Adrian Leszczynski

WYNIKI BADAN DNA ADRIANA LESZCZYNSKIEGO
na podstawie projektu GENO 2.0 National Geographic

Pochodzenie ludnosci oraz historia od dawna mnie fascynujg. Od pewnego czasu szczegdlnie pasjonuje
mnie pochodzenie Stowian, a wsrdd nich Polakdéw. W obecnych czasach nie sposéb moéwic o pochodzeniu ludnosci,
naroddéw i grup etnicznych bez uwzglednienia badan genetycznych. Sam réwniez wiele razy zabieratem gtos
w sprawie tych badan. Napisatem na ten temat takze kilka artykutéw. W koncu zesztego 2018 roku doszedtem
do wniosku, ze sam réwniez powienienem zrobi¢ sobie test DNA i zbada¢ swoje osobiste pochodzenie siegajac
daleko wstecz. Interesowato mnie jakie mam pochodzenie wedle haplogrupy meskiej (tzw. Y-DNA), wedle
haplogrupy zenskiej (mtDNA) oraz wedtug autosomow (tzw. auDNA). Dlatego po konsultacji mailowej z dr tukaszem
Lubicz-tapinskim, zajmujacym sie zawodowo t3g tematyka, postanowitem zleci¢ wykonanie takiego testu.
Skorzystatem z oferty firmy ,Genealogia Genetyczna” pana Lubicz-tapinskiego, ktdra zamawia testy w laboratorium
National Geographic w Teksasie. Projekt badarn DNA ludnosci prowadzony przez National Geographic nosi nazwe
GENO 2.0. [1] Wykupitem peten pakiet badan zwany ,,Family Finder”. W jego ramach uzyskuje sie wyniki Y-DNA,
mtDNA oraz wyniki autosomalne wedtug regionéw geograficznych swiata oraz wedtug podobienstwa do naroddow.
Koszt tego pakietu wynidst mnie okoto 850 zt. Po dokonaniu opfaty przelewem, niedtugo potem otrzymatem paczke
od dra Lubicz-tapinskiego. Byty w niej m.in. fiolki i patyczki do pobrania wymazéw z policzka, a takze katalog
nt. wspomnianego projektu genetycznego. Fiolke z dwoma wymazami wystatem do USA dnia 26 stycznia 2019 r.
Moje wyniki pojawity sie na stronie National Geographic dopiero 28 sierpnia 2019 r. W projekcie GENO 2.0 udziat
wzieto do tej pory ponad milion 0séb ze 140 panstw Swiata.

Po tym krétkim wstepie przechodze do omdéwienia wynikdw mojego testu DNA. Sg one dos$¢ rozbudowane
i sktadajg sie z kilku zaktadek. Zaczne nie wedtug kolejnosci zastosowanej przez National Geographic, ale od sprawy
dla mnie najwazniejszej — mianowicie od haplogrup i subkladéw. Zaktadka trzecia nosi nazwe ,,Your Deep Ancestry”
i informuje jakie dana osoba posiada linie matczyne i ojcowskie. Jesli chodzi o linie matczyng to wyszta mi gatgz T2b2.
Jesli zas chodzi o linie ojcowska to jest nig gatgz CTS3402 nalezgca do stynnej haplogrupy Rla. Bardziej
szczegdtowych danych mi nie podano.



Your maternal haplogroup is
shared by 0.2% of all participants in
the project
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Your paternal haplogroup is shared
by 1.3% of all participants in the

project
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Rys. 1: Zenska i meska haplogrupa Adriana Leszczynskiego (screen ze strony wynikow DNA National Geographic).

Powyzsza grafika informuje, iz zeriskg haplogrupe T2b2 posiada zaledwie 0,2% uczestnikéw projektu GENO 2.0.
Natomiast meska haplogrupe R1a-CTS3402 posiada rowniez niewiele, bo jedynie 1,3% uczestnikéw tego projektu.

Linia zenska T2b2
T>T2>T2b>T2b2

Linie zenska, a wiec mitochondrialne DNA (mtDNA) dziedziczy sie po matce. Haplogrupa mojej matki to T2b2
bedaca pochodna rodu T2, a wczesdniej rodu T. Haplogrupa T2 osigga najwyzsze wartos$ci wsréd Udmurtéw (24%),
ugrofinskiego ludu z terenu Rosji. Wysoki odsetek posiadajg tez mieszkancy Czeczenii, Inguszetii i Dagestanu (12,5%),
rosyjskich republik na Kaukazie. Rdwniez inne narody i grupy etniczne z regionu Kaukazu charakteryzujg sie
relatywnie wysokim odsetkiem tejze haplogrupy: Kumykowie (10%), Azerowie (9,5%) i Gruzini (9%). Wsréd panstw
i regiondw europejskich haplogrupa T2 najczesciej wystepuje w Holandii (12%), na Sardynii (10%), w Islandii (10%),
Szwajcarii (9,5%), na Wegrzech (8,5%) oraz na Ukrainie (8,5%). [2]

Zgodnie z informacjami podanymi na stronie Eupedii, zeriska haplogrupa T odegrata wazng role w
rozpowszechnianiu rolnictwa w catej Europie. Prébki T nalezgce do T1al'3, T2alb1, T2b (w tym T2b3a i T2b23a), T2c
(w tym T2c1d1), T2e i T2f znaleziono na stanowiskach kultury ceramiki wstegowej rytej w Europie Srodkowej
i kultury Cucuteni-Trypole na Ukrainie. Zidentyfikowano tez jedng prébke T2 na stanowisku kultury ceramiki
impresso-cardium w pétnocno-wschodniej Hiszpanii. Naukowcy przetestowali probki mtDNA z kultury grobéw
jamowych (ang. Yamna culture), domniemanej ojczyzny ludéw indoeuropejskich i znalezli gatezie T2alb w regionie
srodkowej Wotgi oraz w Butgarii. Natomiast gatgz T1a znaleziono zaréwno w Srodkowej czesci Ukrainy jak i w
Srodkowym dorzeczu Wotgi. Czestotliwosé wystepowania Tla i T2 w prébkach kultury grobéw jamowych wynosita
14,5% dla kazdej z nich obu, co oznacza ze procentowo byty one wyzsze niz w jakimkolwiek wspdtczesnym panstwie.
W tak wysokich odsetkach haplogrupy te wystepuja jedynie wsrédd narodu Udmurtéw w regionie nadwotzansko-
uralskim w Rosji.

Haplogrupy T1i T2 wykryto takze wsrdd prébek z epoki brazu pobranych na stanowiskach kultury ceramiki
sznurowej (T1a, T1al'3, T2, T2b2b, T2b4f, T2c) i na stanowiskach kultury unietyckiej (T2b, T2c) w Europie Srodkowe;j.



Jak powszechnie juz wiadomo, kultura ceramiki sznurowej zwigzana byta z ekspansjg ludnosci o meskiej haplogrupie
R1la ze stepdéw wschodnioeuropejskich, a kulture unietycka wigze sie z przybyciem ludnosci o meskiej haplogrupie
R1b na terytorium obecnych Niemiec. Wspodtczesne linie matczyne T1i T2 z Niemiec i Szwajcarii wykazujg silng
ciggtosc z prébkami neolitycznymi z tych samych terytoridw. Kobiety o tych zenskich haplogrupach zostaty
wchtoniete przez indoeuropejskich najezdzcéw ptci meskiej o haplogrupach R1a i R1b.

Wedtug bazy National Geographic wspodtczesnie gatgz T2b najczesciej wystepuje w Chorwacji (12%), Tunezji
(9%), Grecji (5%), Iranie (4%), Armenii (3%). Wyniki te wedug Eupedii sg nieco odmienne.

Poza Europg wystepowanie kladéw pochodnych od T2 jest znacznie rzadsze. Jednakze zidentyfikowano je
w srodkowej i potudniowej Azji. Subklad T2b2 wystepuje w Turkmenistanie, Iranie i Indiach. Subklad T2b4 wystepuje
w Uzbekistanie, subklad T2b11 znaleziono w regionie pétnocnego Kaukazu, a T2b16 znaleziono w regionie
nadwotzansko-uralskim w Rosji oraz w Kazachstanie. Azjatyckie subklady T2b2 i T2b4 sg tymi samymi, co te
wyodrebione na stanowiskach kultury ceramiki sznurowej w Europie. Istnieje zatem wysokie prawdopodobienstwo,
ze wystepowanie zenskich kladéw T2b2 oraz T2b4 w Azji zwigzane jest z migracjg Pra-Indoeuropejczykéw z Europy
do Azji w okresie epoki brgzu. Chodzi tu o migracje ludnosci, w ktérej dominowata meska haplogrupa R1la. [3][4]

HEATMAP

Branch: T2b

Age: 10,100 £ 1,610 Years Ago
Location of Origin: West Asia

Born at the beginning of the Neolithic Revolution, this lineage likely originated in West Asia.

Today, it is present at the highest frequencies in Croatia (12 percent), Tunisia (9 percent), and Greece (5 percent). In
Iran, it is about 4 percent of maternal lineages, and it is about 3 percent of maternal lineages in Armenia. It is also
part of some Jewish Diaspora population groups. It is about 7 percent of the population in Bulgaria. Elsewhere in
Europe, this line is around 6 percent of the population in Germany and around 5 percent of the population in the
British Isles, France, and the Netherlands.

Note: This branch is not accompanied by a major movement on the map, and research on this branch is continuing.

Rys. 2: Opis mitochondrialnej zenskiej gatezi T2b (screen ze strony wynikéw DNA National Geographic).
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Rys. 3: Mapa wystepowania zenskiej haplogrupy T2 (zrodto: Eupedia).

Rys. 4: Mapa wystepowania zenskiej haplogrupy T2b (screen ze strony wynikéw DNA National Geographic).



Linia meska R1a-CTS3402

Meska haplogrupa dziedziczona jest dzieki chromosomowi Y. Poniewaz chromosom Y posiadajg tylko
mezczyzni, wiec tylko oni dziedziczg po swych ojcach meska haplogrupe. R1a jest szeroko znang haplogrupg wsréd
0s0b, ktdre interesujg sie genetyka populacyjng, a nawet wsrdd oséb, ktére z wiedzg o genetyce dopiero raczkuja.
Sam napisatem na jej temat wiele i odsytam do moich starszych artykutéw. [3][4] Jak wykazaty badania DNA, réd
genetyczny, z ktdrego sie wywodze to takze R1a. Haplogrupa ta dominuje w Europie Wschodniej, podczas gdy jej
siostrzana haplogrupa R1b dominuje w Europie Zachodniej. Obie zwigzane sg historycznie z meska ludnoscig
indoeuropejsky, z tymze R1la zwigzana jest bardziej z ludnoscig indoeuropejskg satemowa, a R1b bardziej z ludnoscia
indoeuropejskg kentumowa. Z haplogrupy R1a wyrosta gatagz — najpierw M17, a nastepnie M417. Obecnie az 99%
ludnosci R1a nalezy do rodu M417. Nizej na drzewie filogenetycznym plasuje sie klad Z645. Z niego wyksztatcity sie
dwa wielkie satemowe indoeuropejskie rody: Z93 oraz Z283. Ten pierwszy zrodzit sie najprawdopodobniej w Europie,
a konkretnie na potudnioworosyjskich stepach i dat zywot ludnosci aryjskiej, ktéra zaludnita Azje Srodkowsa
oraz Indie. Ten drugi dat poczatek ludnosci batto-stowianskiej, ktéra zasiedlita Europe Srodkowa i Wschodnig,
migrujgc rowniez do Skandynawii i na Batkany. Z kladu Z283 powstat Z282, a z niego wielki réd battostowianski 2280,
dominujgcy wspodtfczesnie wsrdd Stowian i silnie obecny u ludéw battyckich. Od niego pochodzi typowo stowiariska
gatgz CTS1211, a od niej Y35. Ponizej tej ostatniej jest CTS3402, do ktérej przynaleze. Bardziej szczegétowych
wynikéw mi nie podano. [5]

Wspomniana CTS1211 jest najwiekszg gatezig rodu Z280. W swoich DNA subklad ten nosi ponad 34 miliony
0s0Ob i wystepuje on powszechnie w krajach stowianskich. Prawie potowa populacji CTS1211 mieszka w Rosji.
Rozktad geograficzny tej mutacji pokazuje, ze ludnos$¢ prastowianiska przemieszczata sie od Renu po Ural
na przestrzeni tysiecy lat. Czestotliwos¢ wystepowania CTS1211 jest najwyzsza w Stowenii (30,5%), na Stowacji
(27,2%), na totwie (25,2%), w Rosji (24,3%), w Polsce (23,9%) i w Chorwacji (21,1%). Zatem blisko % meskiej populacji
Polakéw przynalezy do subkladu CTS1211. Jest to okoto 4,6 miliona osdb. [6]

R > R1 > R1la > R1a-M417 > R1a-2645 > R1a-Z283 > R1a-Z282 > R1a-Z280 > R1a-CTS1211 > R1a-Y35 > R1a-CTS3402
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Rys. 5: Drzewo filogenetyczne rodu R1a-M417 (zrodto: Eupedia).
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Rys. 6: Drzewo filogenetyczne haplogrupy R1a-Z280 (zrddto: Eupedia).

R1a-CTS1211 European Population [min] per country
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Rys. 7: Po lewej: liczebnosc oséb o kladzie R1a-CTS1211 w poszczegdlnych panstwach (w milionach),
Po prawej: odsetek osdb o kladzie R1a-CTS1211 w poszczegdlnych panstwach (w procentach);

zrodto: http://blog.vayda.pl/







Wyniki autosomalne — podobienstwo do regionéw swiata

Genetyczne wyniki autosomalne pokazujg podobierstwa genomu do wspdtczesnych lub dawnych grup
ludnosci. Mogg to by¢ regionalne grupy ludnosci lub czesciej narody. Pod wzgledem statystycznym widac
podobienAstwo genomu danego cztowieka do genomu jakiej$ zbiorowosci. Mozna tez poréwnywaé genom jednej
zbiorowosci do genomu innej zbiorowosci. W badaniach tych pod uwage bierze sie nie tylko linie Y-DNA i linie
mtDNA, ale wszelkie linie boczne. W projekcie GENO 2.0 najczesciej bierze sie pod uwage linie szesciu pokolen
wstecz. Kazdy cztowiek ma dwéch rodzicodw. Rodzice to jedno pokolenie wstecz. Ale dziadkéw, ktérzy sg dwa
pokolenia wstecz jest juz czterech, a wiec 2 razy wiecej niz rodzicdw. Pradziadkdw jest juz osmiu (3 pokolenia
wstecz). Przodkéw 6 pokolen wstecz jest juz 64. Tym samym badania autosomalne dotyczg w tym przypadku
co najmniej 64 linii pochodzenia danego osobnika. Na podstawie statystycznych poréwnan tych co najmniej 64 linii
przodkéw z genomami wspdtczesnych narodédw zgromadzonych w bazie National Geographic wychodzi, ze 72%
mojego genomu najblizsze jest genomowi 0sdb z Europy Wschodniej, a 28% najblizsze jest genomowi 0séb z Europy
Centralnej i Zachodniej. Polska wedtug tego projektu, zgodnie z amerykanskim punktem widzenia, nalezy wtasnie
do Europy Wschodniej. W badaniu tym swiat podzielono na 18 regiondw, z ktérych méj genom dzieli podobienstwo
tylko z dwoma regionami — oboma z Europy. Przyzna¢ musze, ze ten wynik troche mnie zdziwit, gdyz przewidywatem
w moich wynikach domieszki azjatyckiej krwi. Z tych badan ta spodziewana domieszka mi nie wyszta. Wyszto za to,
Ze jestem stuprocentowym Europejczykiem.
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Your Regional Ancestry
(500 Years to 10,000 Years Ago)

We are all more than the sum of our parts, but the results below offer some of the most fascinating and newest information possible
with your Geno 2.0 Next Generation test. In this section, we display your affiliations with a set of eighteen world regions. This
information is determined from your entire genome, so we're able to see both parents’ information, going back six generations, or
more. Your percentages reflect both recent influences and ancient genetic patterns in your DNA due to how groups migrated to and
from different regions, mixing for hundreds or even thousands of years. Your ancestors may have also mixed with ancient, now extinct
hominid cousins, like Neanderthals. If you or your parents have an admixed background, this pattern can get complicated very
quickly! Use the reference population matches below to help understand your results.

Rys. 10: Twoje regionalne pochodzenie (screen ze strony wynikdéw DNA National Geographic).
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Rys. 11: Mapa podobienstwa genomu Adriana Leszczynskiego do 18 regiondw swiata

(screen ze strony wynikow DNA National Geographic); kolor czerwony — Europa Wschodnia,
kolor niebieski — Europa Centralna i Zachodnia.

A Eastern Europe
Eastern Europe 72%

This component of your ancestry originates in the plains

Western and Central Europe 28% that extend from the Danube River and the Black Sea north

to the Baltic Sea and east to the Volga River and the Ural
Mountains of Russia. Your ancestors who lived in this region
thousands of years ago were likely hunters and gatherers
who gradually adopted agriculture from their neighbors to
the south and west. Some scientists believe that it was in
this region of the world where horses were first
domesticated.

Today, this part of the world is associated with Slavic and
Baltic cultures, as well as Russian, Polish, Ukrainian,
Romanian, Bulgarian, Czech, Slovak, and German peoples.

Rys. 12: Autosomalne podobienstwo genomu Adriana Leszczynskiego do 18 regionow swiata (screen ze strony
wynikow DNA National Geographic).

Wyniki autosomalne — podobienstwo do narodéw

Jesli zas chodzi o podobieristwo mojego genomu do poszczegdlnych naroddw, to najblizej mi jest
do Polakéw. Na drugim miejscu pod wzgledem mojego genetycznego podobieristwa plasujg sie Czesi. W tym miejscu
zaskocze troche moich Czytelnikéw twierdzac, ze tu takze spodziewatem sie nieco innych wynikéw. Ze wzgledu
na temkowskie pochodzenie mojej matki oraz ze wzgledu na kresowe korzenie mojego ojca, wydawato mi sie,
ze pod tym wzgledem na drugim miejscu znajdg sie Ukraincy. Mato tego! Nie zdziwitbym sie, gdyby wyszto, ze moj
genom blizszy jest Ukraincom niz Polakom. Ukraincy zas, nie znalezli sie nawet na drugim miejscu w tym zestawieniu.
Natomiast bardzo zdziwito mnie moje podobieristwo do Czechdw. Predzej spodziewatbym sie podobienstwa
do Stowakow. Na Stowacji bowiem zyje sporo oséb temkowskiego i rusinskiego pochodzenia, wiec moje



podobienstwo do mieszkancéw Stowacji bytoby catkiem realne. Moja matka urodzita sie w temkowskiej wsi
potozonej zaledwie 5 km od stowackiej granicy, a tamtejsi polscy temkowie dos¢ czesto wchodzili w zwigzki
matzenskie z temkami mieszkajgcymi po stronie stowackiej. Z wiadomych mi informacji, z Czechami za$ nie mam
zadnych koligacji. Przynajmniej nic mi o tym nie wiadomo. Moje pochodzenie zaréwno od strony matki

jak i od strony ojca miatem okazje opisa¢ w dwdch moich fotoreportazach. [7][8]

Your First Reference Population: Polish

This reference population is associated with groups living in Poland, in Eastern Europe. The large Eastern European component is typical
for the region, and is itself a genetic composite of years of migration through the region. The Central/Western European component
suggests mixing with German groups to the west, while the southern European and Asia Minor components are likely associated with the
spread of agriculture into Europe from the Middle East. The smaller Scandinavian and Finland/Siberia components also indicate recent

mixing with neighboring regions.

POLISH % YOU %

Eastern Europe B o oo I .

Western and Central Europe - 13% Western and Central Europe - 28%
Southern Europe 7%
Jewish Diaspora 6%
Asia Minor 5%
Finland and Siberia 5%
Central Asia 3%
Scandinavia . 2%

Rys. 13: Najblizsze podobienstwo genomu Adriana Leszczynskiego do narodu Polakow (screen ze strony wynikow
DNA National Geographic).



Your Second Reference Population: Czech

The reference group is based on a Czech population, typical of central Europe, a region that saw thousands of years of constant migration
and population movement. The large Eastern European and Central European components are themselves a genetic mixture of both
hunter-gatherers and agricultural groups moving through the area. The Southern European component is associated with groups
entering from the Middle East and Southeastern Europe in the past 8,000 years.

CZECH % YOU %

Eastern Europe _ 46% Eastern Europe _ 72%

Western and Central Europe 29% Western and Central Europe - 28%

Southern Europe 1%

Asia Minor 4%

Jewish Diaspora 4%

Scandinavia 2%

Central Asia 2%

Rys. 14: Drugie najblizsze podobienstwo genomu Adriana Leszczynskiego do narodu Czechow (screen ze strony
wynikow DNA National Geographic).

Wspolne pochodzenie z geniuszami

Pierwsza zakfadka projektu GENO 2.0 nosi nazwe ,,Your Genius Matches” i pokazuje moje wspdlne
pochodzenia z osobami stynnymi z dziejow Swiata, z tzw. geniuszami. Okazato sie, ze najblizszych przodkéw dziele
z takimi osobami jak Abraham Lincoln (prezydent Stanéw Zjednoczonych z czaséw wojny secesyjnej) i Jesse James
(XIX-wieczny amerykanski przestepca, rewolwerowiec). Wspdlnych przodkéw miatem z nimi okoto 12.000 — 25.000
lat temu. Z amerykanskim prezydentem miatem wspdlnego przodka w linii ojcowskiej, natomiast ze stynnym
rozrabiaka i rewolwerowcem w linii matczynej.
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Your Genius Matches
(Present - 120,000 Years Ago)

We determine your Genius Matches through the analysis of either mitochondrial or Y-chromosome DNA, two parts of the DNA which are
inherited directly, without mixing, from one ancestor in any given generation. Furthermore, if you go back 150,000 years, all seven billion
humans share one single, common maternal ancestor: A Mitochondrial Eve. Her male counterpart was Y- chromosome Adam. Actually,
any two individual people that ever lived may share a match (an Eve or an Adam) at a more recent point in time. First maternal cousins, for
example, share a match at the grandmother level. Although it's true that every two living people share a common ancestor, in reality we
share multiple ancestors. Some of these common ancestors lived centuries ago, while others lived and migrated across the earth millennia
ago. Here we estimate when in time you shared a direct female or direct male ancestor with a famous historical genius. Learn about your

own Genius Matches below.

Rys. 15: Zaktadka wspdlnego pochodzenia z geniuszami znanymi z dziejow swiata (screen ze strony wynikow DNA

National Geographic).
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Rys. 16: Drzewo genealogiczne obrazujgce schemat wspélnych przodkéw z geniuszami (screen ze strony wynikow
DNA National Geographic).
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The Human World 25,000 Years Ago

While the world is still in the throes of an Ice Age, humans settle temperate Europe and Asia, replacing Neanderthal and
Denisovans. Some lineages spread deeper into Oceania, while others reach the doorway to the Americas.

Abraham Lincoln
1809-1865

Political Genius

' PATERNAL MATCH

Most historians consider Lincoln the greatest of all U.S. Presidents. He
was a gifted politician, and astute at bringing people together in

mutual understanding and consensus. This 16th American President

Rys. 17: Zaktadka wspdlnego pochodzenia A. Leszczynskiego z geniuszami znanymi z dziejow swiata
— wspdlny przodek sprzed 25 — 12 tysiecy lat (screen ze strony wynikéw DNA National Geographic).

Z trzema innymi stynnymi geniuszami miatem wspdlnego przodka 45.000 — 25.000 lat temu. Tymi osobami
s3: Karol Darwin, Mikotaj Kopernik oraz faraon Tutanchamon. Z cafa tg tréjka geniuszy miatem wspdlnych przodkéw
w linii ojcowskiej.
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The Human World 45,000 Years Ago

Humans have now reached Europe, Asia and Oceania, and have encountered other hominid species along the way. Hunting large
game is the way of life, and cave-dwelling is common practice.

Charles Darwin
1809-1882

Scientific Genius

' PATERNAL MATCH LS
d KB

Darwin was a 19th century English naturalist attributed as the first

person to propose the idea of evolution by means of Natural

Rys. 18: Zaktadka wspolnego pochodzenia A. Leszczynskiego z geniuszami znanymi z dziejow swiata
—wspolny przodek sprzed 45 — 25 tysiecy lat (screen ze strony wynikow DNA National Geographic).

65 — 45 tysiecy lat temu zyli moi przodkowie, ktdrzy takze byli przodkami stynnych oséb. W tym zestawieniu
ponownie pojawia sie amerykanski prezydent Abraham Lincoln oraz Mikotaj Kopernik. Tym razem jednak mam z nimi
wspdlnego przodka, ale w linii od strony mojej matki. Przodkdéw sprzed 65 — 45 tysiecy lat w linii matczynej dziele
ponadto z takimi osobisto$ciami jak: Francesco Petrarca, angielska krélowa Wiktoria, Beniamin Franklin, krélowa
Francji Maria Antonina, Napoleon Bonaparte oraz krélowa Czech i Wegier Maria Teresa Habsburg.

Natomiast w linii ojcowskiej wspdlnego przodka 65 — 45 tysiecy lat temu miatem z nastepujgcymi postaciami:
Czyngis-chan, Lew Totstoj, Tomasz Jefferson, Nikola Tesla, Alexander Hamilton (amerykanski polityk) i Marcin Luter.
Z angielskim krélem Ryszardem Il dziele wspdlnych przodkow w wyzej wspomnianym okresie zaréwno od strony
mojej matki jak i od strony mojego ojca.
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The Human World 65,000 Years Ago

Humans have just ventured out of Africa on their way to conquer the world. Yet these pioneers are still limited to South and

Southwest Asia, where they are encountering new animals and plants, like nothing they had known from ancestral Africa.

Napoleon
1769-1821
Military Genius

Q@ MATERNAL MATCH

Napoleon was a political and military leader that rose to power in the

late 18th century during the French Revolution. Under his rule, France
Rys. 19: Zaktadka wspolnego pochodzenia A. Leszczynskiego z geniuszami znanymi z dziejow swiata
— wspalny przodek sprzed 65 — 45 tysiecy lat (screen ze strony wynikéw DNA National Geographic).



W zestawieniu wspodlnych przodkow sprzed 120 — 65 tysiecy lat ponownie pojawia sie Napoleon Bonaparte.
Tym razem mam z nim wspélnego przodka w jednej z linii ojcowskich. Wspélnego przodka z tego okresu dziele takze
z faraonem Ramzesem ll i takze jest to jedna z linii od strony mojego ojca.
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The Human World 120,000 Years Ago

At the dawn of a new Ice Age, humans have learned to hunt, gather plants and roots, always adapting to the changing land. Our

ancestors are still limited to Africa, but have spread West, South, and North across the dark continent they call home.

Ramses |l / Ramesses
the Great

1303 -1213BC

Royal Genius

-

The third pharaoh of the 19th Dynasty in Egypt (1292-1186 BCE),

' PATERNAL MATCH

Ramses Il won a decisive victory over the Hittites at The Battle of
Rys. 20: Zaktadka wspolnego pochodzenia A. Leszczynskiego z geniuszami znanymi z dziejow swiata
—wspdlny przodek sprzed 120 — 65 tysiecy lat (screen ze strony wynikéw DNA National Geographic).

Pochodzenie od réinych podgatunkéw cztowieka

Ostatnia zaktadka projektu GENO 2.0 pokazuje pochodzenie badanej osoby od réznych podgatunkéw
cztowieka. Wedtug informacji National Geographic wspétczesna ludnos¢ swiata posiada okoto 2,1% pochodzenia
od wymartego podgatunku cztowieka, zwanego Neandertalczykiem (fac. Homo sapiens neanderthalensis). Oznacza
to, ze kazdy wspodtczesnie zyjacy cztowiek na Ziemi posiada okoto 2,1% gendéw pochodzgcych od Neandertalczyka.
W przypadku ludnosci poza-afrykanskiej odsetek ten spada do okoto 1,1%. Taki tez wynik wyszedt dla mojego DNA.

(50,000 Years Ago and Older)

Your Hominin Ancestry NEANDERTHAL

When our ancestors first migrated out of Africa around
60,000 years ago, they were not alone. At that time
other species of hominin—our evolutionary cousins—
walked the Eurasian landmass. One of these cousins
was the Neanderthals. As our modern human ancestors
migrated throughout Eurasia, they encountered these
hominins and interbred, resulting in a small amount of
Neanderthal DNA, for example, being introduced into
the modern human gene pool.

Average

Most non-Africans are about 1.1 percent Neanderthal.

This percentage is calculated using a sophisticated

Rys. 21: Odsetek posiadanych gendw po Neandertalczykach (screen ze strony wynikow DNA National Geographic).
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