Fig. 1. Panoramica degli individui utilizzati nello studio, dei principali eventi della storia di Roma e i risultati chiave ottenuti. Periodi storici utilizzati in questo studio sono evidenziati da blocchi di uguale colore, con la numerosità dei campioni indicata da punti accanto al numero di individui per periodo. Una mappa dei siti da cui sono stati campionati gli individui è presente in alto a sinistra. 

Fig. 2. Panoramica della struttura genetica di 127 individui antichi dall'Italia centrale.
(A) Gli individui (punti colorati) sono proiettati sullo spazio delle componenti principali definito dagli individui moderni. Le croci rappresentano la variazione (± 2 ds) delle popolazioni antiche (nere) e moderne (grigie). I cerchi e le frecce neri evidenziano tre grandi gruppi temporali. Le etichette colorate indicano cinque popolazioni di origine utilizzate per la Supervised ADMIXTURE analysis.
(B) Supervised ADMIXTURE analysis eseguita con:  i cacciatori-raccoglitori occidentali (WHG), i neolitici anatolici, i neolitici iraniani, la popolazione eneolitica della steppa e i cacciatori-raccoglitori del Marocco (iberomaurusiani) come popolazioni di origine (k = 5).

Fig. 3. Modificazioni dell'origine della popolazione romana durante l'era storica. In ciascun pannello, la PCA (a sinistra) mostra gli individui utilizzati (punti rossi); un'ellisse in grassetto descrive la variazione tra gli individui dello specifico periodo temporale, mentre le ellissi più deboli provengono da grafici precedenti (distribuzione-t multivariata a un livello di confidenza di 0,80). In celeste sono indicate le potenziali fonti in entrata identificate dalla modellazione qpAdm che permette di calcolare la proporzione relativa di ascendenza da un insieme di popolazioni ancestrali che hanno contribuito a formare l'ascendenza della popolazione in studio. La mappa (a destra) indica il territorio di Roma nel periodo indicato, la freccia blu indica la direzione approssimativa del flusso genico.
Nessuna fonte fornisce una misura adeguata per la popolazione romana imperiale (C). Gli individui identificati come anomali da un test f4 sono etichettati con i loro ID del campione (tabella S27). Le popolazioni odierne sono rappresentate da punti grigi, con le etichette mostrate nel riquadro (A).

Fig. 4. La condivisione degli aplotipi tra individui italiani antichi e la popolazione attuale rivela una struttura genetica fine della popolazione.
(A) Lunghezza totale dei segmenti di aplotipi tra le popolazioni odierne (righe) e gli individui del presente studio (colonne) (fig. S22). L'algoritmo di clustering K-means è stato eseguito su righe e colonne. Gli individui menzionati nel testo sono etichettati con i loro ID del campione. Le annotazioni sotto la mappa in pseudocolore indicano la cronologia di per ciascun individuo e un identificatore dei cluster di origine.
(B) PCA gli individui  di questo studio (punti) colorati in base all'appartenenza ai cluster in (A).
(C) Un diagramma a mosaico che mostra l'appartenenza a cluster degli aplotipi [definito in (A)] per ogni periodo di tempo (righe).
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Fig. 1. Overview of study individuals, major events in Roman history, and key findings. Time periods covered in this study are shown by color blocks, with reported samples represented by dots on the left side. A map of the sites from which individuals were sampled is shown in the top left. Present-day Rome, and its administrative province Lazio, are shown.

Fig. 2. Overview of the genetic structure of 127 ancient individuals from central Italy.
(A) Individuals reported here (colored points) projected onto a principal component space defined by modern-day individuals. Crosses represent variation (±2 SDs) of published ancient (black) and modern (gray) populations. Black circles and arrows highlight three major temporal clusters. The colored labels indicate five source populations used for supervised ADMIXTURE.
(B) Supervised ADMIXTURE analysis performed with Western hunter-gatherer (WHG), Neolithic Anatolian, Neolithic Iranian, Eneolithic Steppe, and Morocco hunter-gatherer (Iberomaurusian) as the source populations (k = 5).

Fig. 3. Ancestry shifts of the Roman population during the historic era. In each panel, the PCA (left) shows reported individuals (red points); a bold ellipse describes variation across individuals in this time period, whereas fainter ellipses are from preceding panels (multivariate t-distribution at a 0.80 confidence level). In blue are potential incoming sources identified by qpAdm modeling. The map (right) illustrates the territorial expanse of the political body encompassing Rome at the date specified at the bottom, with the blue arrow indicating the approximate direction of gene flow.
No source provides an adequate fit for the Imperial Roman population (C). Individuals identified as outliers by an f4 test are labeled with their sample IDs (table S27). Present-day populations are represented by gray points, with labels shown in (A).

Fig. 4. Haplotype sharing between ancient Italian individuals and present-day population reveals fine population genetic structure. (A) Total length of haplotype segments between present-day populations (rows) and reported study individuals (columns) (fig. S22). K-means clustering was performed on rows and columns. Individuals mentioned in the text are labeled with their sample IDs. Annotations beneath the heatmap denote the time period for each individual and an identifier for the ancestry cluster. (B) PCA with study individuals (points) colored on the basis of their cluster membership in (A). (C) A mosaic plot showing the haplotype cluster membership [defined in (A)] for each time period (rows).


