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Németh E., Csaky V., Székely G., Bernert Zs., Fehér T.: New phylogenetical measures for
characterizing different demographic interactions — A new insight into the early Hungarian
history. The early Hungarian history is short of information and almost lack of relevant historical
sources. Thus, linguists and archeologists played the most important role in founding the bases of
the early Hungarian history. First of all, the linguists proved that the Hungarian language belongs
to Ugric branch of Uralic language family. The other Ugric subgroup, the Ob-Ugrians are living
in Western-Siberia, but there is a debate when and where the disjunction of Ugric protolanguage
occurred.

The second important observation is that archeological sites of Kusnarenkovo and Karajakupovo
cultures (6th—10th centuries AD) in Central and South Ural region point significant parallelism
with the sites of ancient Hungarians (9th—10th centuries AD) in the Carpathian Basin. However,
the chronology and geographical location of earlier migration stations of early Hungarians from
the Ugric age to the Ural region remained rather unclear.

That is why there were high expectations among researchers toward a considerably new science,
the DNA based population genetics. Because of the recombination-free inheritance of uni-parental
markers, which are unchanged from one male (NRY-DNA) or female (mtDNA) generation to the
next, unless mutations occur. Thus, the progress of population genetics resulted in more and more
reliable and detailed view on early migration processes.

However, the early studies showed that the recent Hungarian population is a rather typical
Central-European population with a surprisingly narrow link to the Ob-Ugric and other Uralic
speaking populations both on paternal and maternal line. What was even more unexpected that the
ratio of Ugric likely component was relatively low among the ancient Hungarian samples
(9th—10th centuries AD), as well.

The questions above point the significance of different demographic interactions like split and
series of admixture among different populations in the early Hungarian history. In our
understanding the demographic history of a population is a continuous combination of different
types of splits and admixtures. In order to be enable to identify the different demographic
interactions during a life of a population, we worked out a component based general framework,
classifying some elementary demographic interactions. In the next step, we tried to find the best
measure or measures, what can detect reliably the occurrence of a given elementary demographic
interaction. Each of the measuring algorithms was a long-time and widely used data mining
method. To test our approach we implemented a free software tool in Python 3.6, and investigated
16710 mtDNA samples of 168 Eurasian populations.

Keywords: Population genetics; mtDNA; Data mining; 10th century Hungarians; Origin of
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Bevezetés

Populaciogenetikai, illetve filogenetikai vizsgalatokhoz tobb genetikai marker
hasznalatos, amelyeket két nagy csoportba sorolhatunk: a sejtmagban talalhatd nukleéris
DNS (nuDNS), valamint a sejtmagon kivili extranuklearis mitokondrialis DNS (mtDNS).
Az mtDNS a teljes genom 0,5-1%-4t teszi ki, a sejtekben az energiatermeld feladatokat
ellaté mitokondriumokban van jelen néhany 100-1000 képiaszamban. Jellegzetessége,
hogy az utddnemzedékbe rekombinacidé nélkiil 6roklédik egyik generaciordl a masikra
kizarolag anyai agon, ezéltal az anyai agi genetikai kapcsolatok igazolasara szolgalhat. Az
mtDNS-en talalhat6 polimorfizmusok (pontmutaciok) nagy része az (n. D-loop szakaszon
taldlhatd, amely nem koédol semmilyen biolégiai informéacidt, ezért az itt keletkezett
mutaciok nem letalisak az egyedre nézve, nem jelentenek szelekcios eldnyt vagy hatranyt,
igy a populécidban kénnyen fixalddnak. A konkrét mutacidk haplotipusokat hataroznak
meg, ezek haplocsoportokba tomoriilnek, amelyek keletkezése egyes foldrészekhez
kothetd (Torroni és mtsai 2006). A legtobb mutacioval az afrikai haplotipusok
rendelkeznek, amelyekbdl le lehet vezetni az Gsszes tobbi ma elterjedt haplotipust,
haplocsoportot (van Oven és Kayser 2009).

A korai magyarok torténete rendkiviili mértékben forrashianyos, és igy bévelkedik a
magyarok eredetére és vandorlasara vonatkozoé nyitott kérdésekben. Az elébbiek miatt a
kutatok abban reménykedtek, hogy a DNS alapl populéciégenetika attérést hozhat
ezeknek a nyitott kérdéseknek a megvalaszolasaban. Az elsé eredmények azonban azt
jelezték, hogy a mai magyar populacié nem kilénbdzik Iényegesen mas kdzép-eurdpai
populécidktol filogenetikai szempontbél. A populacidgenetika valaszok helyett tehat
elészor Ujabb kérdésekre irdnyitotta a figyelminket.

Kiilondsen a specialisan az urali nyelveket beszéld és a kelet-eurdzsiai népességekre
jellemzd haplocsoportoknak a mai magyarokban egyarant igen alacsony jelenléte
(Bogéacsi-Szabd és mtsai 2008) tiint elsére nehezen feloldhatd - latszélagos —
ellentmondasnak. Egyedil a csikszeredai székelyek anyai vonalaiban talaltak viszonylag
magas aranyban (7,8%) kelet-eurazsiai elemeket (Brandstatter és mtsai 2007). Ezek az
értékek a régioban ugyan kiugréan magasnak szamitanak, de ez sem valtoztat azon a
tényen, hogy a székelyek atfogd genetikai térképe igy is — mas magyar nyelvii
népességekhez hasonléan - alapvetden kozép-eurdpai jellegzetességeket mutat
(Brandstdtter és mtsai 2007). Az els6 honfoglalas kori archeogenetikai kutatas
ravilagitott, hogy a honfoglalok genetikai szempontbdl meglehetdsen tavol alltak a mai
magyaroktdl. Példaul, a kelet-eurazsiai anyai vonalak aranya (11,8%) nemcsak relative
magas, de sokszorosa is (a csikszeredai mintak kivételével) a mai magyarokra jellemzd
hasonlé értékeknek (Bogacsi-Szaho és mtsai 2008).

Nyilvanvalo, hogy a honfoglalas 6ta a magyar nyelvii népesség jelentés demografiai
atalakulason ment keresztill, a Ko6zép-Eurépaban zajlo demografiai folyamatokkal
Osszefliggéshen.

Az elébbieket figyelembe véve a korai magyarok véandorlasdval foglalkozd
filogenetikai kutatasok eldtt két lehetdség maradt. Egyrészt az archeogenetikai kutatasok
folytatidsa és elmélyitése. Masrészt a mai magyarokban olyan uniparentalis markerek
keresése, amelyek specidlis kapcsolatot jelentenek olyan népekkel, amelyek elédeivel a
magyarok elddei demografiai kdlcsonhatasban lehettek vandorlasuk soran, vagy nyelvi
értelemben k6zos 6siik lehetett.



Az archeogenetikai kutatdsok azt jelezték, hogy a honfoglalok egésze és kisebb
kozosségei is genetikailag véaltozatosak voltak. Az, hogy az egyes temet6kben a ,,vizsgalt
egyének nem allnak genetikailag rokonsagban egymassal, arra enged kovetkeztetni, hogy
a kozosség vagy nem vérségi (csaladi) rendben szervez6dott, vagy a temetd hasznalati
ideje nem tette lehetévé, hogy a csaladi kapcsolatrendszer a temetkezésekben is
leképez6djon” (Bogacsi-Szabo és mtsai 2008).

Ennél is nagyobb meglepetést okozott, amikor harom szomszédos karosi temetd
vizsgalatdbol az deriilt ki, hogy a harom temet§ alapvetéen — a kelet-azsiai
haplocsoportok tekintetében legalabbis — harom kiilonboz6 eredeti népességet, és igy
vélhetéen harom kiillonb6z6 etnikumot takar. ,,Meglepé moédon a harom szomszédos
karosi temet6ben a vezérek kivételével nem talaltunk atfedé haplocsoportokat, vagyis a
harom temet6 népessége egymastdl markansan elkiilonil. Az egyes karosi temetékon
beliil vannak rokonok, de temetdk kdzott csak a vezérek lehettek testvérek.” (Nerapaczky
2017; valdjaban szorvanyos haplocsoport atfedések vannak a temeték kozott, de ez a
lényegen nem valtoztat).

Modelliink segitségével megmutatjuk, hogy a harom karosi temeté koziil egyediil a
legnépesebb, a Karos II temetd esetén meriil fel, hogy ugor elemeket tartalmazott. Ebbe a
tendenciaba illik az Ural vidéki, feltételezhetden magyarokhoz kotheté (un.
»~magyargyanus”) temetOk vizsgalata is, ugyanis a 20 Uraltdl nyugatra és a 14 Uraltol
keletre fekvo temet6bdl szarmazd mintdk vizsgalata azt mutatta, hogy a két csoport
jelentdsen eltér egymastol. Maradva az els6 honfoglalé archeogenetikai tanulmany
kérdésfelvetésénél: az Ural keleti felérél szarmazo mintak kozott szignifikansan nagyobb
(35,0%) a kelet-eurazsiai eredetii haplocsoportok aranya (Csaky és mtsai 2017), mint akar
a karpat-medencei honfoglal6 (11,8%) vagy az Urél nyugati oldalarél szarmazé mintak
esetében (21,0%).

Kutatocsoportunk a nyelvileg rokon mai népekben is megprobalt specialis genetikai
kapcsolatokat feltarni. A kutatas keretében a magyarok legk6zelebbi nyelvrokonai kdziil a
kondai és az északi manysik Y-DNS vizsgalata is elgondolkodtatd eredményt hozott.
Nevezetesen az N-Tat haplocsoport egy alcsoportja az N3a-L1034, nemcsak 6sszekéti a
mai magyarokat a manysikkal, hanem potencidlisan el is valasztja Oket mas
népességektdl. Pontosabban: foként ott fordul eld ez a rendkiviil ritka uniparentalis marker,
ahol ugor nyelvii népességek torténelmi jelenléte valosziniisithetd. igy a Karpat-medencében,
az obi-ugorok lakta teriileteken és a Volga-Ural vidéken, Baskiridban és Tatarfoldon.

Emlitésre méltd, hogy a székelyekben mas magyar csoportoknal (Fehér és mtsai 2015)
és a kondai manysikban az északi manysiknal joval nagyobb az N3a-L1034 aranya
(Németh és mtsai 2016a, b). Erdekes kontraszt tovabba, hogy a legnagyobb urali nyelvii
népességben, a magyarban nemcsak az N3a-L1034 haplocsoport arédnya, hanem a
diverzitasa is joval kisebb, mint az egyik legkisebb urali nyelvii népben, a manysiban
(Fehér és mtsai 2015). Azaz tisztan a genetikai adatok alapjan az valosziniisithet6, hogy a
magyar nyelv terjedése dontden dominans elitek altal torténhetett. A nyelvek terjedése
nem feltétlenil dominans elitekhez kotheté, de nem is példa nélkili hogy nyelvek
terjedésében dominans elitek jatszottdk a meghatarozé szerepet. A torok nyelvek
terjedése is nagy valosziniséggel ilyen dominans elitekhez kothetd, mert tobb torok
nyelvii nép haplocsoport-eloszlasa igen jelentés mértékben eltér egymastdl (Yunusbayev
és mtsai 2015). Ha feltevéstink igaz, akkor 0j tipust kérdéseket is fel kell tenni a magyar
nyelv terjedése kapcsan. Példaul, milyen népeket, milyen torténelmi kornyezetben
integraltak a korai magyar nyelvii csoportok?



Azon embertani kutatasok, amelyek a koponya morfologiai és metrikus vizsgalata
alapjan (fenotipus) kovetkeztettek a magyarok genetikajara, szintén a magyarsag 0sszetett
eredetére mutattak rd. Miképp arra is, hogy az évszazadok soran a magyarsag a Karpat-
medencében jelentds valtozdson ment keresztiil, ami doént6en a kérnyez6 népekkel valo
keveredés kévetkezménye volt.

Bartucz Lajos 150 honfoglalas kori koponya elemzése alapjan a kovetkezd
tipusmegoszlast kozolte: 40% kelet-balti, 40% kaukéazusi-mongoloid, 20% alpi,
mediterran, nordikus. Megemliti, hogy a honfoglalék kézott gyakori a mongoloid elem
(a mongol tipus ritkasag). Bartucz gy vélte, hogy egy torok etnikuml (kaukazusi-
mongoloid) nép telepedett ra a kelet-balti embertani tipust (ugor etnikumu) népre, majd
vele lassan 6sszeolvadt. Szerinte a nordikus és f6képpen a dinari elemek aranya csak az
Arpad-kor utdn nétt meg (Bartucz 1928).

Liptak Pal a honfoglal6 magyar embertani hagyatéknak az Urél vidék, az Urél és Altaj
kozotti sztyeppe és az attol délre fekvé kozép-azsiai terllettel vald Osszehasonlitas
fontossagat hangsulyozta. A honfoglald6 magyarsag 0sszetett ethogenezisének bizonyitéka
szerinte az urdli tipus, a turanid és a pamiri tipus magas aranya; ezek az ugor, a torok és
az utdbbi irani vagy iranizalt t6rok népesség hagyatéka (Liptak 1959, 1983). Kés6bbi
munkajéban a honfoglalo magyarsag egyes tarsadalmi rétegeinek eltéré embertani képérol
irt: ,,a vezetéréteg turanid, urali, pamiri és egyéb brachykran tipusokbol all, a kozépréteg
zommel mediterran és nordikus, mig a koznép mediterran, nordikus és cromagnoid
tipusu” (Liptak 1970).

Toth Tibor (1965) a kovetkezd megallapitasokat fogalmazta meg a honfoglald
magyarsag és tobb kelet-eurdpai temetd csontanyaganak vizsgalat alapjan: A honfoglalo
magyarsag embertani 6sszetételében nem olyan morfoldgiai sajadtossdgok konstatalhatok,
mint az Urdl vidéki finnugorok més csoportjainal. A honfoglalé magyarsdg embertani
Osszetételében az europid nagyrassz elemei tllnyomé tébbséget képeztek. Az Azov-
melléki nyugat-kazahsztani szarmata kori leletek tiikrdzik a legnagyobb hasonlésagot az
6smagyarokéval. A honfoglaléknak a mazuzindi és biszki csoporttdl valé nagy embertani
kiilonb6z6ségbdl kovetkezéen, az ugor hipotézist elfogadva, az elvandorlas ideje nem
lehet a 8. szdzad. Az ugor hipotézist és az elvandorlas idejét is elfogadva viszont az
G6shaza nem lehet az Uradl mellékén, hanem a Kaszpi-tengertdl északra, Nyugat-
Kazahsztanban volt.

Ery Kinga (Ery 1978) 62 lel6helyrdl szdrmazo 149 férfi és 124 né koponyaméretei
alapjan a honfoglalé magyarsag regionalis kilénbségeire mutatott ra. Négy régiot
kilonitett el, amelyekben eltéré aranyban fordultak el6 a kiilonb6z6 embertani tipusok.
Osszességében az europo-mongolidok aranyat 30%-nak, ezen belil a turanid tipust
70%-nak talalta. Véleménye szerint a honfoglalo magyarsag eltéré embertani csoportjai
kezdetben zart tombdkben telepiiltek az orszagba.

Thoma Andor a honfoglalé magyarsag embertani tipus spektrumat a kovetkezd
képpen adta meg (Thoma 1987): turanid 40%, urali 15%, pamiri 15%, mediterran 15%,
taurid 5%, cromagnoid 5%. Ez a tipus megoszlas megegyezik az els6 évezred Dél-Orosz
sztyeppéin €16 nyugati torok népek tipus-spektrumaval. A finnugor népek kozott csak az
urali és a cromagnoid tipus fordul elé. Az urali tipus dél felé Turkesztanig eléfordult €s
gyakori volt, a cromagnoid elterjedése is joval talmutat a finn-ugor népek éléhelyén.
Szerinte embertanilag a honfoglaléknak legfeljebb 20%-a hozhat6 kapcsolatba ugor
etnikummal, 80%-a torokos tipusi (Marjalaki 1987).



Mivel a honfoglalé koponyak metrikus és morfoléogiai elemzésével a magyarsag keleti
kapcsolatait Nyugat-Kazakisztannal keletebbre nem latjuk, fontos mindazon kulturalis
szokasok tanulmanyozasa is, amelyek a magyarsagra specifikusan jellemzdek. A jelképes
trepanacio egyértelmilien ilyen szokds, a honfoglald csontmaradvanyok 13%-nal
figyelheté meg (Bernert és mtsai 2006, Bereczki és mtsai 2015). A Volga bal partjan a
Kéma torkolattdl délre 40 km-re Tankejevka leléhely 9-11. szézadi koponyai hasonld
aranyban hordoznak jelképes trepaniciot. A temetd targyi anyaga szerint bolgar-torok
vagy ugor lehetett (Ery 1987/88). A honfoglalé magyarokkal biztosan kapcsolatba keriilt
népeknél is eléfordul a trepanacid kisebb mértékben; eléfordul példaul a késé avaroknal.
Kiilondsen értékes lelet a Tata Tovaros Homokbanya teriiletér6l masodlagos helyzetbdl
el6kertilt égetett agyag sip, mérete kb 10 cm, a készitési technika szerint 8-12. szazadi
eredetll. A taltos sip mongoloid arcii emberfej abrazolasa egyértelmi jelképes trepanaciot
hordoz a bregmapont mellett. A lelet egyetlen parhuzama Ulanbator melldl egy 7-8.
szazadi turk fejedelmi sirbol keriilt el (Kralovanszky 1966). A lelet azért fontos, mert
rdmutat a magyarsag legkeletibb parhuzamaira. Tovabba arra, hogy a jelkepes trepanacio
a magyarsag tiirk agahoz kothetd. Végiil érthetévé valik, hogy miért a gazdagabb, turanid
koponyakkal jol reprezentalt honfoglald temet6kbdl talalunk nagyobb aranyban jelképes
trepanéciot.

Tehat a rendelkezésre allo adatok alapjan jogos felvetésnek tiinik, hogy a korai
magyarok torténetét intenziv demogréafiai kolcsdnhatasok jellemezhették, amely
kélcsdnhatasok megragadaséra Uj matematikai modszerek sziikségesek. Dolgozatunkban
két elemi demogréafiai kdlcsonhatés: a szétvalas, valamint keveredés vagy egyesilés
lehetséges matematikai és filogenetikai nyomait keressiik. Egy adott népesség belsd
szaporulatbol valdé ndvekedése is fontos demografiai hatas, amely szintén vizsgalhato a
populécidgenetika eszkdztaraval, de ezt az esetet nem vizsgaljuk a jelen tanulméanyban.

Anyag és mddszer

Ha egy népesség kiilonbozé népességek folyamatos vagy viszonylag friss
keveredésébdl all 6ssze, akkor a haplocsoport-eloszlason alapulé genetikai tavolsagok
gyakorlati, torténeti értelmezhetdsége korlatozott. Ezért egyrészt a rendelkezésre allo
legmélyebb mérési adatokat, jelen esetben a haplotipusokat érdemes felhasznalnunk a
genetikai kapcsolatok megragadasara. Masrészt, a haplocsoportok természetes modon
kinaljak azt a lehetdséget, hogy modellezziik a kiilonb6z6 egyesiiléssel, keveredéssel és
szétvalassal jard demografiai folyamatokat. Nevezetesen olyan modellek kidolgozasara
vallalkozunk, amelyek a vizsgalt populéciora vonatkozo teljes mintdk mellett az adott
populaciot reprezentaldé mintdk haplocsoportra sziikitett haplotipus halmazainak
vizsgalatara adnak lehetGséget.

Vizsgéalati modszerek

Az aldbbi klaszterez8, vizualizaciés és genetikai tavolsag-becslé modszereket
alkalmaztuk a tudomanyos korokben statisztikai célokra egyik leggyakrabban hasznalt
fejlesztd eszk6z, a Python programozasi nyelv (www.python.org) segitségével:

 Jaccard tavolsag haplotipusok halmazan,

» fékomponens-elemzés haplotipus-gyakoriséag alapjan,

« atlagos minimalis tavolsag haplotipusok csoportjai kdzétt,

« haplocsoport-eloszlas két populacié kdzos haplotipusai alapjan.



A Jaccard tavolsag. A Jaccard tavolsag a legegyszerlibb és leghatékonyabb eszkoz két
halmaz hasonlosaganak a szamszeriisitésére (Tan és mtsai 2006). A Jaccard tavolsag
alkalmazasa nem ismeretlen a genetikaban, de humangenetikai felhasznalasa
meglehetdsen ujszerli (Propenko és mtsai 2016). Definici6 szerint a Jaccard hasonlosag
két halmaz metszetének és egyiittes elemszaméanak a hanyadosa, a Jaccard tavolsag pedig
1 minusz a Jaccard hasonldsag. A Jaccard tavolsag értéke tehat 0 és 1 kdzott mozog. Két
halmaz Jaccard tavolsaga 0, ha a két halmaz azonos, és 1, ha a két halmaznak egyetlen
kdzbs eleme sincs.

Azt tapasztaltuk, hogy a Jaccard tavolsag a rendkiviili egyszeriisége ellenére is szamos
esetben értelmezhetd genetikai 0sszefiiggésekre mutatott ra. Annak ellenére van ez igy,
hogy a populaciok kozott, a haplotipusok halmazan értelmezett Jaccard tavolsdg csak
bizonyos korlatozasokkal képes megfogni a sokszinli genetikai valdsagot. Egyrészt a
Jaccard tavolsag halmazokon értelmezett tavolsagfogalom, és egy halmaznak nem lehet
tobb azonos eleme. Azaz a haplotipus-gyakorisdgokat a Jaccard t&volsag nem veszi
figyelembe. Nem veszi figyelembe azt sem, hogy egyes haplotipusok hany mutaciora,
azaz milyen tavolsagra vannak egyméstdl. Mindenesetre, ha két populacidé egy adott
haplocsoportjahoz tartozé haplotipusok halmaza kdzétt a Jaccard tdvolsag nulla, az joval
tobbet jelent, minthogy haplotipus-egyezések vannak a vizsgalt populécidk kozott. Azt
jelenti, hogy a két mintdban egy adott haplocsoportban pontosan ugyanazok a
haplotipusok vannak. Illetve a Jaccard tavolsag mértékébdl az is latszik, hogy két
haplotipus halmaz mennyire hasonlit egyméshoz. Tehat a haplotipusok halmazéan
értelmezett Jaccard tavolsag a haplotipus egyezések olyan altalanositiasanak tekinthetd,
amely lehetdvé teszi, hogy populaciok kozotti a haplotipus-egyezéseket szamszer(isiteni
tudjuk. Ha a metrikus t6bbdimenziés skaldzas (multidimensional scaling, MDS) alapja a
Jaccard tavolsag, akkor a gyakorlatban akkor talalkozhatunk legink&bb ,beszédes”
vizualizacioval, amikor ilyen haplotipus egyezéseket keresiink populécidk kozott.

A haplotipusok gyakorisiga alapjan torténd fékomponens-elemzés. A haplotipusok
gyakorisaga alapjan torténé fokomponens-elemzés (principal component analysis, PCA)
mar értelemszertien figyelembe veszi a haplotipusok tobbszori eléfordulasat, de az egyes
haplotipusok kozotti tavolsagot ez a médszer is figyelmen kivil hagyja. Azt tapasztaltuk a
gyakorlatban, hogy a haplotipus-gyakorisagon alapuldé fékomponens-elemzés altal
nyujtott vizualizacio altalaban akkor eredményez jol attekinthetd abrat, amikor kevesebb
populdciét vizsgdlunk. Mi azonban nem szerettiink volna semmilyen koncepcié mentén
sziikiteni az elemzésbe bevont populaciok szdmat, igy viszonylag kevés esetben kaptunk
jol értelmezheté vizualizaciot ezzel a mddszerrel.

Az éatlagos minimalis tavolsadg. Az atlagos minimalis tavolsdg az adatbanyaszatban
hasznalt egyik bevett tavolsagfogalom. Jel6lje Davg_min(X,Y) az objektumok X és Y
csoportja kozotti atlagos minimalis tavolsagot. A Davg_min(X,Y) ugy szdmolhat6 ki,
hogy X halmaz 6sszes eleméhez megkeressiik az Y halmaz legkdzelebbi elemét, az igy
nyert tavolsagokat 6sszeadjuk, majd atlagoljuk az X elemszamaval. Esetlinkben X és Y
elemei haplotipusok, és a két haplotipus kdzotti killonbséget a Hamming-tavolséag alapjan
szamoljuk ki. A Hamming-tavolsag két haplotipus kozétt azon mutaciok legkisebb szamaval
egyenld, amely mutacio-sorozattal az egyik haplotipusbol a méasikba el tudunk jutni.

Ez a tavolsag-fogalom azonban csak nevében tavolsag, mert nem szimmetrikus a két
objektum kozotti tavolsag, ami egyik eléfeltétele annak, hogy matematikai értelemben
tavolsagnak tekintsiik az atlagos minimalis tavolsagot, mint figgvényt. Azaz haaz X és 'Y
objektumok ko6zott Davg_min jel6li az atlagos minimalis tavolsagot, akkor a
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Davg_min(X,Y) = Davg_min(Y,X) nem feltétlendl teljesil. A minimalis tavolsag-
fogalom esetiinkben is gyakran jelentdsen eltér egymastol, és mint késébb latni fogjuk,
ennek konkrét demogréfiai jelentése lehet. Mindenesetre ez azt is jelenti, hogy X és Y
objektumok viszonyat az atlagos minimalis tavolsdg alapjan egy szampar: a
Davg_min(X,Y) és a Davg_min(Y,X) jellemzi egyittesen. Ez az észrevétel teljes
mértékben dsszhangban all azzal a ténnyel, hogy populéaciok kdzotti genetikai kapcsolat
aszimmetrikus is lehet. Tipikus példa erre, amikor egy kis IétszamU népesség elhagyja azt
a teriiletet, ahol Osei hossz idén keresztiil ¢éltek. Ilyenkor csak a leggyakoribb
haplotipusok jelennek meg nagyobb valdsziniiséggel az Osi géncentrumabol kiszakadt
népességben. Attol fiiggben, hogy mennyire kis 1étszami népesség hagyja el az adott
teriiletet, sziikiil le a haplotipusok halmaza a teriiletet jellemzd haplotipusok halmazahoz
képest. Ha joval kisebb népesség valik ki, akkor ,.kihasadasrél”, ha az elvalt népességek
létszama egymassal Osszehasonlithatd, akkor ,.elvalasrol” beszéliink. Természetesen
fokozatos az &tmenet ,,elvalas” és ,kihasadas” kozott, de az atlagos minimélis tvolsag
képes szamszeriisiteni a szétvalas kiilonb6zo folyamatait és fokozatait.

Ha példaul Davg_min(X,Y) = 0, akkor az azt jelenti, hogy X haplotipusok részei Y
haplotipusok halmazanak. Amennyiben Davg_min(Y,X) és Davg_min(X,Y) is egyarant
nulla, akkor a két halmaz azonos. Ha Davg_min(X,Y) nulla vagy kdzel nulla és
Davg min(Y,X) értéke viszonylag nagy, akkor valoszinii, hogy Y diverzebb, mint X, és
X-et teljesen vagy nagymértékben tartalmazza.

Ilyen esetekben felmeril a gyanu, hogy az X haplotipusok halmaza kiszakadt az Y
népességbdl. Kiilondosen megerdsodik e gyani, ha egymast megerdsitd eredményeket
azonositunk ebben az 0sszefliggésrendszerben. Példaul, mint késébb latni fogjuk, a
székely C haplotipusok halmaza a 168 eurazsiai populaciébél 3 tuvai népességhez kerlt
a legkozelebb az atlagos minimalis tavolsag alapjan. Ez egyrészt az valosziniisiti, hogy
egyetlen foldrajzi kdzpontb6l szarmaznak a székely C haplotipusok, és nem tdbb
kiilonb6z6 foldrajzi teriiletrél érkezé kiillonb6z6 demografiai impulzusok ereddje.
Masrészt esetiinkben konkrétan azt is jelenti, hogy Tuvat benépesitdé népességek kozott
kereshetjlik a székely C haplotipusok eredetét.

Amikor azonban foldrajzilag nem ilyen szorosan behatérolhat6 terlleteket talalunk
egy csoport lehetséges eredetére vagy kapcsolataira, hanem egymastol tavol esé
teriileteket, akkor joggal meriil fol a gyanu, hogy kiilonb6z6 f6ldrajzi teriiletekrdl 1épett
be ugyanaz haplocsoport egy adott népességbe. A haplocsoportokat meghatarozé
markerek a legtobb esetben tobb tizezer évesek. Azaz tokéletesen életszerll, hogy egy
haplocsoport egyes alcsoportjai kiilonb6zé foldrajzi teriileteken alakultak ki vagy
szaporodtak el, és igy kiilonb6zé foldrajzi teriiletr6l érkez6 népességekkel azonos
haplocsoportok léptek be egy népesség génallomanyaba.

Az dtlagos minimalis tavolsdg szampér jol jellemzi két populécié genetikai
kapcsolatat, mert egyarant figyelembe veszi a haplotipusok gyakorisagat, a haplotipusok
egymastol valé tavolsagat és képes megjeleniteni az aszimmetrikus demogréfiai
kapcsolatokat is. Ez ut6bbi ok — az atlagos minimalis tavolsadg aszimmetrikus volta —
miatt a népességek kdzotti genetikai kapcsolat atlagos minimalis tavolsag alapjan val6
vizualizacidja korlatokba Uitkozik. Ezért a jelen tanulmanyban csak tablazatos formaban
tudjuk megadni a populaciok kozotti atlagos minimalis tavolsagokat.

Haplocsoport-eloszlas két populacié koézés haplotipusai alapjan. Két populacio
genetikai kapcsolatat nemcsak tavolsagfogalmakkal, szamokkal lehet vizualizalni. Egy
nagyon hasznos vizualizacids eszkoz, ha a két népesség egyezd haplotipusai alapjan
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megrajzoljuk a ,,metszet” haplocsoport-eloszlasat. Ez azért is beszédes eszkdz, mert az
egydimenzios tavolsadgfogalomnal sokkal fontosabb a kapcsolat szerkezete.
Természetesen két népességben meglévd azonos haplotipusok jelenléte nem feltétlentil
egy kozOs Osre vagy azonos demografiai impulzusra utalnak. Haplotipus-egyezést
eredményezhet két egymastdl fiiggetlen demografiai behatds is. Példaul azt
valoszinisitjiik, hogy az F haplocsoport egymastol fliggetlen okok miatt van jelen a
honfoglalok és a kondai manysik génallomanyaban. A honfoglalokban valészintileg avar,
a kondai manysikban pedig tiirk népekkel val6 keveredés nyomait jelezheti.

Vizsgalati adatok

A lehetd legszélesebb mintaszam kedvéért 168 populacid 16710 haplotipusat
dolgoztuk fol. A vizsgélatba bevont populéciok leirdsa az 1. tblazatban talalhat6. Ha egy
népességbdl tobb minta is rendelkezésre allt, akkor az Gsszes mintat megoriztilk és nem
vontuk 0Ossze. Ha ugyanis egy népességbdl tobb kiillonbdzé minta is hasonld
Osszefliggésrendszert eredményezett, akkor jo6 okunk volt azt feltételezni, hogy az
Osszefiiggés nem az adott mintavételi folyamatnak tudhaté be, hanem val6ban az adott
népesség filogenetikai sajatossagaira vonatkozik. Osszevontuk azonban a gyimesi csango
és székely népességet, mert a gyimesi csangdk székely eredetli csangok, és szerettiink
volna egy minél nagyobb recens magyar nyelvii genetikai kontrollcsoportot a honfoglal6
magyarsaggal szemben.

Ahhoz, hogy az adatok &sszehasonlithatok legyenek, a DNS-t a 16090-16362
szakaszon vizsgaltuk, mert ez az az intervallum, amelyen minden tanulmany érvényes
vizsgalatot végzett. Ez sajnos meglehetésen kevés a teljes szekvenalds kordban, de amig
nagy szamban nem allnak rendelkezésre adatok a modernebb mérési technikékkal, addig
nagyszamu populaciot csak ilyen megszoritasokkal tudunk vizsgalni.

Vizsgalati eredmények és értékelésuk

168 eurazsiai populacio kozil a recens magyarsaghoz a Jaccard tavolsag alapjan
legkdzelebb sorrendben a szlovak, az ukran és a lengyel népesség all, negyedik helyen a
székely magyarok, 6todik helyen pedig a németek jelennek meg (1. melléklet —
Elektronikus Fiiggeléktar). A székely-csdngd népesseg szemszogébdl vizsgalva anyai
agon hozzajuk a legkdzelebb a magyarorszagi magyarok allnak, 6ket kovetik az ukranok,
a szlovakok, a németek és a volgai tatarok. Ezzel szemben a honfoglalé csontleletek
Jaccard tavolsdgok alapjan Osszességében a legkdzelebbi kapcsolatot sorrendben a
baskirokkal, a kondai manysikkal, a marikkal, a tiirkménekkel és a komikkal mutatjak.

Mivel a baskirok és a kondai manysik honfoglalékhoz val6 relativ kdzelsége
torténetileg is értelmezhetd, ezért kivancsiak voltunk a tavolsag szerkezetére is.
Kilonosen azért fontos ez a kérdés, mert a kapcsolatok szerkezete sokszor joval
fontosabb, mint az egydimenzids genetikai tavolsag. Azaz elkészitettiik a honfoglalé és
baskir, valamint a honfoglalé és manysi mintdk kozos haplotipusaihoz tartozd
haplocsoport-eloszlast is (1. &bra). Illetve, hogy egy maésik magyar nyelvii népesség
adatsoraival is 6ssze tudjuk hasonlitani az eredményeket, elkészitettiink székely-csango és baskir,
valamint a székely-csango és manysi mintak kozos haplotipusaihoz tartozé haplocsoport-eloszlast
is. Meglepetésiinkre, annak ellenére, hogy a székely-csangd és a honfoglaldo mintak genetikai
mintazata meglehetdsen tavol all egymastol, a két abra meglepd parhuzamokat mutat.
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1. tblazat. A vizsgalatba bevont populaciok kddja és mintanagysaga.
Table 1. The code and sample size of the analyzed popualtions.

Népesség kadja — Population code Népesség — Population N Hivatkozas — Reference
Adygei_0056 Adige — Adygei 50 Macaulay és mtsai 1999
Aleuts_0743 Aleut — Aleuts 30 Derbeneva és mtsai 2002
Aleuts_0744 Aleut — Aleuts 35 Rubisz 2007
Aleuts_0745 Aleut — Aleuts 36 Volodko és mtsai 2008
Aleuts_0746 Aleut — Aleuts 108 Rubicz 2007, Rubicz és mtsai 2003
Altaians,Altaians-Kizhi_0811 Altaji, Altaji-Kizhi — Altaians, 90 Derenko és mtsai 2007
Altaians-Kizhi
Altaians, Telenghits_0812 Altdji, Telengit — Altaians, 71 Derenko és mtsai 2007
Telenghits
Altaians, Teleuts_0813 Altdji, Teleut — Altaians, 51 Derenko és mtsai 2007
Teleuts
Altaians, Tubalar_0814 Altdji, Tubalar — Altaians, 71 Starikovskaya és mtsai 2005
Tubalar
Altaians_0810 Altaji — Altaians 107 Derenko és mtsai 2003
Altaians_0841 Altdji — Altaians 16 Shields és mtsai 1993
Ancient_Hungarian Osi magyar — Ancient 76 Csosz és mtsai 2014
Hungarian
Austrians_0057 Osztrak — Austrians 259 Brandstatter és mtsai 2007
Avar Avar 26 Csobsz és mtsai 2016
BagaTurgenGol_1649 BagaTurgenGol 13 Gonzalez-Ruiz és mtsai 2012
Balkarians_0827 Balkar — Balkarians 19 Quintana-Murci és mtsai 2004
Baraba Bronz Baraba Bronz 64 Molodin és mtsai (2012)
Baskhir Baskir — Baskhir 205 Bermisheva és mtsai (2002)
Bronz_Karel Bronz 18 Sarkassian és mtsai (2013)
Buryats_0737 Burjat — Buryats 38 Derenko és mtsai 2003
Buryats_0738 Burjat — Buryats 85 Derenko és mtsai 2003
Buryats_0739 Burjat — Buryats 290 Derenko és mtsai 2007
Buryats_0740 Burjat — Buryats 123 Pakendorf és mtsai 2003
Buryats_0741 Burjat — Buryats 25 Starikovskaya és mtsai 2005
Buryats_0840 Burjat — Buryats 122 Shimada és mtsai 2002
Buryats_1046 Burjat — Buryats 61 Tajima és mtsai 2004
Chechens/Karbardians_0278 Csecsen/Karbardia — 52 Richards és mtsai 2000
Chechens/Karbardians
Chechens_0828 Csecsen — Chechens 18 Quintana-Murci és mtsai 2004
Chukchi_0729 Csukcs — Chukchi 182 Volodko és mtsai 2008
Chukchi_0730 Csukces — Chukchi 15 Derenko és mtsai 2007
Chuvash Csuvas — Chuvash 54  Bermisheva és mtsai (2002)
Croatians_0342 Horvat — Croatians 108 Tolk és mtsai 2001
Croatians_0864 Horvat — Croatians 119 Jeran és mtsai 2009
CZECH_1606 Cseh — Czech 85 Mielnik-Sikorska és mtsai 2013
Druze_1036 Druze 24 Shlush és mtsai 2008
Druze_1037 Druze 29 Shlush és mtsai 2008
Eskimos_0750 Eszkim6 — Eskimos 50 Volodko és mtsai 2008
Eskimos_0751 Eszkim6 — Eskimos 39 Volodko és mtsai 2008
Eskimos_0752 Eszkim6 — Eskimos 7 Derbeneva és mtsai 2002
Eskimos_0753 Eszkim6 — Eskimos 37 Volodko és mtsai 2008
Estonians_0244 Eszt — Estonians 117 Lappalainen és mtsai 2008
Estonians_0295 Eszt — Estonians 97 Richards és mtsai 2000
Even_0801 Even 49 Rubicz 2007, Rubicz és mtsai 2010
Ewenki_0691 Ewenki 47 Kong és mtsai 2003
Finns_0239 Finn — Finns 100 Meinila és mtsai 2001
Finns_0241 Finn — Finns 100 Meinila és mtsai 2001
Finns_0469 Finn — Finns 189 Finnila és mtsai 2001
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1. tablazat folyt. — Table 1 cont’d.

Népesség kédja — Population code Népesség — Population N Hivatkozés — Reference
French_0258 Francia — French 120 Richard és mtsai 2007
Georgians_0337 Gruz - Georgians 124 Reidla 2017
Georgians_0863 Graz — Georgians 48  Alfonso-Sanchez és mtsai 2006
Germans_0071 Német — Germans 200 Lutz és mtsai 1998
Germans_0072 Német — Germans 49 Richards és mtsai 1996
Germans_0401 Német — Germans 95 Brandstatter és mtsai 2006
Greeks_0281 Gorog — Greeks 65 Richards és mtsai 2000
Han_0680 Han 42 Yao és mtsai 2002a
Han_0681 Han 49  Yao és mtsai 2002a
Han_0683 Han 47  Yao és mtsai 2002a
Han_0685 Han 30 Yao és mtsai 2002a
Han_0686 Han 42 Yao és mtsai 2002a
Han_0911 Han 75 Yao és mtsai 2003
Han_1041 Han 60 Tajima és mtsai 2004
Hsiung-nu_1639 Hsziung-nu — Hsiung-nu 46 Keyser-Tracqui és mtsai 2003
Hui_0912 Hui 45  Yao és mtsai 2004
Hungarians Hungarians 301 ToOmory és mtsai 2007
Iranians_0219 Irdni — Iranians 224 Metspalu és mtsai 2004
Iranians_0638 Irdni — Iranians 37 Quintana-Murci és mtsai 2004
Iraqi_0235 Iraki — Iraqi 167 Al-Zahery és mtsai 2003, 2011
Iraqi_0270 Iraki — Iraqi 116 Richards és mtsai 2000
Italians_0322 Olasz - Italians 83 Tagliabracci és mtsai 2001
Itelmen_0800 Itelmen 46  Schurr és mtsai 1999
Jordanians_0531 Jordan — Jordanians 101 Gonzales és mtsai 2008
Kalmyks_0799 Kalmiik — Kalmyks 106 Derenko és mtsai 2007
Kara-Nogay Kara-Nogaj — Kara-Nogay 115 Estonian Biocentre
Karelians,Aunus_0249 Karelian, Aunu — Karelians, 218 Lappalainen és mtsai 2008
Aunus
Karelians,Ingirans_0250 Karelian, Ingiran — Karelians, 38 Lappalainen és mtsai 2008
Ingirans
Karelians, Tver_0253 Karelian, Tver — Karelians, Tver 61 Lappalainen és mtsai 2008
Karelians,Vepsians_0251 Karelian, Vepszian — Karelians, 64 Lappalainen és mtsai 2008
Vepsians
Karelians,Viena_0252 Karelian, Viena — Karelians, Viena 87 Lappalainen és mtsai 2008
Karelians_0248 Karelian — Karelians 44 Lappalainen és mtsai 2008
Karos Karos 17 Neparaczky 2017
Kazakhs_0830 Kazah — Kazakhs 246  Irwin és mtsai 2010
Kazakhs_0916 Kazah — Kazakhs 53 Gokcumen és mtsai 2008
Kazakhs_0917 Kazah — Kazakhs 46  Gokcumen és mtsai 2008
Kazakhs_0918 Kazah — Kazakhs 126 Gokcumen és mtsai 2008
Kazsak 0694 Kazsak 53 Yao és mtsai 2000, 2004
Kets_0792 Ket — Kets 38 Derbeneva és mtsai 2000
Khakassians_0808 Hakasz — Khakassians 53 Derenko és mtsai 2003
Khakassians_0809 Hakasz — Khakassians 57 Derenko és mtsai 2007
Khants_1050 Hanti — Khants 106 Pimenoff és mtsai 2008
Khants_1061 Hanti — Khants 10 Voevoda és mtsai 2017
Komi Komi 133 Bermisheva és mtsai 2002
Korean_0692 Kéreai — Korean 48 Kong és mtsai 2003
Koryaks_0734 Korjak — Koryaks 56  Schurr és mtsai 1999
Koryaks_0736 Korjak — Koryaks 54 Schurr és mtsai 1999
Kurds_0712 Kurd - Kurds 31 Quintana-Murci és mtsai 2004
Kyrgyzs_0717 Kirgiz — Kyrgyzs 48 Comas és mtsai 1998
Kyrgyzs_0718 Kirgiz — Kyrgyzs 45 Comas és mtsai 1998
Kyrgyzs_0831 Kirgiz — Kyrgyzs 238 Irwin és mtsai 2010
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1. tblazat folyt. — Table 1 cont’d.

Népesség kadja — Population code Népesség — Population N Hivatkozas — Reference
Lebanese_1204 Libanoni — Lebanese 787 Haber és mtsai 2011
Mansi_0791 Manysi — Mansi 98 Derbeneva és mtsai 2002
Mansi_1051 Manysi — Mansi 63 Pimenoff és mtsai 2008
Mari Mari 135 Bermisheva és mtsai 2002
Mongolian,Daur_0690 Mongol, Daur — Mongolian, Daur 43 Kong és mtsai 2003
Mongolian_0688 Mongol — Mongolian 15 Yao és mtsai 2002b
Mongolian_0689 Mongol — Mongolian 48 Kong és mtsai 2003
Mongolian_0914 Mongol — Mongolian 48 Yao és mtsai 2004
Mongolians_0643 Mongol — Mongolians 45 Derenko és mtsai 2007
Mongolians_0915 Mongol — Mongolians 90 Gokcumen és mtsai 2008
Nganasans_0721 Nganaszan — Nganasans 53 Goltsova és mtsai 2005
Nganasans_0722 Nganaszan — Nganasans 38 Volodko és mtsai 2008
Nganasans_0723 Nganaszan — Nganasans 23 Derbeneva és mtsai 2000
Nivkhi_1049 Nivki — Nivkhi 57 Tajima és mtsai 2004
Olon-Kurin- Olon-Kurin-Gol vélgyi — Olon- 1 Pilipenko és mtsai 2010
GolValleycemeteryl0_1649 Kurin-Gol Valley Cemetery
Olon-Kurin- Olon-Kurin-Gol vélgyi — Olon- 1 Pilipenko és mtsai 2010
GolValleycemetery6[OKG-  Kurin-Gol Valley Cemetery
6-2,3_1649
Olon-Kurin- Olon-Kurin-Gol vélgyi — Olon- 1 Pilipenko és mtsai 2010
GolValleycemetery6_1649  Kurin-Gol Valley Cemetery
Orogen_0693 Oroken — Orogen 42 Kong és mtsai 2003
Ossetians_0279 Oszét — Ossetians 106 Richards és mtsai 2000
Ossetians_0338 Oszét — Ossetians 198 Kaldma és mtsai unpublished
Palestinians_0994 Paleszton — Palestinians 295 Amar és mtsai 2007
Poles_0100 Lengyel — Poles 435 Malyarchuk és mtsai 2002
Romanians_0283 Orosz — Romanians 91 Richards és mtsai 2000
Russians Orosz — Russians 197 Malyarchuk és mtsai 2002
Russians_0102 Orosz — Russians 50 Malyarchuk és Derenko 2001
Russians_0109 Orosz — Russians 197 Malyarchuk és mtsai 2002
Saami_0139 Szami — Saami 69 Sajantila és mtsai 1995
Saami_0147 Szami — Saami 61 Delghandi és mtsai 1998
Saami_0148 Szami — Saami 21 Sajantila és mtsai 1995
Sabinka2_1649 Szabinka — Sabinka 1 Allentoft és mtsai 2015
Sali_0700 Szali - Sali 29 Yao és mtsai 2002b
SebsteiValley 1649 Sebstei volgyi — Sebstei Valley 2 Ricaut és mtsai 2004
Sekler-Csango Székely-Csang6 — Sekler- 342 Brandstatter és mtsai (2007)
Csango
Shors_0815 Sor — Shors 81 Derenko és mtsai 2007
Shugnan_0708 Shugnan 44 Quintana-Murci és mtsai 2004
Sib-Tat Szibériai tatar — Siberian Tatars 214 O Yu Naumova és mtsai (2008)
Slovaks_0112 Szlovak — Slovaks 137 Malyarchuk és mtsai 2008
Slovaks_0113 Szlovak — Slovaks 70 Malyarchuk és mtsai 2008
Slovaks_0923 Szlovéak — Slovaks 374 Lehocky és mtsai 2008
Spaniards_0225 Spaniards 100 Alvarez-Iglesias és mtsai 2009
Swedes_0243 Svéd — Swedes 295 Lappalainen és mtsai 2008
Swiss_0092 Svaéjci — Swiss 151 Dimo-Simonin és mtsai 2000
Syrians_0272 Szir — Syrians 69 Richards és mtsai 2000
Syrians_0530 Szir — Syrians 49  Vernesi és mtsai 2001
Tajiks_0832 Tadzsik — Tajiks 228 Irwin és mtsai 2010
Tatar Tatar — Tatar 215 Bermisheva és mtsai (2002)
Tofalars_0731 Tofalar — Tofalars 58 Derenko és mtsai 2003
Tofalars_0732 Tofalar — Tofalars 46  Starikovskaya és mtsai 2005
TsengelKhairkhan_1649 Tsengel Khairkhan 3 Gonzalez-Ruiz és mtsai 2012
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1. tablazat folyt. — Table 1 cont’d.

Népesség kédja — Population code Népesség — Population N Hivatkozés — Reference
Turkmens_0833 Turkmén — Turkmens 240  Irwin és mtsai 2010
Turks_0274 Torok — Turks 143 Richards és mtsai 2000
Turks_0629 Torok — Turks 48 Quintana-Murci és mtsai 2004
Tuvinians, Todjin_0793 Tuvaji, Todjin — Tuvinians, Todjin 48 Derenko és mtsai 2003
Tuvinians_0305 Tuvaji — Tuvinians 45 Tonks és mtsai unpublished
Tuvinians_0724 Tuvaji — Tuvinians 36 Derenko és mtsai 2000
Tuvinians_0725 Tuvaji — Tuvinians 89 Derenko és mtsai 2003
Tuvinians_0726 Tuvaji — Tuvinians 102 Derenko és mtsai 2007
Tuvinians_0727 Tuvaji — Tuvinians 94  Starikovskaya és mtsai 2005
Tuvinians_1059 Tuvaji — Tuvinians 56 Pakendorf és mtsai 2006
Udmurt Udmurt 87 Bermisheva és mtsai (2002)
Uighur_0695 Ujgur — Uighur 47 Yao és mtsai 2000, 2004
UKR_1608 Ukran — Ukranian 159 Mielnik-Sikorska és mtsai 2013
UKR-DNP_1615 Ukrén, Dnyepper — Ukranian, 174  Pshenichnov és mtsai 2013
Dniepier
UKR-EAS_1615 Ukrén, keleti — Ukranian, East 96 Pshenichnov és mtsai 2013
UKR-OTH_1615 Ukran, Oth — Ukranian, Oth 15 Pshenichnov és mtsai 2013
UKR-PDL_1615 Ukrén, Pdl — Ukranian, Pdl 179 Pshenichnov és mtsai 2013
UKR-WST_1615 Ukran, nyugati — Ukranian, 141 Pshenichnov és mtsai 2013
West
Uzbeks_0834 Uzbég — Uzbeks 96 Irwin és mtsai 2010
Uzbeks_0913 Uzbég — Uzbeks 58 Yao és mtsai 2004
Yakuts_0703 Jakut — Yakuts 35 Derenko és mtsai 2007
Yakuts_0704 Jakut — Yakuts 187 Fedorova és mtsai 2003
Yakuts_0705 Jakut — Yakuts 114 Pakendorf és mtsai 2003
Yakuts_0851 Jakut — Yakuts 155 Crubezy és mtsai 2010
Yakuts_1053 Jakut — Yakuts 83 Puzyrev és mtsai 2003
Yakuts_1056 Jakut — Yakuts 173 Pakendorf és mtsai 2006
Yukaghir,Chuvantsi_0805  Jukagir, Csuvantszi — Yukaghir, 32 Volodko és mtsai 2008
Chuvantsi
Yukaghir_0803 Jukagir — Yukaghir 82 Volodko és mtsai 2008
Yukaghir_0804 Jukagir — Yukaghir 18 Volodko és mtsai 2008
Yukaghir_1058 Jukagir — Yukaghir 21 Pakendorf és mtsai 2006

Ugy tinik, hogy a kondai manysi haplotipus egyezéseket a C, a T és a H haplocsoport
dominélja a honfoglal6k és a székelyek esetében is. Illetve a K és az U4 haplocsoportban szintén
eléfordul a kondai manysi-székely és a kondai manysi honfoglal6 haplotipus egyezés. Tovabba U5
és az | haplocsoport egyarant megjelenik a székely-csangé-baskir és a honfoglal6-baskir
haplotipus egyezések kozott. Ezzel parhuzamosan a C és a T haplocsoport aranya csokken a
székely-csango6-baskir és a honfoglal6-baskir haplotipus egyezésekben a kondai manysi
»metszethez” képes, de a H haplocsoport ardnya n6 szintén mindkét esetben. Az 1. dbra azt
sugallja, mintha a H haplocsoport egy Ujabb impulzust kaphatott a Volga-Ural vidéken. Ezzel
parhuzamosan a C és T haplocsoport azonban talan nem kapott utanpétlast a Volga-Ural vidéken,
és ezért mas belépé haplocsoportok miatt csokkent az aranya. Erdemes ennek kapcsan
megjegyezni, hogy a C haplocsoport a székelyekben (Brandstétter és mtsai 2007) és az obi-
ugorokban (Pimenoff és mtsai 2008) egyarant a legdiverzebb és legnépesebb kelet-eurazsiai
haplocsoport, illetve a T haplocsoport andronov6i migraciés markernek szamit a bronzkori
Nyugat-Szibéridban (Molodin és mitsai 2012). Eszrevételink 6sszhangban all azokkal a
nézetekkel, amelyek az ugorok és legkorabbi magyarok torténetében az ugor és irani
kdlcsonhatasokat meghatarozénak talaljak (Koryakova és Epimakhov 2007, Harmatta 1997).
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1. abra: Haplocsoport-eloszlas haplotipus-egyezések alapjan.
Fig. 1: Haplogroup distribution based on sharing haplotypes.

A tovabbiakban az egyedi haplocsoportokat vizsgaljuk. El6szor megprobaljuk az
egyes haplocsoportok foldrajzi eléfordulasat, esetleges eredetérél szolod informaciokat
feltlintetni, hogy képbe helyezzilk az olvasét a vizsgalt haplocsoporttal kapcsolatban. A
haplocsoportok (Fehér 2016b) alapjan ismertetjiik roviden. Az ismertetés utan ratériink az
adott haplocsoportnak a honfoglalék, mai magyarok és székelyek génallomanyaban
bet6ltétt szerepére az Uj filogenetikai mértékek bemutatésara.

Az A haplocsoport

Az A haplocsoport A2 alcsoportja csak az amerikai Gslakok és a Csukcs-félszigeti
népek (25-47%) kozott fordul eld. Az eszkimok kozott 80-96% gyakorisagu, az észak-
amerikai indidn népek kozott nagyobb, a dél-amerikai indidnok kozétt kisebb az
eléfordulasi gyakorisdga, a szdrodast tekintve 17-70% kozott valtozd aranyban
eléforduld haplocsoport. A nem A2-hoz tartozé azsiai alcsoportok dsszesen 13-15%-ot
tesznek ki a tibetiek, a mongolok és a hsziungnu (&zsiai hun) csontleletek kdzott. 6-10%-
0s gyakorisagu a japanok, koreaiak, kinaiak és jenyiszeji ketek kdzott.
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Az A haplocsoport a C haplocsoport utan a masodik leggyakoribb északkelet-eurazsiai
eredetli haplocsoport a mai székely népességben és az Uelgi ,,magyargyanis” temet6bol
szarmazo mintak esetében is. A székely és csango haplotipusok az A4 és A8 alcsoportba
tartoznak. Az A4 egyediil a mongolokban és a burjatok k6zott fordul elé viszonylagosan
nagyobb aranyban (11%). A csangd A4 haplotipus egy Baraba-sztyeppei kés6 krotovoi
haplotipussal egyezik meg. Az A8 rendkiviil ritka haplocsoport. Eszakkelet-Azsiaban a
Bajkal-mellék mongol nyelvii népeinél fordul el szérvanyosan (Derenko és mtsai 2007).

Ahogy a gyakorisag alapjan is varhato volt, a székely A haplocsoport legvalosziniibb
szarmazasi eredete a mai burjatok egyik etnikai komponenséhez kothetd, mert csak két
burjat populacié all az atlagos minimdlis tavolsag alapjan nulla tavolsagra a székely
A haplotipusok halmazatol (2. melléklet — Elektronikus Fliggeléktar). A Jaccard tavolsag
alapjan is egyértelmii, hogy a székely A haplotipusok halmazahoz a burjatok, a mongolok
és a jakutok allnak legkdzelebb. A honfoglald A haplocsoport eredete mar tébb iranyba
mutat, mint a székelyeké. Az atlagos minimalis tavolsag alapjan a honfoglalokban jelen
1év6é A haplotipusok eredete tekintetében a burjatok mellett szamos tirk (kirgiz, tlirkmén,
baskir), azsiai hun és észak-kinai populacio is felmeriil. A foldrajzi eredet meglehetdsen
tag volta alapjan nem zarhat6 ki, hogy az A haplocsoport tobb kiilonbdzé népességgel
Iépett be a korai magyarok génalloméanyaba.

A B haplocsoport

A B haplocsoport a kelet-eurazsiai haplocsoportok kézll is az egyik legkeletibb
elterjedésti. Els6sorban az ausztronéz népekre (14-44%), az amerikai &slakokra
(22-28%), a vietnamiakra (28-31%) és a laosziakra (25%) jellemz6. Gyakorisdga a
kinaiak, koreaiak és japanok kozott is 10-20% kozotti. Kozép-Azsidban és Dél-
Szibéridban 1-15% kozotti eléfordulasu. A B haplocsoport szérvanyosan eléfordul a
honfoglal6, a mai magyar (pl. Sérréten) és a székely génédlloméanyban. A Karos IlI
temetében viszont viszonylag nagy ardnyban van jelen a B haplocsoport (3/13), a kelet-
eurazsiai haplocsoportokat szamossagaban a B haplocsoport dominélja, és ezek a
haplotipusok kiilonbozéek is. Igy jo okunk van feltételezni, hogy a Karos III temetShoz
tartoz6 etnikummal kerilt be a B haplocsoport a magyar génallomanyba, és amennyiben
feltevésiink igaz, akkor az is valoszinii, hogy a B haplocsoport a honfoglalast nem sokkal
megel6z6 friss keveredés nyomait jelzi a magyarokban (2. abra).

Ha a Karos III temetd B haplotipusait vizsgaljuk, akkor valdszinii, hogy azok a
Bajkal-mellékrél szarmaznak, mert mind a 6 burjat populiciéo az atlagos minimalis
tavolsag alapjan a legkdzelebbi populécidk kdzé tartozik (3. melléklet — Elektronikus
Fuggeléktar). Ha egy masik mddszerrel, a B haplotipus gyakorisagara vonatkozéan
végziink fOkomponens-elemzést, akkor is egyértelmii, hogy a karosi B haplotipusok
halmazénak legk6zelebbi parhuzama a mai burjatok kdzott talalhatd meg.

Ha azokat a népességeket keressiik, amelyekb6l végs6 soron a legnagyobb valdszinliséggel
ered a Karosi B haplotipusok halmaza, akkor két északkelet-kinai populéciét talalunk,
mindkettét Shangdong tartomanyban, a Sarga-folyd also folyasa és a Sarga-tenger mentén. A
burjadtokhoz hasonléan a szibériai tatrok és kazahok is egyfajta atmenetet képeznek a
shandongi kinai és a karosi B haplotipus halmazok kézott. Tovabba a szibériai tatar és kazah
haplotipus halmazok egymashoz is legkozelebb allnak Jaccard tavolsag alapjan. Azaz a
szibériai tatar és kazah populaciokban a B haplotipusok forrasa azonos népesség lehetett. Két
iraki populacié is rokonsagot mutat a Karos III B haplotipusaival. Meglepd, de figyelemremélto
még a B haplocsoport szérvanyos eléfordulsa a katalan mintakban is.
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2. abra: Fékomponens-analizis B haplotipus gyakorisag alapjan.
Fig. 2: Principal component analysis based on B haplotype frequency.

A C haplocsoport

Eszakkelet-Azsia két leggyakoribb haplocsoportija a C és D haplocsoport. A
C haplocsoport északkelet-szibéridban (jukagirok, jakutok, evenkik) 62-67%-0s
gyakorisagu n6i vonal. A tuvaiaknal és nganaszanoknal 50%-os gyakorisagd. 30%-nal
kisebb gyakorisagban egész Belsé- és Kozép-Azsidban jellemzé. A C haplocsoport a
székelyek és az obi-ugorok legnépesebb és legdiverzebb kelet-eurazsiai haplocsoportja.
Az Uelgi ,,magyargyan(s” temet6kben szintén a leggyakoribb, 25%-0s ardnyban jelen
1év6 kelet-eurazsiai haplocsoport.

A C haplocsoport — az A és G haplocsoportokkal egyitt — legkorabbi dokumentalt
eléfordulasa a Szerovo-Glazkovoi kultirdhoz kothetd (Mooder 2006). A Szerovo-
Glazkovéi kultdra nagyjabol i. e. 3100 kdérnyékén jelenik meg, a mélyrehatd dkoldgiai
valtozasokat eredményez6 kozéps6 holocén klima-optimummal sszefliggésben a Bajkal-
Angara régidban (Mooder és mtsai 2006). A régidban a megel6z6 Kitoj-kultirat a D és F
haplocsoport dominalja (Mooder 2006).

A genetikai adatok alapjan egyértelmii, hogy C haplocsoport a szejma-turbindi
eszkozoket hasznald késé Krotovo népességgel jelenik meg a Baraba-sztyeppén, és az is,
hogy az idében kovetkezé Fjodorovo régészeti horizont népessége és a kés6-Krotovo
népesség kozott bioldgia folytonossag all fent a Baraba-sztyeppén (Molodin és mtsai
2012). A mi szempontunkbol ez azért fontos, mert a C haplocsoport eléforduldsa mindkét
régészeti kulturdban 60% koriili. Ez egyben arra is példa, hogy az archeogenetikai
kutatasok mikeént segithetik annak eldontését, hogy egy adott régidban a régészeti kultira
megvaltozasa inkabb népmozgasoknak koszonhetd-e, vagy inkabb belsé kulturalis
kolcsonhatasok kdvetkezménye.

A székely C haplotipusok halmazahoz 3 tuvai minta all legk6zelebb atlagos minimalis
tavolsag alapjan, de 1 burjat, 1 jakut és egy masik tuvai minta szintén viszonylag kozel all
hozza (4. melléklet — Elektronikus Fliggeléktar). A kondai manysik C haplotipus-
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halmazahoz szintén 1 tuvai minta all legkdzelebb, de 1 burjat, 4 jakut és két tuvai
populacié szintén viszonylag kozel all, ugyancsak az atlagos minimalis tavolsag alapjan.
A honfoglalok C haplotipusanak diverzitasa viszonylag Kicsi, ezért szamos populaciot
reprezentald mintatol nulla az 4tlagos minimalis tavolsaga. igy a mar felsorolt tuvai, jakut
és burjat mintdk mellett a baskir, a kondai manysi, az altaji, a kalmik és a jukagir
populacioktol is. Bar az archeogenetikai adatok reprezentativ volta haplotipus diverzitas
szempontjabol meglehetésen kérdéses, mégis elgondolkoztatd, hogy a rendelkezésre alld
adatok alapjan a baskir C haplotipusok diverzebbek a honfoglalénal, a baskir C
haplotipusok halmaza tartalmazza a honfoglalé C haplotipusok halmazat.

A D haplocsoport

A D haplocsoport a C haplocsoport mellett Eszakkelet-Azsia masik leggyakoribb
haplocsoportja. A koreaiak, japanok és mongolok koz6tt, valamint a hsziungnu (azsiai
hun) csontleletekben 30-40%-0s gyakorisagd. A tdbbi toroksegi és mandzsu-tunguz
népben, valamint a kinaiak és tibetiek k6z6tt 10-25%-ban fordul el8. Jelen van az
amerikai 6slakok kozott is.

A D haplocsoporthoz tartozé haplotipusok gyakorisagi mintizata érdekes
jellegzetéssegeket mutat. El6fordul urali és torokos népekben is, példaul a honfoglalé D
haplotipusok inkabb torokds népekre mutatnak, mig az egyetlen magyar D haplotipus,
mint halmaz is, a bronzkori Karéliabdl szarmazé mintakkal egyezik meg. A vonatkozé D
haplotipus megtalalhaté Olaszorszagban, Szlovakidban és Gordgorszagban is. A recens
karél és szami D hapotipusok is lathatéan kapcsolatban &llnak egymaéssal, mert Jaccard
tavolsag alapjan egymashoz és mas finnugor népekhez alinak kézel. Erdekes még, hogy a
szdmi és karél D haplotipusok egy, a Bajkal-to nyugati oldalan él6 burjat populaciora
mutatnak lehetséges foldrajzi forrasként az atlagos minimalis tavolsdg alapjan. Ezzel
szemben a torokds népek D haplotipus-mintdzata a Bajkal-totol keletre esé burjat
populécidk irdnydba mutat. Emlitésre mélt6 még, hogy a manysikhoz a nganaszanok
allnak a legkdzelebb a Jaccard tavolséag alapjan a D haplocsoport tekintetében.

Az F haplocsoport

Az F haplocsoport Kelet-Azsiara jellemz6, Délkelet-Azsiaban tobb népességben is
10-26%-0s gyakorisagu, mig Kozép-Azsidban 1-8% kozotti az eléfordulasa. Nyugat-
Szibéridban két populécidban fordul el kimagaslé aranyban, a sorok (41,5%; Derenko és
mtsai 2007) és a ketek (23%; Starikovskaya 2005) kozott. Eurépdban két kiugro
gyakorisaga talalhat6: a Hvar szigeti horvatok, valamint a permi baskirok koz6tt. A baskir
és a horvat mintak egyarant az F1b alcsoporthoz tartoznak, amely alcsoport Délkelet-
Azsia mellett a Kelet-Azsia északabbi teriiletein é16 népek (mongol, kazakh, ujgur, stb.)
kozott is el6fordul (3. abra).

A kutatékat régdta foglalkoztatd kérdés, hogy milyen torténelmi folyamatok
magyarazhatjdk az Eurdpaban rendkivil ritka F haplocsoport jelenlétét Hvar szigetén
(Dalmécia). Egyrészt a Hvar szigeti F haplotipusok halmaza az atlagos minimalis tdvolsag
alapjan egyértelmiien a sor népességre mutat lehetséges eredetként (5. melléklet —
Elektronikus Flggeléktar). A sorok Oroszorszdg Kemerovo tartomanyaban é16 torok
nyelvii népésség, onelnevezésiik gyakran nemzetségeik vagy torzseik alapjan torténik:
Koby, Karga, Ky, Aba, Sor. Masrészt pedig torténeti tudasunk alapjan a Karpat-
medencében és Dalméaciaban éltek avarok a honfoglalas koraban, és a karpat-medencei
avar csontmaradvanyokban ki is mutattak az F haplocsoport jelenlétét (5. melléklet —
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Elektronikus Fliggeléktar). igy hipotézisként megfogalmazhatd, hogy az F haplocsoport
az avarokkal keriilt Dalmaciaba, és a szigetek izolalé hatasa miatt maradhatott fenn a mai
napig. Ha feltevésiink igaz, akkor az F haplocsoport egymastol fiiggetlen okok miatt van
jelen a honfoglalé és a kondai manysi génallomanyban. A 4 obi-ugor populécié kozill
ugyanis csak a kondai manysiban van jelen az F haplocsoport, és a kondai manysik
torokségi népekkel valo térténelmi kapcsolata ismert.
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3. abra: F haplotipus halmazok populaciénként — tébbdimenzioés skalazas Jaccard tavolsag alapjan.
Fig. 3: Set of F haplotypes by population — multidimensional scaling based on Jaccard distance.

A G haplocsoport

A G haplocsoport jellegzetes kelet-eurazsiai haplocsoport. Két alcsoportja van. A G1
alcsoport a csukcs-kamcsatkai népek kozott fordul elé nagyobb aranyban. A G2
alcsoportnak nagyobb az elterjedési terllete, a manysiktél Japanig alacsony aranyban
megtaldlhat6. A G2 alcsoport legnagyobb aranyban a Bajkal-t6 kérnyékén €16 népekben
taldlhato meg. A Baraba-sztyeppe bronzkorab6l szarmaz6 csontmintdkbol szintén
kimutattdk. A G2 alcsoport Eurépabdl gyakorlatilag hianyzik, és Baskiridban éri el
maximumat (4,5%; Bermisheva és mtsai 2002). Eurdpaban egyedil a Volga-Ural
vidéken, a baskirokban, tatarokban és komikban talalhat6 meg szérvanyosan.

Eppen ezért érdekes, hogy van egy olyan egy elemii G haplotipus-halmaz, amely csak
az obi-ugorokban, a nganaszanokban és a székelyekben taldlhat6 meg (4. abra;
6. melléklet — Elektronikus Fuggeléktar). A honfoglalokhoz tartozd G haplotipus-halmaz
megegyezik a mai tatrokban talalhat6 haplotipus-halmazzal (4. &bra), és egyediil a baskir
és burjat G haplotipus halmaz része (7. melléklet — Elektronikus Fliggeléktar). Roviden:
nagy valoszinliséggel a honfoglalokban talalhaté G haplocsoportot hordozo6 anyai vonalak
a Bajkal-mellékrdl szarmaznak, és az mar a Volga-Ural vidéken része volt a korai
magyarok génallomanyénak. Jelen tuddsunk alapjan azonban nem eldonthetd, hogy a
honfoglal6 G haplocsoport és a székely G haplocsoport milyen kapcsolatban all
egymassal. Azaz nem eldonthetd, hogy a honfoglaldé G haplotipusok és az ugor G
haplotipusok egyszerre, avagy egymastdl fliggetlenil 1éptek be a magyar génalloméanyba.

19



Han 0681 | Han 0681 \ 08 { Mongol 0689 | Mongolian 0689
®- Even 0801 | Even 0501 Burjit 1046 | Buryat 1046
Oroken 0693 Orogen “‘D’ Tuvai, Todzsin ‘M:” " |- Csecsen, Karbardia | Chechen, Karbardia Baraba Bronz | Baraba Bronze
Evenki 0691 | Ewenki 0691 06 - Kirgiz 0831 | Kyrgyz 0831 Burjat 0840 | Buryat 0840
Ukrin, nyugat 1615 | Ukraninan, West 1615  Komi | Komi o Alti | Alisians & [Ka22h 0694 Kazakh 0694 @ Han 0911 | Han 0911 :”?" “7'3\":9’5: "7'j< .
Mongol. Daur | M Tiitkmén 0833 | Turkmen 0833 —o, sziungnu 1639| Hsiung-nu 163

Lo fongol, Daur | Mongolian, Daur B Sy > Usbég 0834 Uzbek 0834

engyel 0100  Pole 0100 —¢ Tuvai 0724 Tuvinian 0724 Torok 0629 | Turk 0629

@Han 0680  Han 0680 04 - Hui 0912 Hui 0912 Jakat 0703 | Yakut 0703

& Tofalar 0731 | Tofalar 0731 at 0703

Kazah 0830 Kazakh 0530~ @ Kara-Nogaj | Kara-Nogay
Korjék 0734 | Koryak 0734 . y " aria
At [ # Koreai 0692 | Korean 0692 2 | e 0726 | Tuvinian 0726  Jakut 0705 | Yakut 0705 10 s magyar | L Centuy Hungaian
Korjik 0736 | Koryak 0736 d
Z Y \ Ttelmen 0800 Itelmen 0300 > - Uzbég 0913 | Uzbek 0913 — Tatir | Tatar
Csukes 0730 Chukehi 0730 Csukes 0729] Chukehi 0729 N o Jakut 1036 Vakut 1056
o o6 04 02 02 M\ 06 08 1
N Mongol 0915 | Mongolian 0915 —# & Kazah 0918 | Kazakh 0918 Kazah 0916 | Kazakh 0916
Jukagir, Csuvantszi | Yukaghir,Chuvanisi Jukagir 1058 | Yukaghir 1058 Mongol 0643 | Mongolian 0643 — @ Jakut 0704 | Yakut 0704
Vs Burjat 07“{““‘%' 0741 Jukagir 0803 | Yukaghir 0803 02 Ujgur 0695 | Uighur 0695 Kalmiik 0799 | Kalmyk 0799~ #Burjit 0738 | Buryat 0738
Kazah 0917 | Kazakh 0917 Baskir| Bmkh\r/ — @Kirgiz 0717 Kyrayz 0717
- i i 0727 | Tuvinian 072
04 ® Burat 0739 Buryat 0739 Bt 0740| Buryat 0740 @ Tuvai 0727 | Tuvinian 0727
Ukréan 1608 | Ukranian 1608 # Jakut 1053 | Yakut 1053
¢ o6 T 0725 Tuvinian 0725 & Orosz0109 | Russian 0109
Szibériai tatir | Sibiryan Tatar 04
e Tuvai 1059 | Tuvinian 1059 —e @ Altéji, Telengit | Altaian, Telenghit
Hakasz 0809 | Khakassian 0809 / Burjit 0737 | Buryat 0737 #— Mongol 0914 | Mongolian 0914
Altaji 0810 | Alaian 0810 n s\ - Tadzsik 0832 | Tajik 0832
"\l Han 0683 | Han 0683

4. dbra: G haplotipus-halmazok populaconként — tobbdimenzids skalazas Jaccard tavolsag alapjan.
Fig. 4: Set of G haplotypes by population — multidimensional scaling based on Jaccard distance.

A H haplocsoport

A leggyakoribb ndi vonal Eurdpédban, gyakorisaga 40-60% kozott mozog a
kontinensen Norvégiatdl Gordgorszagig és Portugaliatol Oroszorszagig (a magyarok
kozétt is 40-45%-os gyakorisagu). A Volga-vidéki finnugor és tiirk népekben, valamint a
finneknél és a székelyeknél eléfordulasa 25% és 39% kozotti. A Kozel-Keleten és Kozép-
Azsidban 10-20% kozotti, Belsé-Azsiaban, Dél-Szibériaban, Indiaban, valamint a lappok
kozott 1-9%-ban fordul el6, gyakorlatilag az europid foldrajzi valtozat elterjedési
teriiletét fedi le. Eur6paban az jkokori foldmiivelékkel jelent meg, de az indo-eurdpai
bronzkorban is dominans maradt, mind a mai napig. A magyar H haplocsoport
legk6zelebbi kapcsolatai jellemzéen a szlovak-lengyel-ukrén, illetve a svéd irdnyba
mutatnak. Bar a H haplocsoport jellegzetesen nyugat-eurazsiai haplocsoport, a haplotipusok
halmazét tekintve a kazah, shugnan (kelet-irdni nyelvet beszél6 népesség) és burjat csoportok
allnak legkdzelebb a honfoglalokhoz Jaccard tavolsag alapjan a H haplocsoport tekintetében.

Az | haplocsoport

Ritka nyugat-eurézsiai és kelet-eurépai csoport (2—6%), a magyarok kozott 2—3%-0s,
a székelyek és csangdk kozott 0,5-1,5%-0s gyakorisdgu. A leggyakoribb magyar
haplotipus-kapcsolatai a szlovakok és az ukranok. E csoportban ugyanakkor
megfigyelhetd kozvetlen székely-baskir-ukrdn egyezés, ami dsszhangban van az
Osmagyarok feltételezett vandorlasi utvonalaval.

A J haplocsoport

A Kozel-Keleten és Eurdpaban jellemz6 csoport, 20% folotti gyakorisaggal Szaad-Arabiaban
és Irakban fordul eld, Iranban gyakorisdga 17% korili. A Kozel-Kelet tobbi részen, valamint
Eszak- és Kelet-Eurdpaban 9-16% kozotti eléfordulést (csangdk: 13%, magyarok: 10-12%,
székelyek: 8,5%). 1-8%-ban az europid foldrajzi valtozat altal lakott tobbi teriileten is eléfordul
Pakisztantdl Eszak-Afrikéig és Portugaliatol Dél-Szibéridig. A magyarok legkdzelebbi haplotipus-
egyezései ukranok, lengyelek, szlovakok és svéjciak, a székelyeknél észtek, nemetek és svédek. A
honfoglalé J haplotipusok halmaza a karélokhoz all legkdzelebb Jaccard tdvolsag alapjan.
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A K haplocsoport (U8 alcsoportja)

A korai foldmiivel6k legtipikusabb csoportja, 20-40% kozotti ardnyban a kelet-
eurdpai zsido anyai vonalakban, Cipruson, valamint a Balkan és a Duna-vdlgy korai
foldmiiveld csontleleteiben fordul elé (jellemzben a Kla alcsoport). Gyakorisaga a
gyimesi csangok kozott is 22% korlli, de ez a Klc alcsoportra és akar egyetlen korai
csangod no ,.alapitd hatdsara” vezethetd vissza. 9-13%-ban fordul még eld elszigetelt és
hegyi terlleteken (Skot-szigetek, Marokkd, Alpok, Pamir), valamint a szirek, libanoniak
és kurdok kozott. Europaban és Kozép-Azsidban jellemzden 2-8% kozotti az
eléforduldsa (magyarok: 2-6%, székelyek: 4-5%) és 1% korili mértékben Dél-
Szibéridban és Belsé-Azsiaban is el6fordul. A magyar K csoportiiak jellemzé haplotipus-
egyezései osztrakok, szlovakok, libanoniak és palesztinok (vélhetéen a magyar K anyai
vonalak egy része izraelita eredet(l). A honfoglaldé K haplotipusok halmaza azonos 2 finn,
1 karél és egy mongol populacié mintjaval.

A T haplocsoport

A K mellett a masik tipikusan korai foldmiivelé csoport, legnagyobb gyakorisagat
17-28% kozott a korai foldmiivel6 csontleletekben éri el. A K-tdl ugyanakkor abban
kulénbozik, hogy joval keletebbre is eljutott, az ukrajnai és dél-oroszorszagi neolit és
bronzkori csontleletek kdzott is 14-17%-os eléfordulasa (a K csak 0-5%), a ma é16
udmurtokban pedig 24%-o0s. Erfsen jellemzé (13-16%) még a ma €16 olaszokra,
aromunokra, maceddnokra, azeriekre, perzsakra, grizokra és komikra. Ennél kisebb
mértékben Dél-Szibériatol Eszak-Afrikaig és Indiatol lIzlandig az europid foldrajzi
valtozat teljes terlletén elterjedt.

A kés6 Krotovo és Fjodorovo kultirakban, valamint a honfoglaldo magyar csontleletek
kozott is 14-15%-0s gyakorisagu, a Tla alcsoportban honfoglal6-obi-ugor egyezések is
vannak. A mai magyarok (12-14%-os el6fordulassal) azonban féként a neolit T2
alcsoportba tartoznak, legkdzelebbi haplotipus-egyezéseik libanoni, szlovak, lengyel és
volgai tatér dsszefliggéseket mutatnak. A székelyek (9,5%) és csangok (3,8%) kdzott
ritkabban fordul €l ez a tipus.

A T haplocsoport fontossagat a korai magyar génadllomanyban mutatja, hogy Jaccard
tavolsdg alapjan az adigék, a manysik és a bronzkori Baraba-sztyeppe népessége all a
honfoglalokhoz legkdzelebb. Atlagos minimélis tavolsag alapjan a honfoglalokhoz a mai
magyarok, az adigék, libanoniak ¢és palesztinok allnak, ami vélhetéen a T
haplocsoportnak a keleti mediterrdneumbdl valo eredetére utal.

Az U2 haplocsoport

A csontleletek tantsagra szerint az U2 haplocsoport volt a legkorabbi europai dslakok
(paleolit cro-magnoniak) anyai ga, amelyet a jégkorszak végén U4-es és U5-6s lakossag
véltott fel. A mai lakossagban az U2 haplocsoport Dél-Azsidban a leggyakoribb,
Indidban, Pakisztanban és az afganok kdzott 10-15%-ban fordul elé. E région kiviil a
10%-ot csak az udmurtoknal éri el, 1-9% kozotti eléfordulasu Nyugat-Eurazsia mas
részein. Az Urél-kornyéki Szintasta-Andronovo csontleletekben viszont még 25%-0s
gyakorisagu. A mai magyar nyelvii népességekben egységesen 1-2%-ban fordul eld, csak
egyféle haplotipus, ami a tirkménekben talalhaté U2 haplocsoporttal egyezik meg.

Az U4 haplocsoport
A mezolitikum (kdzepsd k8korszak) jellemzd anyai génje az U5-tel egydtt, de annal
keletebbi elterjedéssel. Legnagyobb mai gyakorisdga Eszak-Pakisztanban (kalas torzs:
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34%), valamint Szibéridban (ket: 29%, nganaszan: 20%, manysi: 13-15%), illetve a
Volga-vidéki népekben (komi-zlrjén: 24%, csuvas: 16%, baskir: 13%, mari és komi-
permjak: 10%) figyelhetd meg. Eurdpa és Kozép-Azsia tobbi részén jellemzéen 1-9%
kozotti gyakorisagban fordul el6. A csontleletekben is az Urél-vidéken és Nyugat-
Szibéridban, a Szintasta-Andronovo-Baraba bronz- és vaskori iddszakban jellemz6 (15—
20%). A magyar nyelvii népességekben és a honfoglalok kdzott 2—4%-ban fordul el6. A
mai magyar haplotipusok jellemz§ kapcsolatai szlovakok, lengyelek, németek és svédek.
Az U4 haplocsoport a honfoglalokban a Jaccard tavolsag alapjan nyugat-eurazsiai és
bajkal-melléki komponensekkel egyarant mutat rokonsagot, igy az U4 haplocsoport tébb
egymastol fliggetlen belépése valdsziniisithetd a honfoglalokban.

U5 haplocsoport

Az U5-6s csoport a mezolitikum (k6zéps6é kdkorszak) jellemz6 anyai génje az U4-gyel
egyitt, a mai lakossagban maximumat a lappok (szamik) kozott éri el 46%-kal. Mas
finnugor népekben (finn, észt, mari, mordvin), valamint a csuvasok és baskirok kozott 13—
17%-o0s el6fordulast. A csontleleteket tekintve legerésebben 20-28%-kal a korai indo-
eurdpaiakhoz kothetd ukrajnai, dél-orosz és dél-szibériai (Andronovo) leletekben fordul eld.
Atlag fol6tt, 8—12% koriili eléfordulasi még a szlav és a skandinav népekben. Az avar és
honfoglald leletek, valamint a mai magyar nyelvii népességek kozott is 6-9% gyakorisagu.
Legkdzelebbi haplotipus-egyezések a magyar népességeken belll egymaéssal, illetve a
szlovékokkal, ukranokkal és németekkel vannak. A honfoglalé U5 haplotipusok halmaza a
Jaccard tavolség szerint kazah és a Baraba bronzkori mintakhoz van legkdzelebb.

Az U7 haplocsoport

Az U7 haplocsoport nyugat-eurazsiai haplocsoport, amely viszonylag alacsony
ardnyban jelen van a Kozel-Keleten és Nyugat-Szibéridban is, és maximumat Irdnban éri
el. Erdekes, hogy amint az 4bran is latszik, a magyar U7 haplotipus-halmaz 3 obi-ugor,
egy horezmi izbég és egy cseh populaciobol szarmaz6 mintakkal egyezik meg, a székely
pedig egy szlovakkal és egy torokkel (5. abra). Nem zérhat6 ki, hogy az ugor népességek
és valamilyen irani nyelvii népesség kozott zajlé demografiai kdlcsonhatas genetikai
lenyomatat jelzik az ugor U7 haplotipus egyezések.

A W haplocsoport

Ez a csoport egész Nyugat-Eurazsiaban és Eszak-Afrikaban elterjedt, de nagyon ritka,
jellemzéen 1-5% kozotti gyakorisagl. Erdekesség viszont, hogy helyi maximuma a
finnek (10%), csangok (7,7%) és székelyek (5%) koz6tt van az ujgurok, pamiriak és
tadzsikok (5-7%), valamint a gruzok, délolaszok és szlovének (4-5%) mellett. A
magyarorszagi magyarokban is 4% koriil fordul el, haplotipus-egyezés csak lengyelekkel
van. A honfoglalok kdzott azonban csak 1,7%-ban fordul el6.

X haplocsoport

E haplocsoport foldrajzilag nehezen jellemezhetd, egész Eurazsiaban és Eszak-Amerikaban is
eléfordul kis mértékben. 7-8%-ban helyi maximuma van a grizok, romak, Orkney-szigetekiek és
az észak-amerikai 6slakok kozott. A honfoglalok kozott 4%-0s, a mai magyar nyelvii lakossagban
1-2%-os az el6fordulasa. Haplotipus-alapon az egyezések nem értelmezhetok.

Y haplocsoport
Az Y haplocsoport Nyugat-Eurdzsidban rendkivil ritka haplocsoport. Két alcsoportja
kdzul az Y1 alcsoport az Ohotszki-tenger kornyékén, az Amur torkolatanal gyakori (nivh:
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66%, ulcsi: 38%, negidal: 21%, korjak, evenki, udege: 8-10%). Koreaban, Kinaban és a
mongol népek kdzott 1-3% koriili el6fordulasn (6. abra). Az Y1 alcsoport Europabol
gyakorlatilag hianyzik, szorvanyosan eléfordul Baskiriaban, €s ott is éri el maximumat
(Bermisheva és mtsai 2002).
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5. dbra: U7 haplotipus-halmazok populacdnként — tébbdimenzids skalazés Jaccard tavolsag alapjan.
Fig. 5: Set of U7 haplotypes by population — multidimensional scaling based on Jaccard distance.
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6. abra: Y haplotipus-halmazok populacénként — tobbdimenzids skalazas Jaccard tavolsag alapjan.
Fig. 6: Set of Y haplotypes by population — multidimensional scaling based on Jaccard distance.
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A baskir Y1 haplotipus megegyezik a székely Y1 haplotipussal, és legvalosziniibb
szarmazasi helye a mai burjatok lakta teriilet, de a Burjatiaval szomszédos tuvai és jakut
népesség is szoba jon lehetséges forrasként. Emlitésre méltd, hogy a nyugat-mongdliai
eredetli kalmiikok és a szintén nyugat-mongoliai eredeti kirgizek kozott tobb Y1
haplotipus is megtalalhato, koztik a székely-baskir Y1 haplotipus.

Kovetkeztetések

A Jaccard tavolsag

A haplotipusok halmazén értelmezett Jaccard tavolsidg egyszerlisége ellenére is
alkalmas genetikai kapcsolatok feltérképezésére, mert a honfoglaldkra, a mai magyarokra
és a székelyekre vonatkozd eredményeink a legtdbb korabbi genetikai tanulmannyal és a
torténeti tudasunkkal is dsszhangban vannak.

A honfoglal6 népesség Jaccard tavolsaga alapjan a legkdzelebbi kapcsolatot a
baskirokkal, a kondai manysikkal, a marikkal, a tirkménekkel és a komikkal mutatjak. Ez
az eredmény dsszhangban van azokkal a tarsadalomtudomanyi és torténeti embertani
eredményekkel, miszerint a honfoglalok jelent6s része a Volga-Ural vidékérdl érkezett, és
egyarant tartalmaztak ugor és kdzép-azsiai elemeket. Fontos kiemelni, hogy a baskiriai és
tatarsztani karakakupovoi (6. és 8. szazad) és kusnerenkovoi (9. és 10. szazad) régészeti leletek
a honfoglalé magyar leletanyaggal szoros parhuzamokat mutatnak (Ttrk 2014), igy genetikai
elemzésiinkre épiil6 eredménylink 8sszhangban van a legUjabb régészeti eredményekkel.

A mai magyarokhoz legkdzelebb sorrendben a szlovak, ukran és lengyel népesség all,
negyedik helyen a székely magyarok, 6tddik helyen a németek jelennek meg. Mindezek
az eredmények szintén meger6sitik, hogy a Karpat-medencében eltoltott ezer év
demografiai folyamatainak kdszonhetéen a mai magyarsag kialakuldsaban a szomszédos
szlav és german népek is jelentds szerepet toltottek be.

Az atlagos minimalis tavolsag

Az atlagos minimalis tavolsag, amely egy adott népesség adott haplocsoportjahoz
tartozé haplotipusok eredetét hivatott modellezni, tobb esetben hatarozott
osszefiiggéseket mutatott bizonyos teriiletekkel. Igy a székely A, a recens magyar D, a
Karos III temeté B-je és a honfoglalé G haplotipusok eredete egyarant a Bajkal mellékére
utal lehetséges foldrajzi forrasként. Az azonos fdldrajzi forras ugyanakkor nem jelenti azt,
hogy ezek a csoportok egyszerre is Iéptek volna be a korai magyar génallomanyba. A
rendelkezésre all6 adatok alapjan kiiléndsen a B haplocsoportrél tételezziik fol, hogy az
egy viszonylag frissebb keveredés jele lehet a honfoglalék génallomanyaban. A Hvar-
szigeti F haplotipusok halmaza a sor népességre mutat. A székely és a kondai C
haplotipusok eredete Tuva irdnyaba, a baskir C haplotipusok pedig a kondai manysik —
mint lehetséges eredet — irAnyaba mutatnak. Ez utobbi jelenség ugy is értelmezhets, hogy
Baskiriaban a C haplocsoport jelenléte dontéen ugor eredetli. A korai magyar és ugor
szempontbdl szintén fontos honfoglald T haplotipusok pedig a mediterrdneum keleti
oldalara engednek kdvetkeztetni foldrajzi eredetként.

Tébb haplocsoport esetében is egymastol foldrajzilag viszonylag tavoli népességek is
egyarant kozelinek bizonyultak a honfoglalék haplotipusinak csoportjahoz. Ez arra utal,
hogy bizonyos haplocsoportok kiilonb6zd, egymastol tavoli foldrajzi teriiletekrdl érkezd
népességekkel léptek be a honfoglaldék génallomanyaba. Ilyen az A, a D és az U4
haplocsoport is.
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Az Ugorok

A kondai manysik — a székelyekhez hasonléan és azonos okok miatt — kiemelt
szerepet jatszhatnak az obi-ugor populéciok kozétt. Jaccard tavolsag alapjan a négy obi-
ugor populacio kozil rendre a kondai manysik keriilnek a legkdzelebb a honfoglalokhoz,
a baskirokhoz és a székelyekhez. Tovabba a kondai manysikban a legmagasabb az aranya
az anyai vonali C haplocsoportnak és az apai vonali N3a-L1034 alcsoportnak. Erdekes
parhuzam, hogy Gulya Janos nyelvész a nyelvjarasi adatok alapjan arra a kdvetkeztetésre jutott,
hogy a hantik ,,a Konda folyo iranyabol, korilbelll a mai Hanti-Manszijszk tajan érték el az
Obot, és mintegy attdl vezettetve vandoroltak el6bb keletre, majd északra” (Gulya 1977).

A bronzkori Baraba-sztyeppe népességéhez két obi-ugor és a honfoglal6 populacio all
a legkozelebb Jaccard tavolsag alapjan. Ez @sszhangban van azzal a korabbi
észrevételinkkel, miszerint a székelyek kelet-eurdzsiai haplocsoport eloszlasa 89
populécidbol a Baraba-sztyeppe bronzkoraban ¢él6 kés6-Krotovd (szeima-turbindi
eszkozoket hasznald népesség) és Fjodorovd (andronovoi népesség) csoportjaihoz all a
legkozelebb (Németh és mtsai 2016b).

A Baraba-sztyeppén még a késé bronzkorban is meghatdrozo az A és a C
haplocsoport jelenléte, amelyek azonban a bronzkor és a vaskor kdzotti dtmenet idején,
idészamitasunk el6tt 800-900 évvel ezel6tt eltiintek a régiobol (Molodin és mtsai 2012).
Nagy valdsziniiséggel a korszakot jellemzé viszonylag hirtelen lehlilés altal kivaltott
népmozgasokkal fiigg 6ssze a Baraba-sztyeppe lakossaganak nagymérvii atalakulasa
(Molodin és mtsai 2012). Az id8szamtasunk el6tti masodik évezred végén altalanos
lehiilés kezd6dott, amely cslcsat idészamitasunk elétt 800-900 évvel ezel6tt idékben érte
el (Koryakova és Epimakhov 2007). A kiilonb6z6 foldrajzi régiokban kiilonb6z6 mértéki
volt a lehiilés mértéke. Mig Kelet-Eurdpaban altaldban lehetséges volt az alkalmazkodas
az éghajlatvaltozasahoz. Szibéridban és Kazahsztanban nagyobb mértékil volt a lehiilés,
amely hat&sara nagyobb ardnyban valhatott a migraciés modell a megvaltozott helyzetre
adott vélaszként (Koryakova és Epimakhov 2007). igy hipotézisként megfogalmazhatjuk,
hogy a hiivosebb és csapadékosabb id6jaras hatasara a Baraba-sztyeppe népessége
délebbre, a mai Kazahsztan északi, esetleg kozéps6 savjaba vandorolt.

A székely C haplocsoport eredete egyértelmiien a mai tuvai népességek egyik etnikai
komponensére mutat, és ezt az eredményt a honfoglalo, s6t a kondai manysi adatokkal is
dsszhangban talaljuk. Erdekes egybeesés, hogy egy vélhetéen masik finnugor népesség, a
3500 évvel ezeldtti Kola félszigeten élt népesség, a Bol’shoy Oleni Ostrov leletek
haplotipus egyezés tekintetében szintén a mai tuvaikkal és azon belul a C haplocsoprtban
mutatjak a legtobb haplotipus egyezést (Sarkassian és mtsai 2013). Bar ma Tuvat dontéen
torok nyelvii népek lakjak, meg kell emlitenink, hogy a ma mér kihalt, a szamojéd
nyelvcsaladhoz tartoz6 matort, a 18. szdzadban még beszélték a mai Tuvai Koztarsasag
terletén (Janhunen 2014). Tekintve, hogy a folyévolgyek meghataroz6 szerepet
jatszottak a korai emberi torténelemben, a legvaldsziniibb, hogy a Fels6-Jenyiszej és az
Angara mente lehetett az ugor C haplocsoportot hordozé anyai vonalak géncentruma.

Csak latszdlagos ellentmondas, hogy Tuvéaban és a szomszédos teriileteken nem
taldlhaté meg az apai vonall ugor migracié marker, az N3a-L1034 (llumae és mtsai
2016), az anyai vonalu C haplocsoport legvalosziniibb parja. Egyszertien arr6l van szo,
hogy az anyai vonali C haplocsoport joval idésebb (20-30 ezer éves; Derenko és mtsai
2007), mint az N3a-L1034 alcsoport (4300 éves; https://www.yfull.com/tree/N-L1034/)
és az N3a-L1034 els6 demografiai expanzidja Nyugat-Szibéridban kovetkezett be. Az
N3a-L1034 tavoli dsapai koziil az N3a-L708 szintén nagy valdsziniséggel Kozép-
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Szibéria és Nyugat-Szibéria hataran élhetett, hiszen az N-L708 fivér haplocsoportjanak,
az N3b-B187 eléfordulasa a gyakorlatban Khakasszidra és a kornyezd teriiletekre
korlatozodik, illetve az N3a-L708 leszarmazottainak meghatarozé csoportjai
megtalalhatok Nyugat-Szibéridban és Kozép-Szibéridban egyarant (llumae és mtsai
2016). Azaz valdjaban a leginkabb ugor specifikusnak tiiné apai és anyai vonalak eredete
azonos foldrajzi régidora mutat, de 6sszhangban a tarstudomanyok adataival az ugor
népesség  bronzkori  expanziéja mar  Nyugat-Szibériaban  kovetkezik  be.
Tudomanytorténeti okokbdl érdemes megemliteni, hogy az elsé tudomanyos igényli
elméletek az urali 6shazat szintén az Altaj-Szajan régioba helyezték (Zsirai 1937). Es bar
ezt a modellt ma mar szinte kivétel nélkil elutasitjdk a nyelvészek, Juha Janhunen finn
kutatd Ujabb érveket sorakoztatott fol a keleti 6shaza modell mellett, az uréli nyelvek Ob
és Jenyiszej kozotti eredetérdl (Janhuen 2014).

A masik fontos komponens az ugor etnogenezisben a T haplocsoport, amelyet Nyugat-
Szibéria bronzkordban az andronovdi migracié markerének tartanak a kutatok, és a
honfoglal6 T haplocsoport valéban a manysi és a bronzkori Baraba-sztyeppe
népességéhez van legkdzelebb az adigei mellett.

Eszrevételink egyrészt osszhangban van azokkal a nyelvészeti eredményekkel,
amelyek szerint az ugorok irani nyelvii népekkel érintkeztek. Tovabba dsszhangban van a
legUjabb, a szejma-turbindi népességek eredetére vonatkozd régészeti eredményekkel is,
amelyet a régészek altalaban szintén ugor jelleglinek tartanak. A régészeti leletek alapjan
a legvaloszinlibb ugyanis az, hogy a szejma-turbindi fémmiivesség egyik etnikai
komponense a Bajkal-Jenyiszej-régiobol szarmazik (Koryakova és Epimakhov 2007).
Maga a szejma-turbindi fémmiivesség az Altaj labainal keletkezett, és az andronovoi
kultarat hordozd népesség nyomaséanak hataséra hizddott fol északra az Ob és az Irtis
mentén (Koryakova és Epimakhov 2007). Mindez 6sszhangban van azzal a korabbi
észrevételiinkkel, miszerint az Ob és az Irtis kozOtti Baraba-sztyeppe népessége a
bronzkorban jelentds ugor komponenseket tartalmazhatott.

Az avarok és egyik etnikai komponensiik

Eredményeink alapjan hipotézisként megfogalmaztuk, hogy az F haplocsoport az
avarok genetikai 6roksége Dalméciaban és a honfoglalékban egyarant. Tovabbéa a horvat
F haplocsoport eredetét a korai sérok egyik etnikai komponenséhez kotottiik. Ez nem
meglepd, ha figyelembe vessziik, hogy a sorok és a ketek kozott a legmagasabb az
F haplocsoport aranya Nyugat-Szibéridban. Hvar szigetén talalhaté apai vonalon is egy
Eurdpaban rendkivil ritka haplocsoport a Q3-M378. Sajnos nem tudjuk, hogy milyen
torténelmi és demografiai folyamatok keretében kerilt a Q3-M378 Eurdpéaba, de nem
zarhat6 ki, hogy ez a haplocsoport testesitheti meg az anyai vonall F haplocsoport apai
parjat. A helyzet bonyolultsagat jelzi, hogy az egyetlen mélyebb elemzésnek alavetett
Hvar szigeti Q-M378 minta a Q-Y2209 alcsoporthoz tarozik (az FTDNA Q haplocsoport
specialistdjanak, Rebekah Adelenek a szobeli kozlése), amely meglepé mdédon Eurdpaban
az askenazi zsidok kozott éri el relativ maximumét (Balanovsky és mtsai 2017). llletve az
F haplocsoport arra is példa, hogy a récens obi-ugor és mai magyar haplotipus egyezések
nem feltétlenll a két nyelvi alapon azonositott k6z6s korszakabdl szarmazik.

A székelyek eredete
A székelyek eredete megosztja a tarsadalomtuddsokat. A kutatok alapvetéen két
elméletet képviselnek: a székelyek torok eredetét és eredendéen magyar voltat. A
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genetikai adatok kozvetve az utdbbit erdsitik meg. Hiszen az obi-ugorokkal a
legspecialisabb apai vonal( kapcsolatot az N3a-L1034 alcsoport jelenti, amely nagyon kis
ardnyban van csak jelen a mai magyar nyelvet beszé16 népességekben, relative messze a
székelyekben talalhaté meg a legnagyobb aranyban (Fehér és mtsai 2015). Ugyanigy, az
anyai vonalil C haplocsoport, amely az obi-ugorok legnépesebb és legdiverzebb kelet-
azsiai haplocsoportja, szintén messze a székelyekben talalhaté meg legnagyobb aranyban
a mai magyar nyelvii népességek koziil (Brandstétter és mtsai 2007).

A jelen tanulmanyban Ujabb érveket talaltunk arra vonatkozoan, hogy a székelyek
eredendéen magyarok voltak. Akar a honfoglalokhoz, akar a baskirokhoz, a volgai
tatdrokhoz vagy éppen a kondai manysikhoz hasonlitjuk a székelyeket és a mai
magyarokat, a Jaccard tavolsag alapjan egyértelmiien és rendre a székelyek keriilnek a
legkozelebb a korai magyarokkal kapcsolatba hozhatd népességekhez. A kozOs
haplotipusokon alapul6 haplocsoport-eloszlas vizsgalataval pedig még egy érvet talaltunk
a székelyek magyar eredete mellett. Hiszen a baskirokra és kondai manysikra vonatkozd
haplotipus-egyezésen alapulé haplocsoport-eloszlas tekintetében a székelyek a
honfoglaldkkal egyértelmii parhuzamokat mutattak. Ez tehat egyben az elsé eset a magyar
Ostorténeti kutatasokban, amikor két fliggetlen mintavétel — a székely és a honfoglalé —
meger6siti egymast a korai magyarokra vonatkozé haplocsoport-eloszlasa tekintetében.

Amennyiben elfogadjuk a székelyek magyar eredetét, és dsszevetjik a székelyek és
honfoglalok haplocsoport-eloszlasat, mégis szamos kisebb anomalia érzékelhets. Az
anomalidk egyike sem perdontd, de az anomalidk egylttese mégis elgondolkodtatd. Az
egyik legfontosabb az, hogy a mai székelyekben nagyjabdl ugyanakkora a C haplocsoport
arénya (5%), mint a honfoglalékban (4%) volt. Ez 6nmagiban meglepd, mert modelliink
alapjan a C haplocsoport jelenléte egyetlen és igen régi demogréfiai szalon érkezik a honfoglal6
és a székely génalloméanyba. Azt varnank, hogy a székelyekben 1100 év keveredés utan joval
alacsonyabbnak kellene lennie a C haplocsoport aranyanak, mint a honfoglalokban.

A C haplocsoporttal szemben — elvarasuknak megfeleléen - , mas kelet-eurdzsiai
haplocsoportok aranya egyértelmtien Kisebb a székelyekben, mint a honfoglalokban, vagy
éppen teljesen hianyzik a székelyekbdl. Példaul a D haplocsoport torokos népek
lenyomatanak tlinik a honfoglalokban, ugyanakkor a D haplocsoport hianyzik a
székelyekbdl. Ugy tiinik, mintha a székelyeket nem érte volna egy olyan torokos
demografiai hatas, amely a honfoglalokban kimutathatd. Ezt az észrevételiinket erdsiti
meg, hogy a székelyekben a kelet-eurdzsiai haplocsoportok egymashoz viszonyitott
aranya feltinden hasonlit az Uelgi népesség adatsoraihoz. Azaz a C haplocsoport a
legnépesebb, és az A haplcsoport a masodik legnépesebb anyai vonal( kelet-euréazsiai
eredetii hapocsoport mind a két csoportban.

Egy mésik énmagaban szintén nem tal érdekes anomélia, hogy bar a baskirokhoz a
legkdzelebb Kozép-Eurépaban a székelyek allnak Jaccard tavolsdg alapjan a 168
populécidhdl, a székelyekhez a VVolga-Ural vidéken a tatarok allnak legkdzelebb. Tehat a
székelyeknek a mai baskirokkal és a mai tatdrokkal val6 genetikai kapcsolata egyértelmdi,
de a székelyek a tatarokhoz kézelebb éllnak, mint a baskirokhoz. Ugy tiinik, mintha a
székelyek a régészek altal lokalizalt Ural-vidéki Gshaza északnyugati teriileteivel, a honfoglalok
pedig a kdzponti és délkeletebbi terliletekkel mutatnanak parhuzamot a ma €16 népességek koziil.

A felsorolt anomalidknak szamos feloldasa lehetséges. A rendelkezésre all6 genetikai
adatok alapjan elképzelhetd, hogy a székelyek nem a honfoglal6 térzsszovetség keretében
érkeztek a Karpat-medencébe, és ezért tlinnek kevésbé térokosnek a honfoglaléknal —
legalabbis a kelet-eurazsiai haplocsoportok tekintetében. Ez természetesen nem azt
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jelenti, hogy a székelyek &sei az avarok lettek volna, hiszen pont azt mutattuk ki, hogy a
legval6sziniibb specialis avar migracios marker az F hidanyzik a székelyekbdl. Azt viszont
elképzelhetéenk tartjuk, hogy a késG-avar népességben magyar nyelvii csoportok is
megjelenhettek. A kdzépkori korai székely temetdk, illetve sirok embertani vizsgalatanak
egyik fontos tanulsdga szintén az volt, hogy a székely koponydkon rendre megjelend
mongoloid bélyegek és a koponya metrikus adatai sem Arpad magyarsagahoz kétik a
székelyeket. A korai székelység embertani maradvanyai sokkal inkabb az avar kori
mintakkal mutatnak hasonldsagot (Fothi és mtsai 2012). Erdemes lenne a vizsgélatba
bevont korai székely mintdkat archeogenetikai vizsgalatnak is aldvetni, és
Osszehasonlitani az embertani parhuzamokat hordozé dunantali késé-avar temetdkkel,
hogy kozelebb kerlljink a problémakdr megoldasahoz. Természetesen tavolrol sem
egyértelmii, hogy a késG-avar és a korai székely fenotipusos parhuzamok val6ban
haplocsoportok tekintetében is parhuzamokat eredményeznek majd, de abban biztosak
lehetlink, hogy a székely eredet kérdés megolddsahoz kdzelebb kertlink majd.

Eszrevételek a karosiakrol és a honfoglalokrol

Modelliink alapjan a honfoglalok legkdzelebbi récens parhuzamai a mai baskirok kozott
talalhaté meg. Ez azt is jelentheti, hogy a honfoglalokat komoly demogréfiai hatés érte a Volga-
Urél vidéken, és ennek nem ellentmondva az sem zarhatd ki, hogy az Urél vidéken maradt
magyarok szerepet jatszottak a mai baskir génalloméany alakitasaban. A jelen adatokbdl nem
donthet6 el, hogy a kdlesonhatasban melyik elem volt az erésebb, csak az valdsziniisithetd,
hogy a C haplocsoport nagy részben ugor eredetii hatas a mai baskir génallomanyban.

Erdekes az is, hogy bar az ugor elemek valdsziniisitheték a honfoglalo
génallomanyban, de mas, esetleg torokos hatas is igen jelentdsnek tlinik. Kiilonésen a
foldrajzi eredetként a Bajkal-mellékre vagy a Bajkal-mellékre is mutaté haplocsoportok
esetében meriil f61 annak a gyantja, hogy azok tiirk elemek jelzéi lehetnek a honfoglald
génallomanyban. Sz¢ép példaja ennek a sokszinliségnek a harom karosi temet6 vizsgalata,
mert ugy tiinik, hogy a Karos I, Karos Il, Karos Il temetd harom kiilonb6z6 eredetii
népességet takar. Jelent6s eltérés mutatkozik a Karos 111 és a Karos | temet6 kelet-azsiai
eredetli haplocsoportjai tekintetében. A B haplocsoport csak Karos III temetében fordul
eld, ott viszont az a dominans kelet-dzsiai elem és az egyetlen masik kelet-&zsiai
haplocsoport az A haplocsoport. Karos I-ben pedig a domindns kelet-azsiai eredetii
haplocsoport a D haplocsoport, amelyet az Y haplocsoport egészit ki. Talan a Karos Il
temet6ben feldolgozott nagyobb mintaszam is kozrejatszik abban, hogy ott viszonylag
kiegyenlitett a kiilonb6z6 kelet-azsiai eredetli haplocsoportok eléfordulasa, de az A, a B
és az Y haplocsoport igy is teljesen hianyzik ebb6l a temet6bal.

Azaz tokéletesen hihetd a rendelkezésre allo — Karos | és Karos 11 esetében nem tul
nagy elemszdmu — adat alapjan, hogy a harom karosi temet6 harom kiilonb6z6 népességet
takar. Természetesen elképzelhetd, hogy a mintaszdmok ndvekedésével konvergéalnanak
egymashoz a harom karosi temet6 genetikai jellemz6i. Kiilonosen a Karos | és Karos Il
temet6 k6zott nem tudjuk ezt a lehet6séget kizarni, mert a Karos I temet6bél kinyert Kicsi
mintaszam ellenére is azt valdszintsitjiik, hogy Karos I temet6 egyénei legalabbis részben
a Volga-Ural vidékrol érkeztek. Az azonban elgondolkoztatd, hogy Karos Il és Karos 11
temeték haplocsoport-eloszlasa értelmezhetd struktirat mutat, €s azok eltérnek -
legalabbis a kelet-azsiai eredetii haplocsoportok tekintetében.

A harom temet6 koziil valéban egyediil a legnépesebben, a Karos Il-ben meril fol,
hogy abban 6si ugor elemek jelen lennének, de azok aranya a rendelkezésre al16 felbontas
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elégtelen volta (csak haplocsoport adatokat publikaltak Karos I1-ben) miatt egyel6re nem
becsiilheté meg. Modelliink szerint ugyanis a C, G, H, T, J, K és U4 haplocsoportok
esetén meriill fol, hogy része lehetett az &si ugor kozdsségeknek és ezek mind
megtalalhatok Karos Il-ben, és ezek a haplocsoportok jelen vannak Karos Il-ben.
Emlitésre mélto, hogy az anyai vonal C haplocsoport — modelliink szerint a legfontosabb
anyai vonall ugor migracids marker — el6fordul a Fels6-Tisza-vidéki, Szeged kornyéki és
sarréti honfoglalo temetSkben, és ezeken a teriiletecken a potencialis ugor migracios
marker, az N3a-L1034 a mai magyar népességben is kimutathat6.

Osszefoglalas

Eredményeinket ugy foglalhatjuk 6ssze, hogy két bioldgia alapi tudomany, a tébb
évtizedes multra tekintd embertani és a tudomanyok vilagaban Gjoncnak szamitd DNS
alapu populéaciogenetikai kutatdsok szamos tekintetben megerdsitik egymast. Mind a két
tudomanyag Ugy latja, hogy a honfoglald magyarok eredete sokszinii demografiai szalra
bomlik, amely k6z6tt az ugor, irani és torokos elemek egyarant megtalalhatok. Paradox
modon Ugy tlinik filogenetikai elemzésiink alapjan, hogy a korai székelyekben kevesebb
lehetett a torokos elem, mint a honfoglalokban. Es mig a mai székelyek inkabb az Ural
vidéki Oshaza északnyugati, addig a honfoglalok az Ural-vidéki 6shaza kozponti és
délkeleti teriiletein €16 récens mintakkal mutatnak kdzelebbi parhuzamot. Illetve Ugy
tlinik, hogy a korai magyar és székely génallomanyt tébb hullamban fontos genetikai
impulzusok érthették a Bajkal-to és a Jenyiszej folyd vidékérél. Eredményeink
0sszhangban vannak tovabba azokkal a régészeti észrevételekkel is, amelyek az Ural-
vidéken maradt magyar, a bronzkori Baraba-sztyeppén pedig ugor jelenléttel szamolnak.

Természetesen a matematikai alapi modellezésnek meg vannak a maga korlatai a
populaciégenetikan beliil. Azaz tovabbi és alaposabb elemzésekre van szilkség a kutatas
reménybeli folytatdsakor. Az is vildgos, hogy még a legegyértelmiibb genetikai
kapcsolatok sem fordithatdk at automatikusan a hagyomanyos értelemben vett torténelmi
folyamatokka. Szamos mddszertani kérdés merll fél ugyanis a DNS alapu filogenetikai
kutatasok torténettudomanyokban valé alkalmazhatésagat illeten. Tehat tovabbi
kutatasok feladata, hogy a jelen dolgozatban megfogalmazott észrevételeket pontositsak,
megerdsitsék, kiegészitsék vagy éppen megcéfoljak.

* * *

Koszonetnyilvanitas: Koszonettel tartozunk Richard Willemsnek, Kristiina Tambetsnek és Ene
Meatspalunak az Estonian Biocentre (Tartu, Esztorszdg) kutatoinak adatbazisunk bévitéséért,
elsGsorban a kutatasunk szempontjabol kritikus Volga-Ural vidéki adatokkal. Készonettel tartozunk
még Bencz(r Andrasnak (MTA SZTAKI Adatbanyaszat és Webkeresés Kutatocsoport) és Varga
Danielnek (MTA Rényi Matematikai Kutato Intézet) az adatbanyaszati modszerek kivalasztasaban,
megvaldsitasaban és finomitasaban adott Utmutatasaikért. Koszonjlik tovabba Tirk Attilanak és
Mende Balazsnak kutatasi projektiink szakmai tdmogatasat.
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