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Az ember kiilsé és bels6 tulajdonsdgait az
orokit6anyag, a DNS hatdrozza meg. Ugyan-
eza molekula az emberiség eredetére, de ezen
beliil az egyes népcsoportok eredetérdl és
rokonsdgi viszonyairdl is hordoz informacié-
kat, ugyanakkor kozvetlen rokonsagi kapcso-
latok kimutatdsdra is alkalmas.

Az ember teljes genetikai informaci6ja, a
genom kozel 99 %-a a sejtmagban, kromoszé-

mikba csomagolva, mig a maradék 1 %-a a
mitokondriumokban taldlhaté. Mai ismere-
teink szerint a mitokondridlis DNS 37 gént
hordoz, mig a sejtmagi, kromoszémadkba
tomoriile an. nukledris géneknek a szama kb.
2530 ezer (1. dbra). A sejtmagi géneket mind-
két sziil6 egyenlé mértékben hagyomanyoz-
za rank, rdadasul az egyedfejlédés egy bizo-
nyos stddiumdban ezek keverednek, rekombi-
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ndlédnak is egymissal. A legutolsé nemzedék-
ben két nukledris felmenénk van, egy gene-
réciéval ,feljebb” mdr négy nukledris el6dot

taldlunk. Hudsz emberdltére visszamenden,
dtlagosan huszonét éves genericiés idével

szdmolva, t6bb mint egymilli6 azon el6dok
szdma, akik hozzdjarultak sejemagbéli génje-
inkhez. Jelenleg az emberiség torténetének
kiilonféle egyedi valtozdsait kiolvasni a sejt-
mag génjeibdl és géndarabjaibdl reménytele-
nill bonyolultnak tlinik. Populdciék rokon-
ségi viszonyainak tanulmdnyozisdhoz ezért

célszerti olyan bélyegeket vizsgdlni, amelyek-
ben nem keveredik az anyai és az apai infor-
micié az egymdst kovetd nemzedékekben.
Ellentétben a nukledris DNS donté hdnyada-
val, a mitokondridlis DNS 6roklédése linea-
ris, vagyis a genetikai informdci6 forrdsa

nemzedékenként csak az anya, illetve az anyai

dgi oroklési vonal. Az Y-kromoszéma egy
bizonyos szakasza pedig valtozatanul 6rok-
16dik apdrdl fidra.

Régi és mai populdcidk rokonsdgi viszo-
nydnak megértéséhez, a régi populdciok
mozgisinak meghatdrozdsihoz egyik lehet-
séges médszer e populdcidk genetikai jelleg-
zetességeinek Gsszevetése. Ennek feltéeele,
hogy archaikus mintikban is kimutathaték
és tipizalhatok legyenek az orokitanyag
kutatdsi céloknak megfeleld szakaszai.

A régészeti mintdkban a DNS az emberi
és dllati testet felépitd szoveti elemek koziil a
csontokban és a fogazatban vizsgélhat, ahol
a konzervdlédds és a DNS-tartalom szerke-
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DNS-izolalas

csoves csont mintavétel

HUMAN GENOM

99 % sejtmag 1 % mitokondrium
~30 000 gén 37 gén

I dbra * Az emberi 6rokit6anyag megoszldsa
a sejten beliil

zeti megbrzddése elsésorban a temetkezési
hely mikrokérnyezeti adottsigainak fliggvé-
nye. A Kdrpit-medence tSbbnyire savas ta-
lajkézegében 1év maradvényokban dltaliban
csekély mennyiségli és rossz mindségli DNS
mutathaté ki. Jellemzdje az erds toredezettség,
oxidativ és hidrolitikus bdzismédosuldsok, a
talajbdl és a bioldgiai anyag degraddcidjabol
szdrmazo, kapcsolddd vegyiiletek jelenléte.
Vizsgalatainkhoz a DNS-t cséves csontokbdl
nyertiik. Az izoldle DNS vizsgalni kivint
szakaszdt Gn. polimerdz-lincreakciéval (PCR)
felsokszoroztuk, majd a reakcié sikerességét
és hitelességét gél-elektroforézissel ellendriz-
titk. A felsokszorozott DNS-régiot végiil a
bézissorrend megdllapitdsa érdekében szekve-

naltuk (2. dbra).

1. A mitokondridlis DNS

oroklodési vonal vizsgdlata

A mitokondriumok feladata, hogy segitsék
az oxigén felhaszndldsit a sejt energiaterme-
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PCR elektroforézis szekvenalas

2. dbra * Az archaikus mintdk vizsgélatdnak menete
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lésében. Minél tevékenyebb a sejt, anndl tbb
mitokondriumot tartalmaz. A DNS-vilto-
zasok, -mutdciék mind a mitokondriumban,
mind a sejtmagban spontdn jénnek létre,
dltaldban egyszeri masolasi hibdk, amelyek
a sejtekben miksdd hibajavité mechaniz-
musok ellenérz8 rendszerén észrevétleniil
tcstisznak. A mitokondridlis DNS-ben van
egy kb. 1200 bazisparos nem kédold —az tn.
hipervaridbilis(HVS) — régi6, ahol a bekovet-
kezett mutdciék nem jérnak az organizmus
szamdra kdros kovetkezményekkel, igy az itt
kialakult muticiék gyorsan rogziilnek, és
ardnylag gyorsan elterjedhetnek a populdci-
6ban. Mivel a szakaszon kb. minden tizezre-
dik évben rogziil egy mutdcio, ezért ez mo-
lekuldris evolticids 6raként is hasznalhatd. Az
egyedi szekvencidk egymdstdl eltérd pozicié-
ik (muticiéik) alapjin egy-egy haplotipust
hatdroznak meg. Azok a szekvencidk meg-
egyez haplotipustiak, amelyek ugyanazokat
amutdcidkat tartalmazzdk. A haplotipusokat
haplocsoportokba soroljuk egyes 6si, azonos
mutdci6ik alapjan. Azok a mutdciok, ame-
lyek egy haplocsoportot jellemeztek hosszt
id6vel ezel8tt, a filogenézis sordn csak egyszer
alakultak ki, és tobbségiikben jellegzetes
foldrajzi eloszldst mutatnak.

Tobbezer mitokondridlis DNS-szekven-
cia sszehasonlitdsival a kutaték arra a kovet-
keztetésre jutottak, hogy az 6sszes ma élé
ember anyai szdrmazdsvonaldnak gyokerénél
egyetlen néd 4ll. Ezt a gydkérszekvencidt elne-
vezték ,mitokondrilis Fvanak”, akinek le-
szdrmazottai aztdn szétterjedtek az afrikai
kontinensen. Az anatomiailag modern Homo
sapiens képvisel6i kb. 75—s5 ezer éve hagytik
el Afrikat a kozel-keleti és ardbiai teriileteken
keresztiil (Gn. Out of Africa-elmélet) Kézép-
Azsia felé. E vandorlis kozben, foldrajzilag a
kozel-keleti és kozép-dzsiai tertiletek kozott

zéndban két fontos alap-haplocsoportra

oszlottak (M és N), amelyekbd| az dsszes nem

afrikai eredetii haplocsoport szdrmaztathato.
Az M haplocsoport leszdrmazottai keleti és

délkeleti irdnyba rajzottak szét, benépesitve

Eurdzsia keleti teriileteit, Ausztralidt és Ame-
rikdt. Az N haplocsoport utédnemzedékei a

paleolitikum és a neolitikum idején Eurdpit,
illetve részben Azsidt népesitették be, tobb

hulldmban, a Kozel-Keleten keresztiil. Emel-
lett a neolitikus id8szakban feltételeznek egy,
az Uralbdl induld, é Eurdpa északi részét

érint6 vandorldsi vonalat.

A recens eurdpai népesség 95 %-a hét 6
genetikai nyaldbba, haplocsoportba sorolha-
t6 (3. dbra). A hat csoport a paleolitikum
idején alakult ki Eurépa kiilonboz6 tertilete-
in, mig a legfiatalabb, val6szintileg a Kozel-
Keleten kialakult haplocsoport (J), mintegy
tizezer évvel ezel6tt, a neolitikus népmozgd-
sok kapcsdn kertilt az eurépai kontinensre.

A 10. szdzadi mintdk mitokondridlis
DNS-alapii genetikai analizise

Pélyézati munkdank e/s¢ id6szaka alatt a hon-
foglalé magyarsig mtDNS-mintdzatanak
leirasihoz 79 leletet vizsgdltunk meg. Elészor
minden, a régészek dltal kivélasztott temetke-
zési helyrdl hdrom leletet analizaltunk, hogy
megdllapitsuk, az adott mikrokérnyezeti vi-
szonyok kozott maradt-e a csontban kimu-
tathaté mennyiségli és mindségli archaikus
DNS. A 79 csontlelet koziil 42 esetben tud-
tuk az 8si DNS jelenlétét kimutatni.
Vizsgélataink sordn a mitokondriilis
DNS hipervaridbilis I. régiéjanak egy 360
bézispdros szakaszdt tanulmdnyoztuk két
révidebb, részben 4tfedd szakasz illesztésével.
A polimorf poziciéik alapjdn az egyes szekven-
cidkat haplocsoportokba soroltuk. A 42 lelet
koziil 35 esetben tudtuk kimutatni a megfe-
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3. dbra * Az eurépai haplocsoportok kialakuldsa

lelé hosszisdgti DNS-szakaszt, 26 minta
esetében a kédold régié egyes haplocsoport-
specifikus polimorf poziciéinak meghatdro-
zdsdval sikeriilt a haplocsoportba sorolds.

A masodik palydzati id6szak alatt Gsszesen
57 db. 10. szdzadi csontminta vizsgilatdt vé-
geztiik el. 43 minta esetében sikeriilt a
mitokondridlis analizishez sziikséges hossza-

vizsgdlatba bevont
L. palyédzati szakasz 79
II. pélydzati szakasz 57
Osszesen: 36

sdgtt DNS-szakaszt felsokszoroznunk, illetve

a haplokategorizdldshoz sziikséges polimorf
pozicidkat meghatdroznunk. Kilenc csont-
mintdndl sikeriilt ugyan archaikus DNS-t

izoldlnunk, de a mutdcids pontok meghati-
rozésa tekintetében egyel6re csak részeredmé-
nyek dllnak rendelkezésiinkre, ami e mintdk

analiziséhez nem elegendd.

sikeres izolacié  sikeres kategorizalds

42 26
52 43
94 69*

I tdbldzar * A mintavétel és a haplokategorizdlds adatai — *egy mintdt mindkét szakaszban
vizsgaltunk, ezért a végs adat 68 db. sikeresen kategorizdlt minta
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Ve15%
preV+15%
U8+ 15% *29% B.159 Ve53%
U7-15% C-1.5% Us-5%

U5+8,38%

A+10,5%

U5:5% C+53%

Ud+4,4% U+53%

U3-15%
U2+15%
U<29%

D-10,5%
H+324% T-5%

N1a+53 %

T-11,8% JT53%
R+29% HV +1,5%
N1b+1,5% *1,5% H+36,8%

N1a-4,4 %

10. szazadi adatbazis (n = 68) a hartai temet6 (n = 19)

4. dbra * A vizsgdlt 10. szézadi mintdk haplocsoport-megoszlisa

Az eredmények értéklése

Eddigi kutatdsaink sordn Gsszesen 68 hon-
foglalds kori csontmintabél kaptunk értékel-
hetd eredményt. Ezek 24 nagyobb, eurépai,
illetve dzsiai haplocsoportba tartoztak. (4.

rabban — 4ltaldban 40-60 %-ban — eléfordu-
16 H haplocsoportot képviseli. A mdsodik
leggyakoribb az U haplocsoport 22,1 %-os
gyakorisdggal. Ezen beliil 13,2 % tartozik az
Eszakkelet-Eur6péban, a volga—urdli népek-
nél és Nyugat-Szibéridban gyakori U4 és Us

dbra). Az bsszes szekvencia 11,8 %-a kifejezet-  vonalakhoz.
ten dzsiai haplocsoportba (A, B, C, D, M)

sorolhatd, mig 4,4 % az Ni1a haplocsoport

Létrehoztunk két recens népességet jel-
lemz4 adatbdzist, 102 anyaorszégi ,,magyar”

ja figyelheté meg: 99 % a mai magyar népes-
ség és 97,4 % a székely populicié korében. A
tipusok eloszldsa nagyon hasonlé képet muta-
tott a tobbi koézép-eurdpai populdcié haplo-
csoport-eloszlisihoz, de az dzsiai tipusa ge-
netikai elemek kis szdzalékban mind a magyar,
mind a székely populdcidban jelen vannak
(M, illetve C haplocsoportok) (5a. dbra).

A rendelkezésiinkre 4ll6 szekvencidkat
statisztikai analizisnek is aldvetettiik. A 10.
szdzadi szekvencidkat 6sszehasonlitottuk 73
eurdpai, illetve dzsiai populdciébdl szirmazd
szekvencidkkal, beleértve mai ,,magyar” illet-
ve ,székely” populdciékbdl szdrmazé mintd-
kat is. A kozel 10 500 szekvencidt magdba
foglal6 analizis sordn genetikai tévolsigot

szamoltunk az egyes populdcidk kozott, majd
ezeknek kétdimenzids dbrazoldsdval jelenitet-
tik meg a populdcidk kozotti rokonsagi
kapcsolatokat (6. dbra).

A kétdimenzi6s dbrazolds abszcisszdja
mentén egyértelmiien kivehetd a populaciok
kelet-nyugati irdnyd elhelyezkedése. A 10.
szazadi mintdk egy csoportban térképezdd-
nek a ,,t6r6k”, ,kurd”, ,ukrin”, ,palesztin’,
yszit”, iraki”, | észak-0szét”, ,azeri® ,komi”
populdcidkkal. Ez a csoport egy kozép-dzsiai
populdcidkat magdba foglal6 kisebb, illetve
a nyugat-eur6pai populdciékat magdba fog-
lalé nagyobb csoport kozott helyezkedik el.
A késébbiekben tirgyalt hartai temeté szek-

vencidit kiilon értékelve a genetikai tdvolsa-
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dzsiai 4gdn taldlhatd. Igy Gsszesen a mintdk
16,2 %-a képvisel dzsiai vonalat, mig a mara-
dék 83,8 % eurdpai haplocsoportokba tarto-
zik. A mintdk 32,4 %-aaz Eurépdban leggyak-

W=+6,9 %

V+59%
preV 1,0 %

U578 %
H+37.3%

U4+39%
U+39%
T+78%

HV 29 %
1+2,0%

M-1,0%
K+7.8 %
JT<20% J+98%

T cosiai

és 76 ,székely” egyén mitokondridlis DNS-
adataival. Az egyes haplocsoport-megoszlasok
azt mutattdk, hogy a két recens mintdban az
eurdpai tipust haplocsoportok dominancid-

W+26% C+26%
U5-+10,5%

U4:13%
U3+2,6 %
U-26%

H+36,8 %

T171%

HV +2,6 %

K+10,5 %
1.3 %

JT+26%;.66%

:I eurdpai

magyar népesség (n = 102)

székely népesség (n = 76)

5. dbra * Recens magyar nyelvii populdciék haplocsoport-megoszlésa
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6. dbra * A populiciok kozotti genetikai tivolsdg kétdimenziés dbrézoldsa

1: iraki, 2: szir, 3: palesztin, 4: Srmény, s: azeri, 6: észak-oszét, 7: bolgdr, 8: romdn, 9: albdn, 1o
olasz, 11: sziciliai, 12: szardiniai, 13: észak-portugdl, 14: kézép-portugdl, 15: dél-portugdl, 16:
észak-spanyol, 17: kozép- és dél-spanyol, 18: galiciai, 19: baszk, 20: svdjci, 21: osztrdk, 22:
lengyel, 23: orosz, 24: cseh, 25: ddn, 26: svéd, 27: norvég, 28: izlandi, 29: cornwalli, 30: wale-
si, 31: skot, 32: észt, 33: karéli, 34: belga, 35: angol, 36: német, 37: ir, 38: kurd, 39: francia, 40:
breton, 41: adige (cserkesz), 42: fehérorosz, 43: Bosco Gurin-i, 44: bosnyak, 4s5: burjat, 46:
kandri, 47: horvit, 48: eurépai-kaukdzusi, 49: venki, so: finn, st: griz, 52: gorog, 53: krétai,
54: kazak, s5: kirgiz-magasfoldi, 56: kirgiz-alfoldi, 57: komi, §8: mari, 59: moksa, 6o: mongol,
61: oberwallisi, 62: 0szét, 63: rétoromdn, 64: lapp, 65: szerb, 66: szlavén, 67: szlovék, 68: t6rok,
69: ujgur, 70: ukrdn, 71: csengelei kun mintdk 72: mai magyar, 73: székely, 74: 10. szdzadi
honfoglalé mintak, 7s: hartai honfoglalds kori mintak
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gok alapjan is egy keleti (dzsiai) irdnyu elto-
16d4s figyelhetd meg. A hartai populdci6 az
osszes honfoglalé mintdt is magdba foglal6
csoport és a bels6-dzsiai populdcidk kozote
helyezkedik el, vagyis abban a genetikai tavol-
sdgok alapjin még kifejezettebb dzsiai hatds
érvényesiil.

Az anyai 4gi rokonsdg eddigi vizsglata
alapjén tehdt elmondhaté, hogy a honfogla-
16 populdciéban eurdpai és dzsiai tipust
mitokondridlis genetikai elemek is eléfordul-
nak, de jelentésen tobb dzsiai tipust elemet
tartalmazva, mint a recens ,,magyar” és ,,;szé-
kely” mintdk. Utébbiak ugyanakkor a jelen-
kori eurépai népességekre jellemz6 genetikai
képet mutatnak. Jelenlegi adataink arra nem
nytjtanak lehetéséget, hogy e kiilonbség né-
pességtorténeti hdtterét kronoldgiai viszony-
latban is értekeljiik, hiszen egyel6re nem
rendelkeziink mtDNS-adatokkal a Karpat-
medencének sem a 10. szdzadot kovetd, sem
azt megel6z6 évszdzadairdl.

Egy meglepd evedmény:
a hartai temetd vizsgdlata

2002-ben a pélyazat keretében feltart, huszon-
egy egyén, féként nék maradvényait rejtd
klasszikus honfoglalds kori leletanyagti hartai
temetd vizsgdlata t6bb szempontbdl is meg-
lepé eredményekkel szolgdlt. A csontok j6
DNS-megérzédésének koszonhetden tizen-
kilenc vézbdl vett mintdbdl sikeriilt a haplo-
kategorizdlds, valamint a besorolds megerd-
sitése tovabbi mutdciés pontok meghatdro-
zasdval, hét esetben sikertilt a genetikai nem
meghatdrozisa is. Az eltéré anyai vonalak
jelenléte a temetSben a vartndl jéval maga-
sabb volt, legaldbb tizenegy csaldd jelenlétét
igazoltuk (H, U, Usa, U8b, JT, T3, V, Nia,
A, Cés D). A heterogén megoszlds miatt csu-
pén hdrom minta muticiés mintdzata mu-

tatott rokonsdgot, vagyis ezeknél nem zdrha-
t6 ki az egyenes anyai 4gi leszirmazas. A ré-
gészetd prekoncepciébdl kiindulva azt vartuk
volna, hogy a genetikai nyaldbok a temetdt

hasznal6 népességrdl egy sokkal egyontetiibb

képet rajzolnak ki, és a nék magas szdma a

temetSben (84 %) szintén egy homogénebb

anyai 4gi vonalat valdszindsitett. Az a tény,
hogy a vizsgilt egyének nem dllnak genetika-
ilag rokonsdgban egymdssal, arra enged ko-
vetkeztetni, hogy a kozosség vagy nem vérsé-
gi (csaladi) rendben szervezddott, vagy a te-
metd haszndlati ideje nem tette lehetévé,
hogy a csalddi kapcsolatrendszer a temetke-
zésekben is leképezddjon. Erre utalhat, hogy

a temetSben egyetlen kisgyermeknek sem

taldltuk meg az anyai felmendjét! Meglepd

eredmény, hogy az eddig megvizsglt 10. szd-
zadi temetSk népességéhez képest a hartai

temetd csontanyagdban kimagasléan magas

az dzsiai haplocsoportok eléforduldsa.

E temet§ vizsgdlata elsésorban a régészet
szamdra hozhat dutorést, kikényszeritve 4j
modszertani szempontrendszer(ek) kialaki-
tésdt. A temet6t kezdetben a lelShelyen talalt
viszonylag kevés sir miatt un. ,kiscsalddi te-
metkezési rendszer” keretei kozt értelmeztiik,
de a genetikai eredmények ellentmondrak
ennck. A régészeti kutatds dltaldban — alap-
vetéen néprajzi szempontok, de a torténeti
forrasok alapjdn is — a kora kézépkori teme-
t6ket csalddi rendszerben képzelte el, a kuta-
6k a ,,csalddi genealdgidt” még olyan esetben
is rdvetitették a lel6helyekre, ahol arrdl nyil-
vanvaléan nem lehetett sz6. Vizsgdlati ered-
ménylink alapjaiban renditette meg ezt a
modellt. A kiscsalddi temetémodell befolyd-
solta a kronolégiai szemléletet is, hiszen ezdl-
tal a kordbban a csalidon beliili sziiletési
sorrendbdl levezetett tipokronolégia j, lé-
nyegesen rovidebb periédusokra oszthaté
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megkozelitéssel szimolt. A vizsgdlati ered-
ményt jelenleg kétféle médon tudjuk inter-
pretdlni: 1. a néi sirok , feleségek”, ,dgyasok”
maradvanyait rejtik; 2. a temetd nem csalddi
rend alapjan alakult ki. Mindkét értelmezés
magdban hordozza a kévetkeztetést, hogy a
temetd haszndlati ideje igen révid lehetett.

A hartai temet$ példdja azt is mutatja,
hogy egy lokdlis mintavételi sorozat (teljes
temet) mitokondridlis mintdzata jelentésen
eltérhet kiilonb6zd temetkezési helyek dssze-
sitett adatbdzisitdl.

1I. Az apai dgi rokonsdg vizsgdlata
Y-kromoszomdlis markerekkel archailus

és modern mintdkon

Populdciok apai 4gi leszdrmazisi vonaldt az
Y-kromoszéma azon szakaszainak vizsgalati-
val kévethetjitk nyomon, melyek polimorfak,
és a mei6zis sordn nem rekombindlédnak.
Az Y-kromoszéma generdciérél generdciéra
viszonylag valtozatlan formdban 6roklédik az
apai vonalon. Jelentds részén csak mutdciéval
johet létre valtozds, nem keveredik az anyai
és az apai informdcid.

Az Y-kromoszéma legfontosabb biol6gi-
al szerepe a nem meghatdrozdsa, és a férfi
fertilitds biztositdsa. Haploid, vagyis sejten-
ként csak egy képidban fordul elé.

Az Y-kromoszéma mutdci6ibol végigko-
vethetjiik a férfiak genetikai torténetét, amely
foldrajzi és filogenetikai értelemben nagyjé-
bél megegyezik azzal, amit a mitokondridlis
DNS-bél kiolvashatunk.

Az Y-kromoszomadlis haplocsoportokat a
biallélikus markerek hatdrozzdk meg, melyek
lehetnek pontmutdcidk (in. SNP — Single
Nucdeotide Polymorphism — markerek), ill.
inszercids és delécids polimorfizmusok. Vizs-
galatukkal 4ddthaté médon végig tudjuk ve-

zetni az anatémiailag modern ember vindor-

lasainak idejét és irdnyd, illetve kovetkeztet-
hetiink a kiilonb6z6 populdcidk apai vonals-
nak geogrifiai eredetére, mds népcsoportok-
kal valé keveredésére, rokonsdgi viszonyaira.

Kiilonos jelentéséggel bir szimunkra a
Tat polimorfizmus (T>C) derivédlt C allélja,
mely az N3 haplocsoportot hatdrozza meg.
Ez a haplocsoport széles korben elterjedt
Eurépa északi és kelet tertiletein, ugyanakkor
gyakorlatilag nem fordul el6 a kontinens nyu-
gati és déli részein él6 populiciokban. Azsid-
ban az északi teriileteken él6 népcsoportok-
ban fordul el8 szimottevé gyakorisdggal.

A szakirodalom alapjén a Tat C allél jelen
van a legt6bb urdli nyelvet beszélé populdcié-
ban, Y-kromoszomdlis génkészletiiknek je-
lentds részét képezve, ugyanakkor a magyarul
beszél6 népcsoportok esetében ez a muticié
szinte egyaltalin nem fordul el6.

Az dltalunk vizsglt modern ,,magyar” (132
f8) és ,székely” (97 £6) férfiak koziil csupdn
egyetlen ,.székely” férfiban volt jelen a Tat C
allél.

E megfigyelések alapjin felvetddik a
kérdés, hogy a honfoglalds kori populdciéban
jelen volt-e ez a mutdci6 vagy sem. Az eddigi
munkank sordn hét csontlelet esetében vé-
geztiik el a tipizaldst. A vizsgdlt mintak koziil
két esetben a mutdns C allé] jelenlétét, mig
ot leletnél a vad tipust T allél eléforduldst
igazoltuk (7. tdbldzat).

A sikeresen vizsgdlt esetszam igen alacsony,
azonban a vizsgdlatokat az archaikus DNS-
mintdk esetében megneheziti, hogy az dsatag
csontokban épen maradt DNS-szakaszok
mennyisége limitdlt, ugyanakkor az Y-kromo-
széma minden himnemi egyén sejtjcben
csak egy példdnyban van jelen.

Eredményeink alapjdn a Tat C allé] jelen
volt a honfoglalds kori populdciéban, illetve
a Tat polimorfizmus megfelel§ genetikai
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minta Tat T/C allél

Bi/3c
13/1
13/7
378/B
T2/41
14/B
48/B

HHH=2500

leléhely

Orménykr (Békés megye)
Szabadkigy6s—Pilliget (Békés megye)
Szabadkigy6s—Pilliget (Békés megye)
Szarvas—Kdkapuszta (Békés megye)
Mbzs—Szdrazdomb (Tolna megye)
Harta (Bécs-Kiskun megye)

Csekej (Szlovékia)

2. tdbldzat * A vizsgdlt mintk allélikus 4llapota és lelhelye

bélyega 10. szdzadi populdci6 Y-kromoszomd-  reprezentdlt régié az Alfold teriilete volt

lis genetikai Osszetételének analiziséhez.
A C allél jelenléte egyben aldtdmasztja

eredményeink hitelességét is, hiszen sem ku-

tatécsoportunk férfl tagjai, sem a Régészeti

Intézet férfi munkatdrsai (régész, antropol6-

(100/90). A ,,székely” mintak (97 f8) Korond-
16l, Erdély teriiletérd] szirmaznak.

Minden minta esetében el8szor az M96,
az M89, az M9 és az M45 SNP markereket
analizdltuk, igy minden egyes mintdt el tud-

gus) — akik kapcsolatba kertilhettek a csont-  tunk helyezni a filogenetikai fa valamelyik

mintakkal — nem hordozzik ezt a muticiét.

A modern magyar és székely populicio

Y-leromoszomdlis dsszetételének vizsgdlata

A recens ,magyar” és,székely” populdcidban,

nagyobb dgin. A markerek hierarchikus szer-
vezédésének megfelelden tudtuk, hogy mi-
lyen tovabbi markereket kell még vizsgdlnunk
a pontos kategorizdlds érdekében. Ez utdbbi
tizennyolc marker (M35, M78, Mr70, M2s3,

osszesen 197 egyénnél, huszonkét Y-kromoszo- P37, M26, M2or, P15, M304, M267, M172,
mélis biallélikus markert tipizdltunk. A vizs-  M1o2, M67, M92, Tat, M173, M17, M269)

galt ,,magyar” férfiak (100 f6) Magyarorszdg
kiilonboz6 tertiletein sziilettek, de aleginkdbb

allélikus allapotdt a PCR-reakci6t kovetden
restrikcids emésztéssel hatdroztuk meg.

c M168 F
T T *
M130 ) YAP ¢ o | J 89 K
T T 1
M174  M96 MZ201 MA70 M304 Mg
I o
M35 | N P
M78 M253 P37 M267 M172 L.'_Y|22g M45 R
M102 M67 Tat M173
—l—
M92 M17 269

populacio (n) E3b* E3b1 G2 Ha I

2% J291 Jar J2f1 F* N3 K" p* R1a1 R1b3

magyarok (100) | 10 | 90 | 30| 80| 30| 130]| 30

80 40| 10 ) 00|10 |00 10| 00]300](150

székelyek (97) | 10 | 82 | 52 | 165| 00 | 52 | 103

31| 7200 |10 |00 |10 | 00| 31 |186|196

7. dbra * A vizsgdlt modern ,,magyar” és ,székely” populdcidban el6fordulé haplocsoportok
genealdgidja és el6fordulasi gyakorisdga
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Avizsgdlt markerek segitségével a modern
magyar és székely mintdkat dsszesen tizenhét
Y-kromoszomdlis haplocsoportba soroltuk
be (7. dbra).

A megfigyelt haplocsoportok dltalinosan
jellemzik a kiilonboz eurdpai populdcidkat,
egyetlen kivételt képez ezaldl a Kozép-Azsia-
ban gyakori P*-Mys (nem-Mi73) klaszter ,
amely a vizsgdlt ,székely” populdci6 3,1 %-dt
jellemzi.

Mindkét populdcidban az Mr73-as mar-
ker dltal meghatdrozott R1 haplocsoport
fordul el6 a legnagyobb gyakorisdggal (,,ma-
gyar’: 45 %, ,székely”: 38,2 %). Ez a marker
kb. 3035 ezer éve terjedt el Eurépdban Ko-
2ép-Azsia irdnyabél, ésa mai eur6pai férfiak
mintegy 50 %-dt jellemzi. A markert hordo-
76 eur6pai férfiak alapvetden két, Eurépaban
egyméssal ellentétes foldrajzi megoszlast mu-
tatd szubklidba, a Rrar és az RiB3 haplocso-
portba sorolhatdk be.

Az Rrar csoport Kelet-Eurépdban gyako-
11 (30—60 %), illetve Ké')zép—Azsiéban ésIndia
északnyugati részén. A vizsgdlt ,,magyar” po-
puliciéban 30 %-os értékkel ez a leggyakoribb
klaszter, mig a ,,székely” mintdban 18,6 %-os
gyakorisdggal van jelen. A haplocsoport elter-
jedésében legaldbb hdrom folyamat jdtszha-
tott szerepet: I. Eurépa rekolonizicidja a jég-
takard visszahtizéddsa utdn a mai Ukrajna
teriiletén [év6 refigiumbdl, ahol valészintileg
ez a mutdcié kialakult; 2. vindorldsok az
északi Pontus-vidék teriiletérdl Kr. e. 3000—
1000; 3. a szldv migrdcié Kr. u. 5-7. sz.

Az Rrb3 haplocsoport, bér egész Nyugat-
Eurdzsidban elterjedt, a legnagyobb gyakori-
sdggal (40-80 %) Nyugat-Eurépdban fordul
els. A ,magyar” férfiak 15 %-a, a ,székely”
férfiak 19,6 %-a tartozik ebbe a klaszterbe. Az
irodalmi adatok szerint a haplocsoport (az ezt
definidlé M269-es marker kb. 1015 ezer éve

alakult ki, valészinileg az Ibériai-félsziget/
Délnyugat-Franciaorszdg teriiletén) elterjedé-
si mintdzata az eur6pai kontinens Ibéria, ill.
Kis-Azsia teriiletéré] valé benépesitését tiik-
1ozi a felsd paleolitikum és a holocén idején.

Az I'haplocsoport hasonlé gyakorisdggal
fordul el6 a magyarul beszél populéciékban
(,magyar”: 24 %, ,székely”: 21,7 %). Ez a
klaszter az egyetlen olyan Y-kromoszomalis
haplocsoport, amely szinte kizdrélag csak az
eur6pai kontinensen van jelen. A haplocsopor-
tot definidlé Mr70-es marker kb. 22 ezer éve
alakulhatott ki Eurépdban, és a mai eurépai
Y-kromoszomdlis génkészlet kb. 20 %-dt jel-
lemzi. A két 6 szubklddja koziil az Ira Eszak-
Eurépdban gyakori, migaz Itb Kelet-Eurépa-
ban és a Balkdnon elterjedt. K6zép-és Kelet-
Eurépdban az Ira és az Itb haplocsoport dt-
fedd gyakorisigi gradienst mutat.

Ez akét leszdrmazdsi vonal ellentétes meg-
oszlasi mintdzatot mutat az dltalunk vizsgalt
»magyar” és ,székely” populdciéban. Mig
ugyanis az [1b haplocsoport eléfordulasi
gyakorisdga tobb mint kétszeres a ,,magyar”
férfiak esetében a ,székely” mintdhoz viszo-
nyitva, addig az Ira kétszeres mértékben
fordul el§ a ,székely” populdcidban a ,ma-
gyar” csoporthoz képest. Elképzelhetd, hogy
az I1a, illetve a fentebb emlitett Rib3 haplo-
csoport magasabb gyakorisiga a ,,székely”
populdcidban a 12. szdzadtdl Erdély teriileté-
re betelepiilé germdn eredet(i szdszok gene-
tikai hatdsdt tiikrozi.

A J,az E3b és a Ghaplocsoportok eurépai
elterjedését a neolitikum idején a Kozel-Ke-
letrd] érkez6 foldmiivel népek expanzi6jdhoz
kowoteek. A J és E haplocsoportok tjabb filo-
geografiai analizisének eredményei azt mutat-
jak, hogy a neolittkumot kévetden még szd-
mos migraciés esemény jarult hozzd ezeknek
a leszarmazdsi vonalaknak az elterjedéséhez.
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A J Klasztert definidlé polimorfizmus a
Kézel-Keleten alakult ki, gyakorisdga a Kozel-
Kelet irdnyabdl Eurdpa felé csokken. Eurd-
pdban a déli-délkeleti teriileteken (a mediter-
rn teriiletek kozéps6 régidjdig) fordul elé
nagyobb gyakorisdggal (>20 %), viszont rit-
kan fordul elé a Balkdn északi részén, illetve
Kézép-Eurdépéban.

AJ haplocsoporton beliil a J1 és aJ2 klasz-
tertkiilonboztethetjiik meg. A Jrhaplocsoport
nagy gyakorisdggal (10-30 %) van jelen a
Kozel-Keleten, Fszak-Afrikdban és Etiépis-
ban, mig az eurdpai teriileteken ritkdn fordul
el6 (06 %). Elterjedésében fontos szerepet
tulajdonitanak az arab diffuziénak. Mig a

»magyar” férfiaknal taldlt 3 %-os gyakorisigi
érték hasonld a Kozép- és Kelet-Eurépdban
tapasztalthoz, addig a ,székely” mintdban
kapott érték (10,3%) ennél magasabb. A J2
klaszter sokkal elterjedtebb Eurépdban,
szubkladjai koziil a J2e és a J2f* Eurépdban
és Azsidban is el6fordul. A J2e haplocsoportot
szinte teljes mértékben a J2er szubklaszter
reprezentilja, amely valészintileg a Balkin
déli részérél terjedt el Eurépa tobbi teriileté-
re. A J2f* haplocsoport a Kaukdzus teriiletén
élé populdcidkban fordul el8 a leggyakrab-
ban, mig a J2ft elsésorban Torokorszdgtdl
nyugatra van jelen, a mediterrdn teriiletek
északi részén. Eurdpdban a ] haplocsoporton
beliili diverzitis valészintileg Torokorszdg és
az Egeikum teriiletére vezethetd vissza.

Vizsgélatainkban a ] haplocsoport megle-
pden gyakori eléforduldsit tapasztaltuk a
»magyar és a ,székely” (16 %, illetve 21,6 %)
populdciéban. A korabbi adatok szerint a ]
haplocsoport ritkdn, csak 2—3 %-ban fordul
elé a magyar nyelv(i populdciékban, migegy
misik kutatécsoport dltal tipizalt ,,magyar”
csoportban 14 %-os gyakorisdggal volt jelen.
Val6szintileg a mintavételi eltérés eredményez-

te, hogy az dltalunk nyert gyakorisdgi adatok
eltérnek a kordbbi irodalmi értékekesl. Mig
az dltalunk tipizdlt ,,magyar” mintak elsGsor-
ban az Alfold tertiletérdl szarmaznak, addig
példdul Ornella Semino és munkatdrsai Bu-
dapestrdl, Egerbdl és Matraderecskérdl gytij-
tottek mintdkat, utdbbi teriileteken elsésor-
ban palécok koziil.

AJ haplocsoport nagyobb gyakorisiga az
dltalunk vizsgalt populdcidkban egyrészt
utalhat anatéliai, illetve dél-balkani genetikai
hatdsra, ugyanakkor genetikai sodrédds ko-
vetkezménye is lehet, f6ként a zdrtabb kozos-
ségekben €16 székelyek esetében. A J klaszter
magasabb értéke Osszeftigghet az Ottomdn
Birodalom terjeszkedésével, illetve ennek
hatdsdra a balkini régidban élé népességek
Kirpdt-medencébe telepiilésével. Elképzel-
het6, hogy az &si magyar populdciénak is
szerepe lehetett a ] haplocsoportnak a Kérpée-
medencében val6 elterjesztésében. A mito-
kondridlis DNS vizsgdlataink azt mutattak,
hogy mindazok a populacidk, melyek kap-
csolatba kertiltek a korai magyar népcsoport-
tal, nyomot hagytak azok génkészletében. A
mtDNS-alapon végzett statisztikai analizis
azt mutatta, hogy az ési magyar populdcié
kozeli genetikai tdvolsdgra helyezkedik el
nemcsak néhdny kozép-dzsiai és eurdpai nép-
csoporttdl, hanem néhdny kozel-keleti po-
puldci6tdl is. Utdbbiakban pediga ] haplocso-
port nagy gyakorisdggal van jelen.

Az E3b haplocsoport hasonlé gyakorisdg-
gal fordul el6 a vizsgdlt ,,magyar” és a ,,székely”
populdciéban (10 %, illetve 9,2 %). Az E3br
haplocsoport széles korben elterjedt, jelen van
Eszak- és Kelet-Afrikaban, a Kozel-Keleten
és Eurépdban is, ahol a leggyakrabban el6for-
dulé E3b szubklasztert reprezentdlja. A hap-
locsoport elterjedésének irdnya Eurépa déli,
délkeleti része felol a Vardar-Morava—Duna
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8. dbra * Kétdimenziés MDS-grafikon genetikai tivolsdg alapjan

vonala lehetett kb. 7300 évvel ezel6tt. Az Esb
leszdrmazdsi vonalak jelenlegi eurépai meg-
oszldsi mintdzatdnak kialakitdsdban fontos
szerepe lehetett a kb. 7-8000 éve a Balkdn
teriiletérél a Nyugat-Eurépa és Kozép-Eurd-
pa déli része felé irdnyulé expanziénak.
Eredményeinket statisztikai alapon is ki-
éreékeltiik. A kapott tdvolsdg-mdtrix éreékeit
egy kétdimenzids térben dbrdzoltuk, ahol az
egyes populdciknak megfelelé pontok ko-
zotd linedris tivolsdg egyenesen ardnyos a
koztiik 1év6 genetikai tdvolsdggal (8. dbra).
A statisztikai vizsgdlat szerint az dltalunk
vizsgdlt ,magyar” és ,székely” populacié gene-
tikailag kozeli rokonsdgban 4ll egymdssal,

illetve més kozép-eurdpai (példdul: cseh és

szlovék) és balkani populdcidkkal. Ugyanak-
kor egyértelmien elkiiloniil egymdstdl az 4l-
talunk analizlt és a Semino é munkatdrsai

dltal tipizdlt magyar csoport. Ez utébbi kozel

térképezddik a lengyel és az ukrdn populdcié-
hoz. Az eltérésre lehetséges magyarazat, hogy
a Semino-féle kutatdcsoport els6sorban észak-
magyarorszigi mintdkat vizsgalt, ahol jelentds

volt a szomszédos északi teriiletek més anya-
nyelvii népességeivel valé diffizié. Valszint-
leg ez az esemény felelds az 4ltaluk tapasztalt

kiugréan magas Rrar haplocsoport gyakori-
sgért is (60 %, mig az dltalunk vizsgdlt min-
tdnal 30 %).
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A TORTENETI GENETIKAI MODSZERREL
ELEMZETT, 10-11. SZAZADI EMBERCSON-
TOK KIVALASZTASANAK SZEMPONT]JAI

Bdlint Csanad
az MTA levelezd tagja, igazgatd,

MTA Régészeti Intézet
balint@archeo.mta.hu

A projekt anyagi lehetdségei szdzhatvan
minta vizsgdlatdt tették lehet6vé. Kétféle
koncepciét kovethettiink, hogy a rendelke-
zésre 4ll6 t6bb mint 10 ezer csontvéz koziil
melyeknél prébélkozzunk mintavétellel: vagy
egyetlen nagy temetd (= ,koz0sség”) Gsszeté-
telének elemzését végezziik el, vagy tobbféle
szempont figyelembe vételével a 10. szdzadi
Magyarorszég lehetdség szerint teljes metsze-
tét prébdljuk megragadni. A torténetiség
irdnti nagyobb kivéncsisdgtdl hajtva, vala-
mint annak fliggvényében, hogy egyaltalin
mely hazai embertani gy(ijtemények vezetdi
jarultak hozza a vizsgilathoz, az utébbi mel-
lett dontéttiink. Tisztdban voltunk azzal, hogy
a szimba vett szempontok egyediil a kutatds-
ban pillanatnyilag érvényes interpretdciok
fiiggvényében értelmezheték (példdul, hogy
mit tartunk ,gazdag”, mit ,10. szdzad eleji”
sirnak stb.); egyediil a tdjegységek kijelolése
volt kézenfekvs. Mindezek mellett azonban
nem vetettiik el teljesen az elsé mintavételi
koncepci6t sem: néhdny temetd esetében
egynél tobb mintdt kiildtiink vizsgdlatra
(Fadd—Jegeshegy: 5 db. Sdrrétudvari-Hizo6-
fold: 4 db.; M6zs—Sz4razdomb, Orrnénykﬁt
52.lh.: 33 db.; Szegvar-Oromd(il6: 2—2 db.).

Langé Péter
tudomdnyos segédmunkatrs,
MTA Régészeti Intézet
lango@archeo.mta.hu

A projekt mésodik periédusiban tébb kis
sirszdmu temetd elemzését (Harta—Freifelt,
Balatondjlak—Erd6dil6) végezte el a munka-
csoport. Ez utébbi szakaszban a vizsgilatok
kiterjedtek olyan lel6helyekre is, amelyek a
mai orszdghatdrokon kiviil taldlhatdk, de
vonatkozdsaik tekintetében Gsszekapesoléd-
nak a 9—11. szdzadi Karpdt-medence kulturdlis
valtozasdnak folyamataval (Csekej, Kolozsvar,
Zvonimirovo). Eredményeink vératlanul
nagyfoki heterogenitdsa miatt a jov6ben
inkdbb a mésodik koncepciét (kis sirszdmd,
jol koriilhatdrolhatd egység vizsglatat) laguk

tandcsosnak kovetni.!

" A hartai temetSbdl nyert genetikai eredmények

sokkoldak, a térténeti értékelésiiktd] egyelSre tandcsos

tartézkodni. A kapott adatok alapjin gy tlinik ui.,
hogy az oda temetkezd kézosség egyik tagja sem dlle

rokonsdgban a tobbivel. Minthogy egyelére ez az

egyetlen ilyen nagy esetszimban megvizsgilt temetd,
ezért nem lehet tudni, hogy ez egy kiilénleges, egyedi

eset volt-e, vagy pedig a jov8ben a 10. szdzadi teme-
t6kben nem lehet csalddi, rokonsdgi kozosségek
egylittesét ldtni. (Ez utdbbi volt minden eddigi teme-
t6elemzés axiomatikus kiindulépontja.) Annyi azon-
ban a leletek eddigi tanulmdnyozdsa alapjin bizonyos-
nak tlinik, hogy a mellékletaddsi szempontok alapjin

is felvetédik a sirok egy részének kozel egykorisiga.
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