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Bevezetés

A magyar Sstorténet népességtorténeti folya-
matai természettudomdnyos kutatdsdban
tobb szakasz ismerhetd fel. Ezek a vizsgdls-
désok megfelelnek a tudomdnyteriiletek
fejlédési szakaszainak, és meglehetdsen pon-
tosan leképezik a vildgban zajlé etnogenetikai'
kutatisok irdnyait is. Erdemes megvizsgdlni,
milyen alapvetések mentén zajlanak ezek a
kutatdsok, és valaszt keresni arra a kérdésre,
léteznek-e olyan dltaldnos érvényti problé-
mdk, amelyek, tdl a vizsgdlatok metodikai
nehézségein, korlitozhatjak a kapott eredmé-
nyek torténeti kontextusba helyezését, kiils-
nos tekintettel a Kérpdt-medence népesség-
torténetére.

A legnagyobb multra visszatekinté kuta-
tdsi teriilet a fizikai antropolégia (Bernhard
— Kandler-Pélsson, 1986). Ez egyben az egyet-
len olyan tertilet, ahol a népességtorténeti
kovetkeztetések levondsinak archaikus adat-
ra épiil6 jogosultsdga is van. A Kdrpét-me-
' Altaldnossagban ldsd Archaeogenetics 2000, Magyar-

orszdgon ldsd Béres, 2003; Czeizel, 1990

dence népességtorténete a provincidlis id6k-
6l — fliggéen elssorban a temetkezési ritu-
soktdl — fizikailag jellemezhetd nagyszdmu
origindlis, az adott torténeti-régészeti iddsza-
kot reprezentdlé humdn varidcié-mintéza-
tokkal. Korlatozottabb mértékben, de , korba
ill6” adataink vannak a sztyeppei titvonal, a
magyar etnogenezis szempontjabél fontos
régészeti kultirdk emberét illeten is. A mai
magyar népesség antropoldgiai Gsszetétele
mind a tpusok, mind a metrikus jellemzés
tekintetében rendelkezésre 4ll. Ez az adatbd-
zis jéval gazdagabb, mint barmely archaikus
sorozat, hiszen més fenotipusos jellegzetessé-
gek is megfigyelhetSk, mint a szdrzet, a pig-
mentdci6. Néhdny kiils6 jegy irott forrdsok-
bél azonosithaté, de tobbségiik csak modern
adatokkal valé 6sszevetésben nyjt tobbletin-
formdciét. A legfontosabb vizsgalhatd, archai-
kus adatbazisban is megnyugtat6 pontossdg-
gal haszndlhaté paraméterek a koponyain-
dexek és a testmagassdg. Ezen mérhetd adatok
variancidjdt azonban multifaktoridlis ténye-
20k befolydsoljdk, a fenotipusos kifejezddés-

ben jelentés kornyezeti tényezdk is szerepet
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jatszanak, f6ként a testmagassdg alakuldsdban.
Tehat a honfoglalds kori és a 20. szdzadi test-
magassdgadatok Gsszehasonlitdsa csak korld-
tozott mélységli konzekvencia levondsdra ad
modot. Més a helyzet akkor, ha idében és
térben egymashoz , kozeli” két adatot hason-
litunk 6ssze: Ery Kinga vizsgdlatai alapjdn a
klasszikus honfoglalék 6nmagukban nem
lehettek a kora Arpad-kori népességek koz-
vetlen genetikai el6zményei, hiszen a testma-
gassdgadataik kozott jelentSs eltérés mutat-
kozik (Ery, 1998). Bonyolultabb a helyzet a
koponyaformdk 6sszehasonlitdsival, mert
ebben az esetben jéval nehezebb elkiilonite-
ni egymdstdl a kiils6 hatdsok okozta véltozd-
sokat és a poligénes 6roklésmenet dltal deter-
mindlt formakat. A klasszikus honfoglalék
jelentds ardnyban tartalmaztak rovidfej(i kom-
ponenst, a mai modern népesség tilnyomé
tobbsége is az. Ez azonban semmiféle konk-
rét Osszefliggést nem jelent, mert jelenlegi
tuddsunk szerint a honfoglalds kordban még
jelentSs rovidfejii népelem az Arpéd-korra
periferizalédik. A ,mai” rovidfejiség 6 Ssz-
szetevdje pedig nem a honfoglalé 6rokség,
hanem az egész eurdpai teriiletre jellemzd,
eddig nem ismert genetikai determinaltsdgti
koponyarévidiilés (abszolut méretek tekin-
tetében a szélességi dimenzi6 novekedésébdl
kovetkezik), mely folyamat a Karpat-meden-
cében a 13. szdzadban kezdédik. Mindkét
alapvetd paraméterrdl elmondhaté, hogy sok
szdz év alatt olyan valtozdsokon mehet keresz-
tiil, amelyek a kozvetlen 6sszehasonlitds ered-
ményeinek direke interpretaldsit nem teszik
lehet6vé, azt még kevésbé, hogy az esetleges
valtozdsokat meseszer(i elemekkel magyardz-
zuk (fejfedd viselete, lovas életmdd, stb.).

Az ember kiilsé testi jegyeinek vizsgalatd-
val szemben konkrétabb informdci6ink van-
nak egyes biokémiai polimorfizmusok 6rok-

Iésmenetérdl. gy az ebbdl az dsszefliggésrend-
szerbél levonhaté konzekvencidk sokkal

megbizhatébbak, mint az antropometriai

jegyek esetében. E médszerek hétranya azon-
ban, hogy archaikus adatbazis létrehozdsdt

tobbnyire nem teszik lehetévé. Ennek oka,
hogy az él6 (friss) emberi szévetekben jol

identifikilhaté markerek tobb évszdzad mul-
tdn mdr nem, vagy csak nagyon korldtozott

mértékben vizsgdlhatok. A torténeti kovet-
keztetéseket ezekben az esetekben abbdl az

alapvetd populdciégenetikai torvényszertiség-
bél vonjik le, hogy egy genetikai jellegzetes-
ség ott a legvaridbilisabb, ahol a jellegzetessé-
get okozd mutdci6 eredetileg kialakult. Ezért

az Gsszehasonlitdsokat nem kronolégiai, ha-
nem foldrajzi vonatkozisban végzik el. Pél-
ddul, ha megyizsgiljik a mai modern magyar
népesség és a kunok egyes genetikai marke-
reinek sszefliggéseit, akkor a , térténeti kord”
kunokat a ,mai” kunokkal helyettesitik. A
vizsgdlati eredményekbdl levont konzekven-
cidk azonban csak korldtozott mértékben

alkalmasak a ,,torténeti kord” kunok és a mai

magyarok hasonlésigdnak a vizsgilatdra. Még

kevéssé relevinsak azok az Gsszefuiggések,
amelyek a magyar torzsi vindorlds korabbi

etapjainak modern teriileti megfeleldire vo-
natkoznak. Tgy pl. a ma él8 cseremisz népes-
ség véresoport-specifitisbeli mintdzatai akkor
se lennének kozvetlen dsszefliggésbe hozhatdk

a10. szdzadi Kérpat-medencei adatokkal, ha

azokkal egyiltalin rendelkeznénk. Annak a

kimutatisa, hogy e finnugor eredet(i népesség

és a mai magyarsig vércsoport-megoszlisa

kozott hasonlésdgok vannak, j, Sstorténeti

szempontbdl haszndlhaté konzekvencia le-
vondsit nem teszi lehetévé, mint ahogy a

madagaszkari vércsoport-gyakorisdgok sem

a rokonsdg miatt mutattak jelent8s egyezést

az orosz katondk hasonlé tulajdonsdgéval.
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A régészeti kort humdn csontbdl nyer-
hetd adatok nemcsak temetdk kozotti, ha-
nem temetdn beliili felhaszndlhatdsdgdt érte
el Lengyel Imre, paleoszerolégiai vizsgalati
modszerével (Lengyel, 1975). Az egyes min-
tdk kozotti osszefiggések felvazoldséval lehe-
t6ség nyilt csalddi kotelékek rekonstrudliss-
ra is, ami elsésorban kisebb temeték belsé
kronoldgidjanak és homogenitdsanak/hete-
rogenitdsinak megdllapitdsa miatt birt ki-
emelt jelentdséggel. Lengyel 1975-ben meg-
jelentetett munkdjéban t6bb mint Stezer
minta elemzését Gsszegzi, és hasonlé nagysdg-
rendi lehet az 1975-1991 kozotr végzett
vizsgdlatba vont elemszdm is. E kétségkiviil
nagy volument, de csak részben kozolt ku-
tatasi eredményeknek az eurdzsiai népmoz-
gdsok kontextusiba helyezése mindmadig
vdrat magdra.

Tauszik Tamds és munkatdrsai immun-
globulinok allélviltozatainak recens mintin
wrtént vizsgilatdbdl vontak le kovetkezteré-
seket a modern magyar népesség dzsiai gyo-
kereit illetden (Tauszik, 1990), Macumoto
Hideo (Hideo Matsumoto) japan kutat6 adat-
bézisaira és médszerére alapozva. Eredmé-
nyeiket Réna-Tas Andrds prébélta a magyar
Sstorténet szempontjibdl fontos aprépénzre
valtani, j6 ardnyérzékkel mutatva rd a méd-
szer erényeire és kovetkeztetéseinek hatdros
voltira (Réna-Tas, 1990).

Az archeogenetikai kutatdsok magyaror-
szdgi meghonosoddsa a szegedi akadémiai
kutatdintézet nevéhez kothetd, ahol Raské
Istvdn kutatéesoportja 1994-ben kezdte meg
archaikus DNS izoldldsdt és tipizaldst régé-
szeti kort emberi maradvényokbdl, a szegedi
Embertani Tanszék nagyrészt alfoldi mintdira
alapozva vizsgdlatait. Ehhez a kezdeménye-
zéshez csatlakozott 2001-ben az MTA Régé-
szeti Intézete is, 6n4llé PCR-laboratériumot

hozva létre Budapesten.* E kutatdsi egyiitt-
mikodés Gjabb eredményei e kotetben ol-
vashatok.

Minta é adatbdzis: ahogy tetszik?

Fiiggetleniil a vilasztott médszertdl, dltaldnos
elvdrds, hogy a vizsgilati eredményekbél le-
vont konzekvencidk mogott milyen 6sszeha-
sonlitott adatbazisok vannak, és azok milyen
kapcsolatban dllnak egymdssal. A kiilonbozé
adatbdzisokat foldrajzi és kronoldgiai szem-
pontok alapjan dllithatjuk Gssze és értékelhet-
jiik. Altalénosségban elmondhatd, hogy a
fizikai antropoldgia kivételével az dsszehason-
litott adatbdzisok mindegyike ,,modern” adat-
ra épiil. Ez azt jelend, hogy az adott népes-
ségrél rendelkezésre 4ll6 adat tertileti jellegt,
és nem tartalmaz jelentés kronoldgiai mély-
séget, vagy éppen csak til nagy idémélység-
ben nyujt értelmezési lehetSséget. Erre példa,
ha a mai modern magyar ,,mintékat” recens,
a magyar Sstorténet szempontjabol kiemel-
ked@en fontos teriileten él8, népességekkel
hasonlitjuk ssze, fiiggetleniil, hogy a minta
véresoportra vagy mas genetikai jellegzetesség
vizsgdlatinak eredményeire szoritkozik. Eza
megoldds a megfelel torténeti-régészeti kort
reprezentdlé adatok hidnya miatt érthetd.
Ugyanakkor nem hagyhaté figyelmen kiviil,
hogy az Gsszehasonlitdsba vont népességnek
is megvan a sajit ,,Gstorténete”, azon belil
kronoldgiai és tertileti mozgistere.

Ezen okok miatt a jelenkori és a 10. szdza-
di magyarsig (kozkelet(ibb néven a honfog-
lalék) 6sszehasonlitdsa esetében is érdemes
megnézni, milyen szempontok alapjdn hoz-
zuk létre az Gsszehasonlitandé adatbdzisain-

kat. A modern adatbdzis alapja nyelvi, kul-

> Eredményeiked] részletesen: Torténeti genetika a ma-
gyar ethnogenezis kutatdsdban. NKFP 2001/5/088 pa-
lydzat zar6beszdmold 2004.

1190

Mende Balazs Gusztav * Archeogenetika és a honfoglalas kor...

turdlis identitds alapu, foldrajzi-politikai ér-
telemben vett 6sszetartozds. Mindkét dgon
magukat minimum két generdcié mélység-
ben magyarnak vallé és magyarul beszélé
felmendkkel rendelkezd egyének alkotjdk. A
10. szézadi adatbdzis alapja a jelenleg haszna-
latos régészeti terminoldgia és az ehhez kap-
csol6dé (vagy ebbdl fakadd) kronoldgiai as-
pekeus. Kimondhaté, hogy a két adatbézis-
nak egyetlen k6zos gytijté-rendezd elve van:
a lokalitds. Ez a tény mdr 6nmagdban is a
visszafogott eredmény-interpretélds mellett
sz6l. Még nehezebb a dolgunk, ha a 10. szd-
zadi magyarsdg és a vélt genetikai-tirsadalmi
el6zményei Ssszehasonlitdsit kivanjuk elvé-
gezni. Az a klasszikusnak nevezett régészeti
kultdrkér és motivumkines, amely alapjan a
10. szdzadi ,honfoglalé magyar” kategéria
kialakithaté, egészen minimalis kozvetlen
el6képpel rendelkezik a sztyeppeti tertiletekrd]
(Bdlint, 1994). Tehdt nincs kizvetlen régésze-
ti Gsszefliggésbdl eredd koherencia, és nincs
lokalitdsbeli egyezés se.

Mis a helyzet, ha a mai ,,magyar” adato-
kat a nyelvészeti és torténeti adatok alapjin
amagyar Gstorténettel dsszefiggésbe hozhatd,
mai populdciék adataival hasonlitjuk dssze.
Ebben az esetben a kivalasztési szempontok
hasonléak és a mintdk tere kiilonbozik. Az
osszehasonlitds eredménye azonban értékel-
hetetlen anélkiil, hogy e torténeti-nyelvészeti
kontextusban rokonnak nevezhet$ populd-
cidk sajdt torténetét is vizsgdlndnk, leginkabb
genetikai OsszetevSk és a népesség foldrajzi
megjelenésének véltozésa tekintetében.

Az archeogenetika védelmében

Az elfogadott kutatasi eredmények mint ak-
tudlis tudomdnyos igazsigok linedris alkal-
mazdsdnak, az eredmények Osszeflizésének
szemlélete nem alkalmazhaté a kiilonbozé

oroklédo biol6giai markerek-jellegzetességek
vizsgdlati eredményei interpretdldsakor. Kii-
16ndsen igaz ez a kis minta-elemszimokon
nyugvé konzekvencidkra. Ha az 4j archeo-
genetikai vizsgdlatoktdl a Karpdt-medence
népességtorténeti folyamatainak megismeré-
sét lehet6vé tevd eredményeket vrunk, akkor
jelentés kutatéi tiirelemmel és még tobb
anyagi lehetdséggel kell rendelkezniink. A két
akadémiai intézetben foly6 kutatds outputja
(mintegy 80 db. 9—11. szdzadi csontmintdbdl
szarmazé mtDNS-szekvencia) jelenleg kevés
ahhoz, hogy bel6le nagy ivii, egyes elmélete-
ket tdimogat6, mdsokat periferizal6 kovetkez-
tetéseket vonjunk le. Természetes médon
adédik a kérdés, mekkora befektetés drdn és
milyen idSintervallumban vérhaté a mintdk
nagysagrendjének olyan mértékli novekedé-
se, amely mind a statisztikai mintavétel, mind
az egyre novekvé tarstudomanyi érdeklédés
probdjat kidllja. Magam ezt az adatfelhalmo-
26 id6szakot minimadlisan 6t-tiz évben hatd-
rozndm meg. Természetesen adott sircsopor-
ton beliili dsszefliggések és a beldlitk ad6dé
régészeti-torténeti konzekvencidk mér a ku-
tatds jelenlegi dlldsdban levonhatdk (j6 példa
erre a hartai temetd). Fiiggetleniil azonban a
rendelkezésre dll6 adatbdzis nagysigitdl, el-
mondhaté — hasonléan a t6bbi populdcié-
genetikai jellegi kutatishoz —, hogy az ar-
cheogenetikai vizsgdlatok csoportosité és
értelmezd kategéridi tal szélesek, ezdltal a
vizsgdlati eredmények tilsigosan dltaldnos
képet mutatnak. Elég, ha csak azt tekingjiik,
hogy a recens mtDNS-tipusok megoszldsa
tekintetében a magyar populdcié szinte alig
kiiloniil el a romdn, cseh, lengyel és balkéni
népességektdl, sét sok esetben még a belsd
heterogenitdsuk is hasonlé mintdzati. Ez
azonban nem a vizsgdlati médszer hibdja,

sokkal inkdbb annak az elkeriilhetetlen felis-
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merése, hogy a tirténeti tiviatban is vizsgdl-
hatd (tehdt régészeti kordi humdn maradvd-
nyokbdl kinyerhetd és tipizdlhatd), jol kovethe-
10 oroklésmenettel bird polimorfizmusok kiala-
kuldsa é mintdzatinak vdltozdsa mint biold-
giai folyamat kronoldgiai értelemben tiilsdgosan

mély; konkrét népességtorténeti osszeftiggések

tekintetében csak feliiletesen rekonstrudlhato.
Ezért virhat6, hogy a létrejové adatbézisok-
ban szereplé molekularis genetikailag elkii-
I6nithetd csoportegységek konkrét népesség-
oreéneti kérdésekben ,jellegtelennek” fognak
mutatkozni, és kdzvetlen interpretdldsra,
féként kronolégiai értelemben nem lesznek
alkalmasak. Régészeti-torténeti és igy krono-
l6giai adat nélkiil az adatok ,tiresek” marad-
nak, birmekkora mentilis és technolégiai

erdfeszitést is 6l bele a molekularis genetikus

szakember. Latni kell, hogy azok a ,,nemzeti”
eredetkutatdsok, amelyeket eddig archeoge-
netikai médszerekkel Eurépdban végeztek,
mind idében, mind térben, mind torténeti

adatok szempontjabol jéval koriilhatdroltab-
bak, megkockdztatom: egyszer(ibbek, mint

a magyar Gstorténet hasonlé adottsdgai.

A vizsgdlt genetikai jellegzetességek dltal
meghatdrozott mintdzatok hasonlésigait—
eltéréseit adott szabdlyok alapjdn, egyszer(i
leir6 médon elemezni tudjuk. De nagyon
behatdrolt lehetéségeink vannak annak a
kérdésnek a megvilaszoldsdra, hogyan és
legf6képpen mikor jottek létre az egyes po-
puldciok kozotd eltérések. A vizsgalataink
ugyanis abbdl a prekoncepciébdl indulnak
ki, hogy a Kdrpdt-medence 10. szdzadi népes-
sége és a jelenkori magyar populdcié kozotti
dzsiai haplocsoport-megoszlas eltérésének
alapja a 10. szdzadban érkezett honfoglalé
népesség keleti, hagyomdnyos elnevezéssel
dzsiai eredetli népességdsszetevdje. Ahhoz
azonban, hogy e tertilet népessége haplotipus-

mintdzatdnak viltozdsit jol itéljik meg,
sziikséges az dzsiai elemek kordbbi vagy ké-
s6bbi megjelenési lehetdségét is szimba
venniink. Nem szabad figyelmen kiviil hagy-
ni, hogy eddigi vizsgdlati eredményeink nem
alkalmasak a modern magyar populicid dzsiai
eredetti anyai dga csupdn a 10. szdzadi gyoke-
rekbél vald szdrmazgtatdsdra. Tobb egymis
utdni idémetszet adatai kellenek ahhoz, hogy
avéltozdsokat folyamatukban értelmezhessiik.
A recens magyar népességben kimutathat6
néhdny szézalékos és a jelenleg rendelkezésre
all6 archaikus adatbdzis mintegy 15 szdzalékos
dzsiai haplocsoportardny-adata 6nmagdban
semmilyen meglepetéssel nem szolgdl abban
a tekintetben, hogy mintegy ezer év, ca. 35—40
generdci6 leforgdsa alatt a vélhetGen a honfog-
lal6kkal a Kdrpdt-medencébe érkezd dzsiai
eredetli csoportok genetikai lenyomata ter-
mészetes médon kihigulhatott. Kérdés azon-
ban, hogy ez a higuldsi folyamat egyenletes
madon, évszazadonként csokkend tendenci-
dt mutatva ment végbe, vagy mér az Arpad-
kor els6 évszdzadinak végére minimalisra
csokkent az dzsiai eredetti népességcsoportok
ardnya. Ez utdbbi esetben ugyanis arra a ko-
vetkeztetésre kell jutnunk, hogy a Kdrpat-me-
dence népessége nagysdgrendileg multa felil
az Gjonnan érkezdk szdmadt, és/vagy a honfog-
lalé népességnek sem alkottdk lényeges Gsz-
szetevéjét az dltalunk vizsgdlatba vontak. Igy
igazolédna az az el6feltevés, hogy a régészeti
meghatdrozds dltal ,klasszikus honfoglalé-
ként” kategorizdlt csoport népességtorténeti-
leg nem értelmezhetd, sem szimaranydt, sem
mds biol6giai karakterét tekintve nem hasz-
ndlhaté fel mds csoportokkal torténd direkt
osszehasonlitdsra. Az dzsiai elemek honfogla-
16k csoportjaihoz torténd kotésének alapvetd
feltétele lenne az is, hogy legyenek ismerete-
ink a honfoglalds elétti évszdzad(ok) Karpat-
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medencei népességének hasonlé jellemz6irdl.
Ha ugyanis bebizonyosodna, hogy a 8—9.
szazadi népességekben szintén magas és ha-
sonl6 megoszldsti az dzsiai eredetti népelemek
ardnya, akkor a honfoglalék hasonléan ma-
gas ardny-adata mar nem jelentené egyértel-
mten, hogy az idekertilésiik a 10. szdzadban
bekoltozott népelemekhez kdthetd.

Egy visszatérd kérdés:
a honfoglalds kor reprezentativitdsa

Ha elésoroljuk, hogy a honfoglalds kordnak
és a magyar Gstorténet népességtorténeti

kérdései érdemi megyvitatisdhoz milyen

kérdéseket kell feltenniink, litni fogjuk, hogy

a kérdések nagy része jelenlegi ismereteink
alapjdn nagyon nehezen vagy egyaltaldn nem

valaszolhaté meg. Mekkora, milyen dsszete-
vOkbél dll, és foldrajzilag hogyan oszlik meg

a Kérpdt-medence népessége a 9. szdzad vé-
gén? Mekkora létszimu, mennyire homogén

és milyen demografiai stitusti a honfoglalé

népesség? Kimutathaté-e szirmazdsi eltérés

a férfi és a néi népesség kozote, és van-e esély
generdciok elkiilonitésére a 10. szdzadban?

Meddig és hova vezethetd vissza a honfogla-
16 népesség karaktere?

A kérdések megvilaszolésira az eddigi
egyediili, teljességre torekvé és koncepcizus
reakcié Ery Kinga nevéhez ktheté (Ery, 1983,
1994). Ery a Kérpat-medence kiilonboz6
régészeti korti népességeinek vizsgdlata, a
koponyasorozatok Kdrpdt-medencén tili
genetikai kapcsolatainak felvdzoldsa mellett
a honfoglalds kori embertani anyagot a ko-
ponydk metrikus adatai alapjan csoportokba
osztotta. A kozolt eredmények koziil a leg-
nagyobb visszhangot a honfoglalds kori és az
Arpad-kori regiondlis csoportok Gsszehason-
litdsdnak antropolégiai konkliziéja véltotta

ki: a klasszikus ritussal temetkez3 honfoglalok

nagy része nem hozhaté semmiféle morfolé-
giai kapcsolatba az Arpad-kori népességekkel,
viszont a Kdrpat-medence egyes teriiletein

kimutathaté a késé avar kori népességek és

az Arpad-kori népességek hasonlésaga. Mis

modszerrel, de hasonlé kovetkeztetésekre

jutott Szathmdry LdszI6 is alfoldi és Felss-
Tisza-vidéki temetSk vizsgdlatdval (Szathmdry,
1996). A honfoglalok és az Arpad-kor népes-
ségének kiilonalldsdt megerdsitették a Kdrpat-
medencei népességek termetadatainak ssze-
foglal6 vizsgdlatai is. Megdllapitasai lényege,
hogy a minimdlisan 40 szdzalékos ardnyban

europo-mongolid elemeket is tartalmazo,
rovid és kimondottan széles koponyadimen-
zi6ju, klasszikus temetkezési ritusti honfog-
lalék biztosan nem lehettek a kora Arpad-kor
nagy létszamu temetiben temetkezSk gene-
tikai el6zményei. Ugy vélem, hogy e paradox-
nak ldtsz6 és sajnos a mai napig annak tekin-
tett megdllapitds is indokolja, hogy elejét

vegyiik a molekularis genetikéval szemben a

magyar storténeti kutatis dltal allitott elvd-
rdsoknak. Nem jdrok messze az igazsdgtdl, ha

azt gondolom, hogy az alapveti probléma

ebben az esetben (is) a vizsgdlati mintdk repre-
zentativitdsiban rejlik.

Abbdl kell kiindulnunk, hogy pontos
népességtorténeti adatok hijin a honfoglalds
kori populiciét nem értelmezhetjiik jol ko-
riilirhaté, adott idépillanatban jellemezhetd
népességnek. Ezért annak elfogaddséhoz,
hogy a régészeti adatok mentén létrehozott
embertani vagy akdr molekuldris genetikai
adatbdzis jl reprezentalja a Kdrpat-medence
honfoglalé népességének egészét, azt a kikotést
kell tenniink, hogy a mintavélasztés alapjdul
szolgdlé régészeti jelenségek, leletegytittesek
is jol reprezentdljak a honfoglalé népesség egé-
szének anyagi kultirdjat, vagyis nagy valdszi-
niiséggel lefedik a népesség genetikai ssze-
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tevdinek tobbségét is. Ellenkezd esetben a
teljes népesség csak egy, régészeti adatokkal
jellemzett, adott csoportjardl kapunk infor-
méciét. Tehdt csak akkor tekinthetjiik a termé-
szettudomdnyos vizsgdlatokba bevont honfog-
lalbkat a honfoglals népesség egésze reprezentdn-
sdnak, ha a kivilasztds 6 szempontjaként
szolgdls, tobbnyire klasszikus leletanyagii temet-
kezési formdkat reprezentativnak tekintjiik a
temetkezd népesség egészére. Ennek beldtdsa
utin nem keriilhetd ki a kérdés: varhaté-e a
kulturdlis jelenségek mogote genetikai dssze-
fliggés? Szervezi-e és milyen médon a gene-
tikai kapcsolat a Krpdt-medence népességé-
nek anyagi kultardjdt? Lehet-e természettu-
domdnyos adatokkal valaszt adni a leletanyag
eloszldsa, vélt szocidlis struktdrdja mogote
rejl6 kérdésekre? Erésen kétséges.

Vegytink egy példdt a kutatdstoreénet egy
olyan jél preferdlt tertiletérsl, mint amilyen
a sebészi trepandcio. Tegyiik fel, hogy a Kar-
pat-medence teriiletén fellelt, a honfoglalok
anyagi kultdrdjaval fémjelzett sirokbdl Gssze-
gytjtjiik a sebészileg trepandlt koponyalele-
teket, é modern molekuldris genetikai méd-
szerekkel megvizsgdljuk a trepandltak gene-
tikai Osszeftiggéseit. Tételezziik fel, hogy a
vizsgalati eredmény szoros Osszefliggést jelez
avizsgdlatba bevontak szdrmazdsi vonaldban.
Kovetkezik-e ebbdl barmiféle konzekvencia,
és ha igen, mire/kire vonatkozik? Kovetke-
zik-e a megdllapitdsbdl, hogy a kulturdlis
tradiciénak genetikailag meghatrozhat6
héttere van? A valasz nemleges, mert ebben
az esetben a tradicié nem a jelenség tdrgyit,
azaz a trepandltat, hanem az alanydt, a trepa-
ndlét jellemzi. Az sszefliggés csak a trepand-
ciét elvégzék csoportjdn beliil vizsgdlva lenne
relevéns, csakhogy dket nem tudjuk megne-
vezni, és nem tudjuk egy adatbézisban vizs-
galni, miként a trepandcion dtesettekrdl sem

tudjuk, hogy lefedik-e a népesség Gsszetevdi-
nek genetikai sokféleségét. A kulturalis jelen-
ség hitterében természetesen lehet vizsgdlha-
t6 és értelmezhetd genetikai sszefliggés, de
a sebészi trepandcié oka nem egy kozos szdr-
mazasi vonal, hanem egy koponyatrauma,
ami leginkabb a harci cselekményekkel hoz-
hat6 6sszefiggésbe. Az elhibazott kérdéstel-
vetés igy sziikségszerlien vezet a vizsgilati
eredmények rossz interpretdldsahoz.

Csupédn népességtorténeti megfontolds-
bdl azt mondhatjuk, hogy a klasszikus hon-
foglalénak mindsitett temetkezések nem fe-
dik, nem fedhetik le a Kdrpdt-medencébe
érkezett népesség egészét, csupdn egy-egy jel-
legzetes, morfoldgiailag vagy akér haplocso-
portok alapjan elkiilonithetd tipusait. Ha
ennek ellenkezgjét dlliuk, akkor viszont a
honfoglal6knak nagyon kis szimban kellett
a Karpdt-medencébe érkezniiik. Minthogy
az is egyenes kovetkezménye az el6bb mon-
dottaknak, hogy a Karpdt-medence népessé-
gének szima jéval nagyobb volt a honfoglalds
eléestéjén, mint ahogyan azt feltételezzitk. A
200-300 ezer {6 6Gnmagdban nem megalapo-
zatlan becslés, de a 10. szdzad masodik felétsl
indulé és a kora Arpad-kori temeték magas
sirszdma ezt nem tdmasztja ald. A néhdny ezer
honfoglalébdl és az itt él6k szimdbdl nem
kovetkezik az a nagysdgrend, amit a kora
Arpéd-kor soros és a templom kariili temeti-
ben tapasztalunk, hacsak az itt taldlt népesség
szdma a feltételezettnél jéval nagyobb. Durva
dltalinositdssal azt is mondhatndnk, hogy
migaro. szdzad elsd felében , kevesen” temet-
keznek, de t6bbnyire gazdagon, addiga 970
utdn mdr ,sokan” teszik ezt, tobbnyire példés
szerénységgel. Ez torténetileg taldn (kalando-
zasokbdl szdrmazdé nemesfém elmaraddsa,
késébb a keresztény temetkezési szokdsok
térnyerése), de demografiai, ha tetszik, popu-
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liciégenetikai szempontbdl nem védhetd.
Kikertilhetetlen annak a beldtdsa: nem min-
denkit vettiink szamitasba, ill. nem minden-
kit taldltunk meg eddigi médszereinkkel.

A kis létszam1 temetdk dltaldban a klasz-
szikus leletanyaggal jellemzett népességet
karakterizaljdk, a nagy, tobb szdzas sirszimu-
ak a 10. szdzad mésodik felét, bdr néhdny
esetben (példdul Sarrétudvari-Hizéfold) a
nagyobb sirszimuak is rejtenek néhdny klasz-
szikus leletanyag sirt. Ha a néhdny 10. szdzad
mésodik felétd] keltezett temetd Osszes sirjd-
nak a szdmdt osszehasonlitjuk a jéval t6bb
lel6helyrdl Gsszegytilt klasszikus honfoglalé
sirszimaval, a képzeletben feldllitott mérleg
majd 6sszeddl. A sirszdamok Osszességét te-
kintve a késébbi temetkezések ,agyonnyom-
jak” a kisebb, csalddi temetkezéseket, pedig
a megtaldlds e/méleti valészinlisége ugyanak-
kora: Halimba—Cseres sirmezéjének feltdrd-
sa 932 elhalt egyén csontozatdval gazdagitott
minket, ami megfelel harminc-negyven kis-
csaladi temetd sirszimanak. Kiindulva abbdl,
hogy a10. szdzad kézepétdl egyre er6sod6 —a
jelenlegi trténeti kutatis szerint az Arpadok
torzséhez kothetd — hatalmi kdzpontositast
figyelhetiink meg (Krist6, 1995), a kisebb
sirszdmu temetSk elttinésén és a nagyobb
sirmez6k felbukkandsdn nem csoddlkozunk
nagyon. Ez azonban a probléma demografiai
paradoxonjdra nem nyujt megfeleld vélaszt.

Nem szabad alulbecsiilni annak a problé-
minak a jelent6ségét sem, ami a kiilonb6z6
mintak vizsgilatra val6 alkalmassdgdbol fakad.
Féként azokban az esetekben, ha nincs mé-
dunkban a vizsgdlati mintit ©bb koziil ki-
valasztani. Az eddigi vizsgdlatok azt mutatjik,
hogy a csontok DNS-megtart6 képessége,
ennek elemzési sikeressége és az abszolut
fekvési id6 kozotti Osszefliggés nem olyan
er6teljes, mint ami a betemetési hely makro-

és mikrokornyezeti hatdsai, a temetkezési
ritus és az izoldlds és a PCR reakci6 sikeressé-
ge kozott fenndll. A Karpat-medencében
példdul legenddsan rossz megtartdstak a
szarmata kori népességek csontmaradvanyai,
ezért keveset tudunk a morfoldgiai karakte-
riikr8l. Lehet, hogy a molekuldris genetikai
profiljukat sem sikeriil annyira megismerni,
hogy az hozzdjérulhasson népességtorténeti
kérdések megvalaszoldsihoz. Kiilondsen
problémis lehet az akkor, ha a sikertelenség
egy kiemelt, kronolégiai jelentSséggel is bird
sirban taldlt csontozat esetében 4l fenn.
Nem kétséges, és ezt a szegedi genetikus
kollégdink is bizonyitottdk, hogy az dzsiai
eredet(i haplocsoportok jelentdsebb szerepet
toltStrek be a 10. szdzad népességében, mint
jelenleg. De a ,,probléma’ nem a jél elkiil6-
niilé, jol bizonyithatéan keleti eredet(i nép-
elemekkel van, hanem az , Atmeneti”, illetve
mind morfoldgiai, mind molekuldris gene-
tikai vonatkozdsban eurépainak mindsitett
csoportokkal. Mind a jelenkori népességek,
mind a 1o-11. szdzad népességének e nagy
csoporton beliili heterogenitdsa elbizonyta-
lanité, ha a honfoglalé népelemeket, leg-
aldbbis torténeti vonatkozasban egyivdsinak
tartjuk. De mindemellett a 1o-11. szdzadi
vizsgalt népesség keleti elemeinek homogeni-
tdsar6l — az dzsiai eredet(i halopcsoport adat-
bézisok statisztikailag kisebb kutatdsi prefe-
raltsiga miatt—sem beszélhetiink. Figyelmez-
tetSleg tekintsiink a morfolégiai antropolé-
giai kutatds azon zsdkutcdjira, amely , keleti”
elemeket keres a honfoglalé népesség ossze-
tételében, kiilonos tekintettel a gazdagon,
klasszikus leletanyaggal temetkez$ népelemek-
re, mintegy elére meghatdrozva a levonhat,
levonandé konzekvencidk tobbségét. Ugyan-
akkor nem veszi figyelembe, hogy a ,dzsiai”,
pontosabban mongolid morfolégiai Gsszete-
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vk dllandé keresgélése, a régészeti megfigye-
lésekkel valé kényszeres Gsszevetése, az dzsiai
eredet minél nagyobb ardny, szinte ,elvart”
kimutatdsa mint tudomdnyos megkdozelités
mdr az avarok kutatdsa kapcsdn cs6dot mon-
dott. Az avar kor népességeinek reprezentd-
cidja az adatolt vézak jéval tizezer feletti szd-
méval a Kérpdt-medence torténeti emberta-
ni kutatdsdt tekintve kiemelkedének mond-
haté. Az embertani kutatdsok f6ként Liptdk
Pél és munkatdrsai kozléseinek kovetkeztében
mér az 1970-es évek végén leszdmoltak a
Karpdt-medencei avarsdg mongolid tipust
népelemként val6 interpretaldsaval, jéllehet,
a mongolid-europo-mongolid tipusok szd-
mos, régészetileg kiemelkedd fontossigu te-
metdben (f6ként a Duna vonal4tdl keletre)
meghatdrozd elemét képezték a népesség
morfolégiai arculatdnak (Liptdk, 1983). Az
azonban nyilvanval6vd valt, hogy az avar kor
egyetlen kronoldgiai etapjiban és a Kérpdt-
medence egyetlen természetf6ldrajzi régi6js-
ban sincsenek olyan meghatdrozé ardnyban,
hogy dltaluk az avar népesség egésze torténe-
ti szempontbdl karakteresen feloszthat6 és
jellemezhetd volna. Ezért gy gondolom,
hogy a jéval rosszabbul adatolt 10. szdzad
tekintetében sem érdemes a kutatdsokat az
dzsiai elemek ardnyanak sziintelen keresgélésé-
vel és ismételgetésével mellékviganyra terelni.
A bbségében eurdpai lokalizécidji mé-
sik f6 csoport haplocsoport-osszetételének
problémdja véleményem szerint kiemelt jelen-
8ségii, annak ellenére, hogy azarcheogenetikai
kutatds eredményeibél levonhaté torténeti
kovetkeztetések diszkrimindcids ereje taldn
ebben ez esetben a leggyengébb. Antropolé-
giai adatok bizonyitjdk, hogy a Kdrpat-me-
dencétdl az Ural-Volga vonaldig élt egy fobb
embertani karakterében homogénnek nevez-
het (hosszu, keskeny koponyadimenzidjt)

alapnépesség, melynek gyokerei a morfomet-
rikus 6sszehasonlitdsok alapjén az Alsé-
Dnyeper—Krim és Don-konyok térségének
vaskori alapnépességében keresenddk, a K.
e. els6 évezred kozepéig visszavezethetden. A
Kérpdt-medence teriiletét a Kr. u. els§ évez-
redben errdl a teriiletrd), illetve ezen a teriile-
ten keresztiil tobb hullimban érte el jelentés
szdmu népesség: szarmatak, hunok, hunkori
keleti-germdn és irdni népelemek, avarok,
honfoglalék. Az elkiilonithetd formai jelleg-
zetességeket mutatd csoportok azonban a
teljes népességnek csak kisebb hanyadst teszik
ki. Azért csupan embertani megfontoldsbdl
semmi okunk azt varni, hogy az avarok 75-
megei elkilloniiljenek egy korabbi/késGbbi
avar vagy akdr honfoglalé magyar betelepe-
dési hulldm zomegeitdl. Folytatva a gondolat-
menetet, beldthatd, hogy ha egy adott termé-
szetfoldrajzi kozeg népességét adott idSpilla-
natban olyan 4j népességhulldm éri el, amely
genetikai gyokereit tekintve hasonlésdgot mu-
tat az ott tartozkodokkal, akkor az Gjonnan
megjelent népelemként varhatéan csak anya-
gi kultirdjaban, temetkezési ritusaiban lesz
megfoghatd, az embertan jelenleg rendelke-
zésre 4ll6 vizsglati médszereivel aligha. Va-
gyis, népességtorténeti értelemben a Karpét-
medencében nem kettds, hanem t6bbszoros
egymdsra rétegzodés, ha tgy tetszik, tbbszo-
16s honfoglals zajlottlea . szdzad utin. Ennek
csak utols6 nagy etapja esik a 10. szdzadra,
nem szamitva az Arpad-hdzi kirdlyaink alat-
ti telepitéseket (példdul kunok). Nem lenne
meglepd, ha ugyanez a konzekvencia az ar-
cheogenetikai adatok értékelése kapesan is
elédllana. Ha elfogadjuk, hogy a Karpat-
medence népessége példdul az Alsé-Dnyeper
vidékérdl egymds utdn twbbszor kaphatott
népesség-injekcickat—a molekuldris genetikai

6rén jelentékeelennek nevezhetd évszazados
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idékozokkel kovetve egymdst—akkor szembe

kell nézni azzal, hogy e népességek a vizsgdl-
haté molekuldris genetikai polimorfizmusok

tekintetében nagyon hasonlé 6sszetételtiek

lehetnek. Ugyanakkor azt sem szabad elfelej-
teni, hogy egy ugyanazon teriilet néhany szdz

évvel egymast kovetd népességkaraktere 6sz-
szességében lehet sokkal sziirkébb, homogé-
nebb, mint amilyen ugyanezen teriilet egy-
egy iddszakon beliili mintdinak varidcidja.

Hogyan tovdbb?
Megfeleld nagysigrendti és legaldbb foldrajzi

tekintetben reprezentativnak mondhaté mo-
lekuldris genetikai adatbézis elkésziiltével,
amely szandékaink szerint a mdsodik kuta-
tdsi idészak végét (2007) kovetden kezdddik
meg, az eddigi méret- és formahasonlésigon
nyugvé morfoldgiai antropolégiai eredmé-
nyeket ssze kell vetni az 4j molekuldris ge-
netikai eredményekkel. Kérdés, hogy a mo-
lekuldris genetika 6j kategéridi hogyan felel-
tethet6k meg a hagyomanyos torténeti em-
bertani fogalmainak. Meg kell vizsgalni, hogy
az eddigi morfoldgiai és metrikus vizsgdlatok
dltal létrehozott kategéridk (példaul a rovid-
fejliség) hogyan viszonyulnak a haplokatego-
rizdlds dltal létrehozott csoportokhoz. Az ed-
digi ismeretek amellett szélnak, hogy az olyan
fenotipusosan megjelend tulajdonségokat,
mint példdul a koponya-, illetve fejforma,
tobbnyire a sejtmagi DNS testi kromoszd-
mdin elhelyezkedd, rekombindlédé gének/
géncsoportok hatdroznak meg és nem egy-
egy gén (Weiss, 1999). Az un. poligénes 6rok-
lésmenetti tulajdonségok kifejezddését pedig
kiilsé, nem genetikai tényezdk is befolyésol-
hatjdk (életfoldrajzi kozeg, fehérjebevitel,
vitaminhidny). A természeti kozegekkel legin-
kabb ellendllébb torténeti korti emberi ma-

radvényok (csont, fogazat) kis mennyiségti,
rossz llapotd, toredezett 6rokitdanyagot tar-
talmaznak, az egyes morfoldgiai jegyekért
felelés szakaszok megtaldldsa és oroklésme-
netének feltdrdsa nagy nehézségekbe fog tit-
kozni. A csontozaton megjelend jellegzetessé-
gek genetikai alapjainak feltdrdsat csak a teljes
orokitdanyag ismeretében lehet megkisérelni.
Még ebben az optimdlis esetben sem biztos,
hogy a formai jegyek oroklésmenete leirhaté.
Alehetdséget bizonyos, ismert 16kuszon 1év6,
betegséget okoz6 allélvaridciok megfigyelése
jelentheti, amelyek biztosan kothetSk egy-egy
morfolégiai jellegzetességhez.

Nagy a val6szintisége, hogy a kiilonb6z6
genetikai vizsgdlati mddszerrel kimutatott
szdrmazasi csoportok nem fogjdk fedni a ha-
gyomdnyos embertani vizsgdlatok dltal létre-
hozott kategéridkat, sokkal valészin(ibb, hogy
csak a két adatbdzis komplementaritdsa vdr-
haté. Ez az eredmény pedig csal6dést kelthet
azokban, akik az archeogenetikdtdl egyma-
giban vérjik a megvildgosodast és a hidnyos-
nak vélt antropoldgiai kutatdsi eredmények
kiigazitdsdt. Amikor a magyarsdg genetikai
Osszetételének kutatisardl beszéliink, sokszor
elfelejtjiik, hogy csupdn a vizsgalati metddu-
sunk megyvalasztdsa, jelen esetben az mtDNS
és Y-kromoszéma polimorfizmusainak vizs-
gilata, csupdn a mds modszerekkel szembeni
jelentésen nagyobb diszkrimindcids erejébdl
fakadéan nem fog a magyar Sstorténet szd-
mdra valamiféle égi jelként szolgdlni. A né-
pességtorténeti folyamatok megismerhetdsé-
gének hatdrait tiszteletben kell tartanunk,
f6ként az eurpai népességtorténeti folyama-
tokban egyediildlléan bonyolult magyar et-
nogenezis tekintetében.

Lehet, hogy ismét ugyanabba a foly6ba
1éptiink?
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G. H. Wang és C. L. Lu 1981-ben beszdmol-
tak arrél, hogy sikeresen tisztitottak dezoxiri-
bonukleinsavat egy Han-dinasztia korabeli
kétezer éves miimia mdjabdl (Wang — Lu,
1981). Bdr ez volt az els§ kozlemény, amely
bizonyitotta, hogy régészeti leletekben meg-
6rz6dik az orokitGanyag szerkezete, a kozlést
mégsem fogadta kitor6 lelkesedés a tudomd-
nyos viligban, miutin egy kinai nyelvii fo-
lySiratban jelent meg, amit tudvalévéen nem
sokan olvasnak a nyugati féltekén. Koriilbe-
lill a publikdcié megjelenésének idején formd-
l6dott a Kaliforniai Egyetem Berkeley cam-
pusdn az a csoport, amely Allan C. Wilson
vezetésével 1984-ben a Nature hasibjain bizo-
nyitotta, hogy val6ban megérzédheta DNS
a mtizeumi leletekben. Ok egy 140 éves, mu-
zeumban Srzott kipusztult 16fajta, a quagga
bérébdl rovid mitokondridlis DNS-szakaszt
izoldltak, és ennek segitségével elhelyezték ezt
az dllatfajtdt a lovak és zebrak filogenetikai
fajan (Higuchi et al., 1984). Nem sokkal ez-
utdn Svante Pdibo egy 2400 éves mimidbol
izolalt 8si DNS-t (aDNS) (Pizbo, 1985).
Miért van ezeknek a tudomdnyos ered-
ményeknek kiemelked jelentdségiik? Azére,
mert a DNS bizonyos szerkezeti varidciéi
alkalmazhat6k genetikai rokonsdgi fék szer-
kesztésére, killonboz6 fajok egymédshoz valé

rokonsdgi viszonyainak meghatdrozisara,

kiilonb6z6 embercsoportok eredetvizsgala-
tdra, rokonsdgi szintjének a megallapitdsara.
Ezek a varidciok a DNS épitSkovei, a nukle-
insav bazisok sorrendjének a kiilonbozd val-
tozatai, amelyek kiilonb6z6 gének szintjén
tanulmanyozhat6k.

Az emberi DNS kiilonb6z6 génlokuszait
(lokusznak nevezziik azt a DNS-szakaszt,
amely a klasszikus genetika szabdlyai szerint,
mendeli 6roklédést, és egyetlen tulajdonsd-
got hatdroz meg) hasznaltik ilyen célra. Ezek
kiilonb6z6 idémélység vizsgdlatat teszik le-
hetévé (1. tiblizat).

Ma él6 populaciok vizsgdlatindl az a szem-
pont, hogy minél t3bb genetikai bélyeg po-
limorfizmusait (polimorfizmus: egy allélbdl
populdcién beliil legaldbb ketté van jelen)
vizsgiljuk, anndl pontosabb a rokonsdgi fok
megdllapitdsa. Ilyen alapon 620 allél (olyan
varidnsok, amelyek hasonléak, de nem azo-
nosak, és génjiik ugyanazon a kromoszémén,
ugyanazon a helyen taldlhat6) vizsgilatédval
kiilonb6z6 kontinenseken él6 néhdny popu-
licié egymastdl jol elkiilonithetden jelenik
meg az eltérések alapjdn szerkesztett gyokér
nélkiili rokonsagi fan (Tishkoff, 2004).

A DNS-ben meglévd eltérések és azonos-
sdgok kiilonbozé mértékiek az egyedek és a
populdcidk kozott. A Humén Genom Prog-
ram bizonyitotta, hogy DNS-szekvencia

1199



