
Polski (w IV–V wieku n.e.), proces ekspansji północ‑
nych haplogrup chromosomu Y (I, I1) na tym terenie 
został zakończony. Haplogrupy te były nadal obecne 
w populacji tworzącej państwo Piastów, jednak nie 
należały do dominujących. Z oczywistych względów 

taką pozycję mogłyby utrzymać jedynie w obrębie 
grup tworzonych przez imigrantów.

Społeczeństwo państwa Piastów
Niestety, jak wcześniej zauważono, ze względu na pa‑
nujący obrządek pogrzebowy (kremację) nie sposób 
jednoznacznie dowieść, która haplogrupa chromoso‑
mu Y dominowała wśród ludności lokalnej w pierw‑
szych wiekach naszej ery. Pojawianie się w obrębie 
społeczności kultury wielbarskiej haplogrup R1a, 
a więc typowych dla późniejszych populacji uzna‑
wanych powszechnie za słowiańskie, pozwala jednak 
przypuszczać, że także w przypadku chromosomu Y 
mamy do czynienia z kontynuacją genetyczną. Haplo‑
grupa R1a przeważała w populacji lokalnej zarówno 
na początku pierwszego tysiąclecia naszej ery (tj. przed 
pojawieniem się na tym terenie imigrantów, którzy 
stworzyli kulturę wielbarską), jak i pod jego koniec. 
Innymi słowy, oznacza to, że lokalni mężczyźni żyjący 
w pierwszych wiekach naszej ery na terenach współ‑
czesnej Polski byli przodkami osób, które w X– XI wie‑
ku n.e. tworzyły społeczeństwo państwa Piastów. Nie 
znaczy to jednak, że w pierwszych wiekach naszej ery 
na terenach współczesnej Polski żyli Słowianie. Termin 
„Słowianie” odnosi się bowiem do kultury, która – jak 
można sądzić na podstawie znalezisk archeologicznych 
– rozwinęła się dopiero około VI wieku n.e. (ryc. 4). ■
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Nasza hipoteza
Mieszkańcy Europy  

Północno-Zachodniej
Mieszkańcy Europy  

Środkowo-Wschodniej

X w.

Wędrówki ludów

0 III w. V w.

Ryc. 4
Hipoteza wyłaniająca się 
z naszych badań zakłada 
ciągłość genetyczną oraz brak 
ciągłości kulturowej. 
Uzyskane przez nas wyniki 
przeczą wcześniejszym 
założeniom, jakoby 
w pierwszym tysiącleciu 
naszej ery w Europie 
Środkowo-Wschodniej 
i Północno-Zachodniej miały 
istnieć dwie wyraźnie różne 
pod względem genetycznym 
populacje: germańska 
i słowiańska. Przeprowadzone 
analizy wskazują na ciągłość 
genetyczną populacji 
zamieszkujących tereny 
dzisiejszej Polski przynajmniej 
od epoki żelaza do okresu 
średniowiecza. Równocześnie 
pozwalają one sądzić, 
że wszystkie populacje 
zasiedlające w pierwszym 
tysiącleciu naszej ery 
wybrzeża Bałtyku 
charakteryzowały się 
podobną strukturą 
genetyczną. Symbole ognia 
wskazują, że kremacja była 
powszechnie stosowanym 
obrządkiem pogrzebowym 
wśród ludności lokalnej, nie 
dotyczyło to jednak 
imigrantów należących 
do kultury wielbarskiej


