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NEPARACZKI ENDRE

APAI AGU (Y-KROMOSZOMAS)
HAPLOCSOPORTOK A KARPAT-
MEDENCEBEN FELTART HUN,
AVAR ES HONFOGLALAS KORI
LELETEKBOL?

Bevezetés

A Karpat-medence népességének torténetét alapjaiban meghatarozta az
eurazsiai sztyeppérol érkezé kiilonb6z6 nomad csoportok invazidja a ko-
zépkor soran. 400-453 kozott a hunok vették birtokba a régiot, és hatasuk-
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Régészeti Intézet, Budapest), Rasko Istvan (SZBK Genetikai Intézet, Szeged).
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ra egész Europaban komoly népességatrendezddés tortént. A legtrissebb
genetikai kutatasok szerint az eurépai hunok az azsiai hunoktol szarmaz-
hattak (De Barros Damgaard és mtsai. 2018), am a Karpat-medencébdl
még nem ismeretesek hun genetikai adatok, mivel a hunok csak rovid ide-
ig voltak itt, és csak néhany elszért maganyos temetkezést hagytak maguk
utan. Jelen dolgozatban harom Y-haplocsoportot (tovabbiakban: hes) koz-
link olyan hun kori maradvanyokbdl, amelyek régészeti és antropologiai
értékelésiik alapjan a hunokhoz tartozhattak.

A térségben 568-t6l az avarok hoztak létre egy kozel 250 évig fenn-
allé birodalmat. 803-ban a frankok és a bolgarok legy6zték dket, de a ke-
leti sztyeppét még 822-ig uraltak. Korai idészakaban az Avar Kaganatus
fennhatdsaga a Karpat-medencétél a Pontuszi-Kaszpi-sztyeppéig nagy
tertiletre kiterjedt, és szamos népet magaba foglalt, koztiik az onogur bol-
garokat is. Ok a 7. szdzad kozepén kivivtak fiiggetlenségiiket, és mega-
lapitottak a fiiggetlen Nagy-Bulgariat. Ezzel az Avar Kaganatus teriilete
jelentésen csokkent, 4j hatarai nagyjabol a késdbbi Magyar Kiralysagénak
feleltek meg. Az avarok tobb hullimban érkeztek a Karpat-medencébe
(Fothi 2000), és az avar kor nagyszamu régészeti nyomot hagyott hatra,
tobb mint 80 ezer feltart sirt ismeriink a mai Magyarorszag teriiletérél. Az
avar kor leletei embertani szempontbol rendkiviil heterogének, az Alfol-
don feltart temetékben a mongoloid és az europo-mongoloid tipusok ara-
nya eléri a 20-30%-ot. Ez azt mutatja, hogy azsiai tipusba tartoz6 emberek
ebben az iddszakban koltoztek be legnagyobb szamban a Karpat-meden-
cébe. A gazdag melléklettel eltemetett emberek koponyai tobbnyire erds
mongoloid jegyeket mutatnak, s e tény az avar elit bels6-azsiai eredetérol
arulkodik. Ugyancsak erre utalnak a targyi leleteik, az altaluk hasznalt
tisztségek elnevezései (pl. kagan) és szervezeti felépitésiik, amelyek bel-
s6-azsiai zsuan-zsuanokra vezethetdk vissza. Az avar id6szakbdl csak né-
hany mitokondrialis DNS (tovabbiakban: mtDNS) adat all rendelkezésre
két mikrorégiobol (Csész és mtsai. 2016; Sebest és mtsai. 2018), s ezekben
15,3% és 6,52% gyakorisagot mutattak a kelet-eurdzsiai elemek. Egy nem-
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régiben megjelent kézirat 23 mitogenomot kozolt a 7-8. szazadi avar elit-
csoportbdl (Csaky és mtsai. 2018), s ebben kimutattak, hogy az anyai vo-
nalak 64% -a kelet-azsiai hcs-okba tartozik (C, D, E M, R, Y és Z), melyek
az archaikus és a ma €l bels6-azsiai populaciokkal mutattak kapcsolatot,
s ez megfelel a lehetséges zsuan-zsuan szarmazasnak. Az Avar Kagana-
tus 822 koril megsziint 1étezni, de népessége fennmaradt, és beolvadt a
kés6bbi magyar dllamba (Szddeczky-Kardoss 1990). Fontos megjegyezni,
hogy a magyar kozépkori forrasok egyike sem ismeri az avarokat (Szent-
pétery 1937), valdszintileg azért nem, mert nemigen voltak megkiilonboz-
tethet6k a hunoktol; sok kiilfoldi kozépkori forras is a hunokkal azonosi-
totta az avarokat, példaul egy 871-ben lejegyzett dokumentum (Herwig
Wolfram 1979) szintén hunnak nevezte azokat az avarokat, akik felvették
a kereszténységet, és a Keleti-Frank Birodalom adoéfizetdivé valtak.

[rott forrasok szerint a magyarok mdr 862-ben megjelentek a Kér-
pat-medencében, és 895-905 kozott mar annak egész teriiletrét iranyita-
suk ala vontak. A magyarok torzsszovetségbe szervezédtek, mindamellett
egy erésen kozpontositott sztyeppei birodalom keretei kozott érkeztek
Almos fejedelem és fia, Arpad vezetésével, akiket a kozépkori forrasok
a nagy hun vezér, Attila egyenes agi leszarmazottjainak tartottak. Toliik
szdrmazott az elsé magyar uralkodéi dinasztia, az Arpad-haz (Turul-di-
nasztia), amelybe beletartoznak a késébbi magyar allam alapitéi is. A Ma-
gyar Nagyfejedelemség Kozép-Eurdpaban kb. 862-t6l 1000-ig allt fenn,
melyet ezt kovetden Almos 6todik leszdrmazottja, Szent Istvan kiraly ke-
resztény kiralysagga alakitott 4t (Szabados 2011).

A honfoglalé magyarok (ezentul: honfoglalok) mitogenomjainak
elemzésével korabban kimutattuk, hogy anyai vonalaik eredete az eurazsiai
sztyeppe kiilonbozd, egymastol tavoli teriileteire vezethet6 vissza (Nepara-
czki és mtsai. 2018). Az anyai vonalak egyharmada Bels§- és Kozép-Azsi-
abol, feltehetéleg az azsiai szkitaktdl és az azsiai hunoktdl szarmazott, mig
tobbségiik a Pontuszi-Kaszpi-sztyeppérol, a bronzkori Potapovka-Poltav-
ka-Srubnaya kultira utédnépeit6l. A populacidgenetikai analizis azt mu-
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tatta, hogy a honfoglalokhoz leghasonlobb dsszetételli népesség a mai vol-
gai tatdrok, akikr6l tudjuk, hogy onogur bolgar felmenéik voltak.

Az anyai vonalakbol az is bebizonyosodott, hogy a magyar honfogla-
las soran nem csupan fiatal harcosok érkeztek a teriiletre, akik helyi nék-
kel hazasodtak, hanem a férfiak a nékkel egyiitt érkeztek (Csész és mtsai.
2016). A nomad tarsadalmak azonban patriarkalis alapon szervezdédtek,
ezért azt varnank, hogy szarmazasukat az Y-kromoszomalis adatokbol
pontosabban meg lehetne hatdrozni, mint az anyai vonalakbol. A honfog-
lalokbdl eddig 6 Y-kromoszéma-hcs-ot ismeriink (Csanyi és mtsai. 2008),
négy vizsgalt férfi koziil kettdben az N1al-M46 (korabban Tat vagy Nlc
néven ismert) hcs jelenlétét mutattak ki, Neparaczki és mtsai. (2017) pe-
dig két R1b-U106 és két 12a-M170 hcs-ot talaltak.

Ahhoz, hogy statisztikailag szignifikansnak tekinthet6 adat alljon ren-
delkezésiinkre, meghataroztuk a férfiak Y-hcs-jait ugyanazokbdl a teme-
tokbol, amelyekbdl korabban az anyai vonalakat vizsgaltuk (Neparaczki
és mtsai. 2018). Mivel a legtobb kozépkori magyar kronika a honfoglalast
a ,magyarok masodik bejovetele”-ként irja le (Szentpétery 1937), lehetsé-
ges, hogy az egymast koveté nomad csoportok kozott genetikai kapcsolat
létezett, s ez leginkabb a vezetdréteg tagjai kozott feltételezhetd.

Mivel az eddig vizsgalt temetdk elsdsorban a honfoglal¢ elitet képvi-
selik, a lehetséges genetikai kapcsolat kideritése céljabdl a megel6z6 avar
hatalmi/katonai elit tagjait is vizsgaltuk, valamint néhany, a hun korszak-
bdl rendelkezésre allé mintat. Az avar katonai vezetdk sirjait nagy értéka
presztizstargy-mellékletek jellemzik: arany- vagy eziistveretes Gvcsa-
tok, diszes kantar, veretes nyereg, kard, ij és tegez nyilhegyekkel, arany-
lemez diszek, eziist vagy arany fiilbevalok. A honfoglalé vezetdk sirjait
részleges 16temetés jellemzi: a 16 koponyajaval és labszarcsontjaival, vagy
szimbolikus lotemetés: diszitett kantarral, nyereggel és kengyellel. Az elit
sirmellékletek gyakran tartalmaznak nemesfém ékszereket, dvre szerelt
fém Gvcsatokat, tarsolylemezt és fegyvereket: nyilhegyeket tegezzel és fjat
(Endre Neparaczki és mtsai. 2017; Neparaczki és mtsai. 2018).
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A vizsgalatba bevont mintakbol olyan autoszomalis egy nukleotid
polimorfizmusokat (SNP-k) is meghataroztunk, amelyek alapjan valé-
szintisithet6 az elhunyt egykori szem-, haj- és bérszine, felnéttkori lakto-

zemésztési képessége (laktazperzisztencia), valamint foldrajzi szarmazasa.
Eredmények

Kivalasztottunk 168 olyan filogenetikai szempontbol fontos Y-kromoszo-
ma-SNP-t, amely alapjan meghatarozhatok a leggyakoribb eurdzsiai hcs-
ok (Van Oven és mtsai. 2014), tovdbbd 61 autoszomalis SNP-t, mely koziil
25 a szem- és a hajszin kimutatasra alkalmas ugynevezett HirisPlex mar-
ker (Walsh és mtsai. 2013), kettd a felndttkori laktozemésztési képesség
(Enattah és mtsai. 2002) meglétét vagy hianyat jelzi, 34 pedig a foldrajzi
szarmazasrol arulkodo ugynevezett Ancestry Informative Marker (AIM)
(Phillips és mtsai. 2007); ezeket az S1 és S2 Kiegészit6 tablazatban rész-
letesen felsoroljuk. A fenti SNP-ket tartalmazé DNS-darabokat hibridi-
zacids technikaval dusitottuk minden egyes mintdnak az 4j generacios
szekvenalo konyvtarabol. Az embertani vizsgalatok soran férfiként meg-
hatarozott mintakat vélasztottuk ki a temet6kbdl, de kontrollként négy
nét is vizsgaltunk, akinél az esetleges Y-kromoszoma-olvasatok idegen
DNS-szennyezésre utalhatnak. A ndi kontrollmintak elemzése alacsony
szennyezettségi szintet mutatott, mert csak elhanyagolhaté szdmu Y-kro-
moszéma-olvasatot kaptunk, noha autoszomalis olvasataik szama meg-
felelt a férfi mintdkénak (S1 és S2 Kiegészit tablazat) — kivéve egy min-
tat (KEF1/10936), amely genetikailag férfinak bizonyult, annak ellenére,
hogy az antropolégusok nének hataroztdk meg (S6 Kiegészit6 tablazat).
A 49 konyvtarbol 26-rél mar korabban kimutattuk, hogy elhanyagolhaté
szennyezddést tartalmaz (Neparaczki és mtsai. 2018), emellett az is kis
mértékli kontamindcidra utal, hogy az 6sszes hcs-besorolas egyértelmi
volt, csak néhany ellentmond6 SNP-t talaltunk, s ezek javarészt az archa-
ikus DNS-re jellemz6 moédosuldsokbol szarmazhattak (S1 Kiegészité tab-
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lazat). A kontaminacié mértékét ugy szamitottuk ki, hogy a besorolashoz

sziikséges poziciokban meghatdroztuk azon olvasatok aranyat, amely a
tobbitdl eltéré SNP-t tartalmazott (S3 Kiegészit6 tablazat). Ezenkiviil je-

lentds szamu kelet-eurdzsiai hes-ot hataroztunk meg, amelynél kizarhato

a vizsgalatokat végzd, eurdpai kutatokbol szarmazé DNS-szennyezddés

lehetdsége. A vizsgalt 16kuszokban kis és kozepes lefedettséget kaptunk

(S1, S2 és S3 Kiegészit6 tablazat), és az Y-hcs meghatdrozasa 46 férfi ese-

tében volt megbizhaté (S1 Kiegészitd tablazat); ezt az 1. abran mutatjuk

be. A honfoglalok Y-kromoszéma-vonalainak foldrajzi szarmazas szerinti

megoszldsa a 2. dbran lathato.

Legbelsé
Hcs-ot Lehetséges
megha- | legbelsé mar-
LabID Lel6hely/sir vagy leltari szam | Lelet kora | tarozé ker,amely | Y- Haplocsoport
marker, nem volt
amely lefedve
lefedett
Hun/1 Marosszentgyorgy V.szdzad | M25 - Qla2
Hun/2 Kecskemét V.szédzad | U106 - R1blalblalal
Hun/3 Arpas-Szér(iskert-1 V.szdzad |Z2124 - R1alalb2a2
korai Avar kor
FGd/4 Fajsz-Garadomby/4 568~ P44/M217 | - @)
] 650/660
P 568- P15
Psz/1 Pet6fiszallas/1 650/660 (xL1259) L293 -
. 1 568- M253
S$z0/540 Szegvar-Oromduil6/540 650/660 (xL22) - 1
s68- M178
S$z0/81 Szegvar-Oromddilé/81 650/660 (xVL29, - Nlala
xZ1936)
. < 568- VL29, Z1936,
Kb/300 Kunbébony/300 (kagan) 650/660 M178 11034 N1ala
S68- M178
KFp/6 Kunpeszér-Felsépeszér/6 (xVL29, - N1ala
650/660
xZ1936)
. . . 568- M178
KFp/31 Kunpeszér-Felsépeszér/30B 650/660 (XVL29) Z1936,L1034 | Nlala
S68- M178
MM/58 Makoé-Mikocsa/58 650/660 (xVL29, - N1ala
xZ1936)
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. 568-
MM/227 Maké-Mikdcsa/227 650/660 794 72124 Rlalalb2a
DK/701 Dunavecse-Kovacsos d(il6/701 568- 794 72124 Rlalalb2a
650/660
késo Avar kor
PV/72 Pitvaros/72 650/660- | pas M217 |- )
IX. sz.
M178
KV/3369 Kiskérés-Vagohidi dalé/33eo | 87%/660~ | oz1036, |vL2o Niala
IX. sz.
XL1034)
M178
SzK/51 Székkutas-Kapolnadiil6/51 &52/2660_ (xVL29, - Nlala
- $Z XZ1936)
SzK/239 Székkutas-Kapolnadiil6/239 &52/2660_ V13 - Elblblalbla
Honfoglalas kora
K1/13 Karos 1/13 895-X.5z. 11015 V13 E1blb
kozepe
K1/1438 Karos 1/1438 895-X.52 | 1067 - -
kozepe
M178
K1/1 Karos I/1 ig;’;x:z' xvL29, |- Niala
P x21936)
K1/10 Karos /10 895-X.5z | crgqpq1 |- Rlalalbla2b
kozepe
K1/3286 Karos 1/3286 895-X.52. 1 75124 7942 R1alalb2a2
kozepe
K2/6 Karos Il/6 895-X.5z. 14 - Elblblalbla
kozepe
K2/33 Karos 11/33 895-X.sz. 1) 30,08 |- -
kozepe
895-X.sz. | M253
K2/26 Karosc 11/26 Kozepe (xL22) - 11
895-X.sz. | L621
K2/16 Karos 11/16 kézepe (x517250) |~ 12a1a2b
] 895-X.sz. | L621
K2/52 Karos I1/52 (vezér) kozepe x517250) | 12a1a2b
M178
K2/51 Karos Il/51 ig;’;x:z' V29, |- Niala
P xZ1936)
895-X.sz. | 21936
K2/29 Karos I1/29 Kozepe (xL1034) - N1a
K2/61 Karos 11/61 895-X.52. 1 75124 - Rialalb2a2
kozepe
K2/36 Karos 11/36 895-X.52 | )63 cTs1211 Rlalalb1
kozepe
7647 7283, 791,
K2/41 Karos 11/41 i?j;x:z' (x2284, | 793,794, Rialalb
P xM458) | 22124
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K2/18 Karos /18 895 X5z | crsiam |-
kozepe

K3/12 Karos Ill/12 895-X.52. | 67 -
kozepe
895-X.sz. | M412/

K3/1 Karos Ill/1 kézepe U106* U106 Riblalblalal
K3/13 Karos Ill/13 895-X.52. | 1106 - Riblalblalal
kozepe

895-X.sz. | M412/
K3/3 Karos I1I/3 kézepe U106* U106 Riblalblalal
iz 895-X.sz. | F1096
KeF1/10936 | Kenézlé-Fazekaszug /10936 kozepe (xM25) - Qla
M269
KeF2/1025 | Kenézlé-Fazekaszug I1/1025 igi;x:z (xM412, | L26
P xU106)
ix 895-X. sz. M178
KeF2/1027 Kenézlé-Fazekaszug 11/1027 > (xVL29, 71936 N1ala
kozepe
xL1034)
ix 895-X.sz. | 21936
KeF2/1045 Kenézlé-Fazekaszug 11/1045 kézepe xL1034) |~ N1alalala2
L621
MH/15 Magyarhomorog/15 X.sz. (x517250)
L621
MH/16 Magyarhomorog/16 X.sz. (x517250)
M423
MH/9 Magyarhomorog/9 X.sz. (x517250) L621
X.sz.
SH/41 Sarrétudvari-Hizfold/41 masodik | U152 -
fele
X.sz.
SH/81 Sarrétudvari-Hizéfold/81 masodik | L26 -
fele

1. abra Az altalunk meghatarozott 46 férfi Y-hcs-jat tartalmazza, a leletek
korszakok és temet6k szerint vannak csoportositva. A hcs-elnevezéseket az
ISOGG Tree 2019 szerint adtuk meg. Sziirke hattérrel emeltiik ki az igen gaz-
dag melléklet sirokat, a hcs-ok filogenetikai eredetét a szinkdddal jeldltiik, s
ezt a 2. dbran dsszegeztik. A K3/1 és a K3/3 mintak esetében a legbelsé hcs-
ot meghatérozé marker, az U106* nem volt lefedve, de kordbban meghata-

roztuk (Neparaczki és mtsai. 2017).
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Kelet Eurazsiai Eurazsiai
20,7% ,7 10,3%
Eszak-Nyugat Kaukdzus
Eurépa —— Kozel-kelet
13,9% 10,3%

Nyugat Eurazsiai
44,8%

2. abra Az dbran a 29 honfoglal6 apai vonal filogeogréfiai eredet szerinti
megoszlasa lathatd. Az 1. abran szerepl6 adatokat foglaltuk 6ssze. A hcs-ok

szinkddja a késébbiekben is megegyeznek ezzel.
Kelet-eurazsiai haplocsoportok

A Qla2-M25 hcs nagyon ritka Eurdpdaban, azon belill a székelyeknél a
leggyakoribb a Family Tree DNS-adatbazis szerint. A Qla2-M25 hcs-ba
tartozd archaikus mintdk a bronzkori Okunevo és Karasuk kultarakbol
ismeretesek, valamint a kozépkori Tien-san hunokbdl és a hun-szarma-
takbol (De Barros Damgaard és mtsai. 2018). Ez arra utal, hogy ennek
a vonalnak az Eurépaban valé megjelenése a hunokkal hozhaté kapcso-
latba. Ezt szintén megerdsiti, hogy ezt a hcs-ot egy Erdélyben feltart hun
kori mintabdl (Hun/1) sikeriilt kimutatnunk. Az egyik honfoglalémin-
ta, a KEF1/10936 a Qla-F1096 csoportba tartozik, valdszintileg annak
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Qlal-F746 alagadba. Utébbi a Qla2-M25 hcs testvérkladja, de ezt nem
vizsgaltuk kisérletiinkben. A Qlal ma Kelet-Azsidban van jelen Mongd-
lia, Japan, Kina, Korea teriiletén; ennek a hcs-nak a kenéz16i (KEF) teme-
tében vald jelenléte arra utal, hogy a hunok és honfoglalok kozott lehettek
ugyanazon egykori populacidbol szarmazo egyének.

A Hun/3 aRlalalb2a2-Z2124 hcs-ba tartozik, mely az R1lalalb2-793
alcsoportja, s ez az Rla-nak a kelet-eurdzsiai alagan beliil talalhat6. Ma a
72124 legnagyobb gyakorisaggal Kirgizisztainban és Afganisztanban for-
dul eld, de a karacsdjok, balkarok és a baskirok korében is igen elterjedt
(Underhill és mtsai. 2015). A Z2124 széles korben megtalalhaté a bronz-
kori sztyeppén, kiilondsen az Afanaszjevd és a Szintasta kulturakban
(Narasimhan 2018). Az Rla vonal az azsiai hunokban is jelen volt (Key-
ser-Tracqui és mtsai. 2003; Kim és mtsai. 2010), akik minden bizonnyal
ugyanebbe az aldgba tartoznak. A karosi honfoglalétemet6kbdl szarmazo
két minta (K1/3286 és K2/61) szintén az R1a-Z2124-be tartozott, tovabba
két avar kori minta (DK/701 és MM/227) is az Rlalalb2a-Z94 alcsoport-
ba tartozott, de ezeknél a Z2124 marker nem volt lefedve.

Két avar minta a C2-M217 hcs-hoz tartozik, amely elsdsorban Ko-
zép-Azsidban és Kelet-Szibéridban fordul eld. Ennek a hcs-nak a jelenlétét
a honfoglalokban is kimutattdk a Karos2/60 leletbdl (Fothi és mtsai., nem
kozolt eredmény).

Az avarokban és a honfoglalokban azonositott minden N-hcs az
Nlala-M178 csoportba tartozott. Az M178-nak a kovetkezé hét al-
csoportjat vizsgaltuk; Nlala2-B187-et, Nlalala2-B211-et, Nlala-
lala3-B197-et, Nlalalala4-M2118-at, Nlalalalala-VL29-et, Nlala-
lala2-Z1936-ot és a Z1936-nak az Nlalalala2alcl-L1034 alagat. Az
europai elterjedtségti VL29 és a Z1936 alagak jelenlétét a legtobb esetben
ki tudtuk zarni. Az N tobbi alaga Szibéridban elterjedt (Iluméde és mtsai.
2016), ahol az M178 keletkezett, és ahonnan ez a hcs Eurdpéba is elju-
tott (Shi és mtsai. 2013). Az MM/58-as avar minta nem volt besorolhatd
az egyik vizsgalt M178 alcsoportba sem, tovabba a KB/300 avar kagan
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esetén kis lefedettség miatt csak az N1ala2 alcsoport zarhato ki. Az 6sz-
szes tobbi (5 db) avar minta az Nlalalala3-B197-hez tartozik, amely a
mai csukcsokban, burjatokban, eszkimoékban, koriakokban a legelterjed-
tebb, ritkabban fordul el a tuvaiak és a mongolok korében (Ilumie és
mtsai. 2016). Ezzel szemben két honfoglalé az Nlalalala4-M2118-hoz
tartozik, amely Y-vonal jellemz6 szinte az 6sszes jakut férfira, gyakori az
evenkekben, evenekben, és ritkabban, de el6fordul az osztjakok, vogulok

és kazakok kozott is.
Eurazsia-szerte elterjedt haplocsoportok

Harom vizsgélt honfoglal6 tartozik az Nlalalala2-Z1936 hcs-ba, a
finn-permik N1la agahoz, amely legnagyobb gyakorisaggal az északkelet
eurdpai szamik, finnek, karéliaiak, valamint a Volga-Ural régidban él6 ko-
mik, volgai tatarok és baskirok korében fordul el6. Ritkabban ugyan, de
ez a hcs eléfordul karanogajok, szibériai nyenyecek, osztjakok, vogulok,
dolganok, nganaszanok és a szibériai tatdrok korében is (Ilumie és mtsai.
2016).

Nyugat-eurazsiai haplocsoportok

Az Rla nyugat-eurdzsiai Rlalalbla2b-CTS1211 alcsoportja Kelet-Eu-
répaban a leggyakoribb, kiilondsen a szlavok korében. Ezt a hcs-ot csak
a honfoglalécsoportban mutattuk ki (K2/18, K2/41 és K1/10). Bar a
CTS1211 marker a K2/36-nal nem volt lefedve, de valoszintileg ez a minta
is ide sorolhatd, mivel ennek egyik alaga a Z283.

Az I2ala2b-L621 hcs 5 honfoglalémintaban volt jelen, és valdszintileg
ide tartozik a hatodik minta is, a magyarhomorogi MH/9-es lelet, mivel az
MH/9 az MH/16 rokona lehet (lasd alabb). Ez az eur6pai eredetti hcs leg-
inkabb a Balkdnon és Kelet-Eur6paban terjedt el, kiilondsen a szlav nyelvi
népcsoportok korében. Lehetséges, hogy a Kukuteni-Tripolje kultdra f6
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vonalat képezte, és a Karpat-medencében mar a rézkori badeni kultura
tagjaiban is jelen volt (Lipson és mtsai. 2017).

Az egyik honfoglalé mintdjabol azonositott I11-M253 hcs jellemzden
észak-eurdpai, ezt elsésorban Skandinaviaban és Finnorszagban talalhat-
juk meg, és ebbdl a régidbdl szarmazhatott a kozéps6 kékorszak sordn. Az
R1b-U106-hoz kissé hasonlo eloszlassal rendelkezik, amely german nyel-
vii populaciokhoz tarsul.

A kis Karos3 temet6bdl szarmazé négy mintabol harom az Rlbla-
1blalal-U106 hcs-hoz tartozik, amely ezt a temet6t az sszes tobbitdl
megkiilonbozteti, ezen kiviil csak a Hun/2 minta tartozott ugyanebbe a
csoportba. Az U106 hcs ,german” agnak tekinthetd, mivel napjainkban
Németorszagban, Skandinaviaban és Nagy-Britannidban elterjedt, Ke-
let-Eurépaban azonban ritka (S4 Kiegészit6 tablazat). Ennek az 6si aga,
az R1blalb-M262 hcs feltételezhetéen a Pontuszi-Kaszpi-sztyeppén jott
létre, és a bronzkori vandorlasokkal érkezett Eurépaba (Allentoft és mt-
sai. 2015). A hun és a honfoglalé6 mintdkban valé jelenléte miatt szar-
mazhat gétokbol, gepidakbdl vagy mas, a hunokkal szovetséges german
csoportbdl.

Az R1blalblala2b-U152-et egy mintaban fedeztiik fel a sarrétudvari
honfoglalétemetdben, amely inkabb a honfoglaldskori koznépet képvisel-
heti, s nem az elitet. Az U152 egy itdliai-kelta R1b ag, amely az Alpok
koriil koncentralodik, és mar a honfoglalas el6tt jelen volt a Karpat-me-
dencében, tehat nem feltétleniil a honfoglalokkal érkezett ide.

Az Elblblalbla-V13 mediterran hcs, amelyet egy avar (SzK/239)
és egy honfoglalé mintaban (K2/6) mutattunk ki, mig ez a marker egy
masik mintdban nem volt lefedve (K1/13, E1b1b-M215). Ez a hcs a Ko-
zel-Keletrdl szarmazik, és a bronzkorban vandorolhatott a Balkdnra és
Nyugat-Azsidba.

A PSZ/1 jelzetl avar vezet6 a G2a-P15 hcs-ba, mig a K2/33 ennek
a G2a2b-L30 alagaba tartozik. A G2a hcs anatoliai, illetve irani eredetd,
manapsag a kaukazusi térségben leggyakoribb, Europaba érkezése pedig
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a ujkokori foldmiiveldk terjedésével egyiitt mutathato ki (Lazaridis és mt-
sai. 2016).

Az egyik honfoglaléminta (K1/1438) a J1-M267 hcs-hoz, egy masik
(SH/81) a J2ala-L26-hoz tartozik. Mind a J1, mind a J2 vonal a Kozel-Ke-
let-Kaukazus kornyékén a leggyakoribb, valdszintileg ebbdl a régiobol
szarmazik (Jones és mtsai. 2015), majd az ujkékort megelézben a pasztor-
kodassal terjedt tavolabbra.

Autoszomas SNP-k

A szem-, haj- és bdrszin-fenotipusokat 25 HirisPlex SNP-kbdl allapitot-
tuk meg, melyeknek alapjan szintén valoszintsithet6 az Eurépan kiviili
szarmazas (Walsh és mtsai. 2013). Ezen eredményeket a 3. és 4. abra fog-
lalja 6ssze. A mintak fenotipus-megoszlasa figyelemre mélté osszefliggést
mutatott a régészeti korszakokkal és temetdkkel. Az 6sszes hun és avar
kori mintanak alapvetéen sotét szem- és hajszine volt, az egyetlen kivétel
a DK/701 (3. dbra). Ezen feliil a 14 avar kori mintabdl hatot > 0,7 fekete
haj; > 0,99 barna szem p érték jellemezett, s 86,5% -os valoszintiséggel
nem eurdpai szarmazasra utal (Walsh és mtsai. 2013), tovabbd mindez
6sszhangban van az antropologiai, régészeti és torténelmi adatokkal. Ezzel
szemben a honfoglalok a fenotipusok széles skalajat mutatték (4. abra). A
sarrétudvari (SH), a magyarhomorogi (MH) és a kenézl6i (KEF) temet6k
tobbsége eurdpai fenotipus-mintakat mutatott, kék szemmel, illet6leg vi-
lagos hajjal, halovany bérrel. A harom karosi temetdben a sététebb szem-
vagy hajszin dominalt, hiszbol 4 minta p értéke nem eurdpai eredetre
utalt, mindazonaltal hiszbdl 5 lelet vilagos hajszint, s ez a populacié meg-
lehetdsen vegyes eredetét jelzi. Ugyanez olvashato ki az mtDNS-vizsgala-

tok eredményeibdl és az Y-kromoszomalis hcs-6sszetételbdl is.
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LabID
laktdz
perziszt.

Y Hces

Szem
szin/
p érték

Haj szin/
p érték

Bor szin/
p érték

multinomalis
logisztikus
regresszio
(MLR) atlag
érték

naiv Bayesi-
an-elosz-
lassal (H-W)
prediktalt
admix

kozép és késo Avar kor

Hun/1 Qla2 barna/ | s6tét/barna sotéttol feke- 53% EU, 47% 55% EU, 45%

0,94 0,88/0,58 tig/ 0,8 KA KA

barna/ | s6tét/barna . . 67% EU, 33% 99% EU 1%
Hun/2 R1blalblalal 0,87 0,83/0,6 atmeneti/ 0,78 KA KA

barna/ sotét/fekete . . 52% EU, 48% 96% EU, 4%
Hun/3 Rlalalb2a2 0,87 0,93/0,52 atmeneti/ 0,75 KA KA

korai Avar kor

barna/ | sotét/fekete sotét/dtmeneti | o o Wi o Kk
FGD/4 C2 0,99 0,99/0,86 0,57/0,42 9% EU, 91% KA | 100% KA,

barna/ | sotét/barna . " N o i | 11% EU, 89%
PSZ/1 0,91 0,84/0,63 atmeneti/ 0,91 | 3% EU, 97% KA KA

barna/ | sotét/barna . ) o o i | 99% EU, 1%
Sz0/540 |11 0,89 0,97/0.52 atmeneti/ 0,9 97% EU, 3% KA KA

barna/ | s6tét/fekete atmeneti/sotét o 1A o KA
$z0/81 N1alalala3 0,99 0,09/07 0,48/0.43 100% KA 100% KA

barna/ | sotét/fekete | | ) 61%EU,39% | 50% KA, 50%
KFP/6 Nlalalala3 0,91 0,89/0,48 atmeneti/ 0,83 KA EU
KFP/31 N1alalala3 NA NA atmeneti/ 0,84 | 100% EU 100% KA

barna/ | sotét/fekete . . 32% EU, 68% 1% EU, 99%
SzK/51 Nlalalala3 0,99 0,98/0,56 atmeneti/ 0,82 KA KA

barna/ | sotét/fekete 33%EU, 67% o WA
KB/300 N1ala 0,99 0,99/0,75 NA KA 100% KA

barna/ | sotét/fekete . . o 5
MM/58 Nlala 0,99 0,97/0,57 atmeneti/ 0,8 | 100% KA 100% KA

barna/ | sotét/fekete . . nem lehetett o KA
MM/227 | Rlalalb2a 0,99 0,99/0,87 atmeneti/ 0,79 meghatérozni 100% KA

s ,, halovéany/ o o

DK/701 | Rialalb2a bama/ | vilgos/szke | 4 e 67%EU, 33% | 40006 EU

0,51 0,73/0,34 0.56/0.4 KA

barna/ | sotét/barna . ’ o 5
PV/72 2 091 0,64/0,7 atmeneti/ 0,62 | 100% EU 100% EU
KV/3369 | Nlalalala3 NA NA NA 100% KA 100% KA
P barna/ | s6tét/barna . . o o i | 99% EU, 1%
KV/3450 | n6 0,89 0,71/0,64 atmeneti/ 0,61 | 97% EU, 3% KA KA
barna/ | s6tét/barna sotét/atmeneti o 5
SzK/239 | Elblblalbia 0,99 0,09/0.73 0,4/0,36 100% EU 100% EU

3. abra A hun és az avar korszakba tartozo leletek fenotipusai és genetikai

eredete lathato. A HirisPlex-markerekbdl (S2 Kiegészit6 tablazat) becsiltik
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meg a szem-, haj- és bérszineket, s adtuk meg valdszinlségi értékiket. A va-
[6szintileg nem eurdpai felmendkkel rendelkez6ket szlirke hattérrel emeltik
ki. 34 AIM-bdl (S2 kiegészitd tablazat) szamitottuk ki a mintak legvaldszinlibb
szarmazasat két fajta mddszerrel: multinomalis logisztikus regressziéval
(MLR) és naiv Bayesian-eloszlassal (Hardy-Weinberg-egyensulyt feltételezve).
A felnéttkori laktozemésztési képességgel (laktazperzisztenciaval) 6ssze-
fliggésbe hozott, SNP-varidnsokat hordozd leletek nevét délt betditipussal
emeltiik ki. A réviditések a kdvetkezdk: NA = nincs adat, EU = Eurépa, KA =

Kelet-Azsia.

Meghataroztunk tovabba 34 AIM-t, amely jelzi az egyének foldrajzi
eredetét. Ehhez a Snipper App suite 2.5-es verzidjat (Phillips és mtsai.
2007) hasznaltuk. A szarmazas prediktalasat mind a naiv Bayesian-elosz-
lassal, mind a multinomalis logisztikus regressziés (MLR) algoritmussal
kiszamitottuk, mivel ezek kiilonb6z6 feltevésekbdl indulnak ki a genetikai
egyensuly szempontjabdl (McNevin és mtsai. 2013); az eredményeket a 3.
és 4. abran soroljuk fel. A kétféle szamitas tobbnyire hasonlé eredményt
hozott, s 6sszhangban volt a fenotipusok alapjan megallapitott adatokkal.
Az Gsszes hun kori lelet eurdpai és kelet-azsiai 6sokre visszavezethetd ke-
veredést mutat, azonban az avar kori leletek — mindkét mddszerrel vald
vizsgalat soran - tdlnyomorészt kelet-dzsiai eredettinek bizonyultak. Az
avar mintakbol csak 4 minta mutatkozott eurdpai eredetiinek, mig ket-
t6 azsiai-eurdpai keveréknek bizonyult. A KFP/31 minta ellentmondasos

eredményeket adott, valdszintileg a kis lefedettség miatt.
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LabID
laktdz Y Hes mtDNS
. Hcs
perziszt.
K1/13
K1/1438
K1/1 N1alalalad
K1/10
K1/3286 Rlalalb2a2 T2b4h
K2/6
K2/33
K2/16
K2/52
K2/51 Nlalalalad
K2/29 N1alalala2 Jiblale
K2/61 Rlalalb2a2
K2/36
K2/41

. naiv
multino- .
e Bayesi-
malis lo- an-el-
Szem - Bor gisztikus R
szin/ Haj szin/ szin/p regresszi6 oszlassal
pertek | PErEK | M) | HW
atlag pr edik-
ertek | taltad-
mix
Honfoglalas kora
99% EU
o ,
NA NA NA 100% EU 1% EA
NA NA NA 100% EU 100% EU
barna/ f)‘;trit; atmeneti/ | 35%EU, | 97%EU,
() A 0 A
0,91 0,59/0,51 0,99 65% KA 3% KA
barna/ sotét/ atmeneti/
063 barna halovéany | 100% EU 100% EU
! 0,7/0,64 0,58/0,39
sotét/ . . o
gagr;‘a/ black gt;“ge"et'/ 100% KA ;iof gﬁ
' 0,88/0,56 | ' ?
. vilagos/
l(;egksl vOros NA 100% EU 100% EU
! 0,9/0,51
sotét/ < .
(t))agrgna/ barna gt;“;"et'/ 100%EU | 100% EU
' 0,73/0,54 !
barna/ ;‘l’;ii/ atmeneti/ | 33%EU, | 60% KA,
0 A 0
0,99 0,99/0,76 0,57 67% KA 40% EU
P o WA
barna/ sotét/ atmeneti/ S52% KA, 98% EU,
barna 13% EU, "
0,98 0,58 2% KA
0,81/0,72 35% AF
vilagos/ . . o
ga7 r]na/ barna gtsn;enetl/ ; g;/EE;& 100% EU
’ 0,64/0,58 | ?
sotét/ s
gagrgna/ black ;";ﬁ/ 100%EU | 100% EU
' 0,99/0,86 !

- - - N -
barna/ vildgos/ atmen,etl/ 37%EU, 549% KA,
077 blond halovany | 30% KA, 46% EU

! 0,85/0,5 0,5/0,48 33% AF °
sotét/ < .
(t))agr;a/ black gt;‘;e"et'/ 100%KA | 100% KA
! 0,98/0,73 !
sotét/ . .
barna/ 4tmeneti/ | 94% EU
barna ! 100% EU
0/
0,63 0,72/0,7 0,52 6% KA
NA NA NA 100% KA 100% KA
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barna/ ‘é';g:s’ tmeneti/ | 50%EU, | 85%EU,
0,84 o0 | 069 50% KA | 15% KA
sotét/ s
barna/ sotét/ 7% EU
black o WA 100% EU
0,99 098/053 | 068 93% KA
barna/ sotét/ 67% EU, 93% EU,
K3/1 Riblalblalal | B4d1 074 06 NA 35 kh | 79 KA
vilagos/ . . o
K3/13 Riblalblalal | Bad1 g?;‘a/ barna gtg”;e"et'/ g;;" ﬁ 100% KA
’ 0,71/0,46 | ' °
K3/3 Riblalblalal NA NA gtsr';e“et'/ 100%EU | 100% EU
sotét/ ) | 35%EU, s
K3/6 né B4d]1 32';3/ barna gt;’;e"e“/ 1% KA, ?09/‘;5’*'
’ 0,8/0,66 ' 64% AF 0
vilagos/ atmeneti/ o o KA
KEF1/10936 | Qla Héalb '836’;‘3/ Vros halovany ‘;’%" EEAJ ZE//EGA'
’ 1,0/0,64 | 0,56/0,33 ° °
sotét/ . .
KEF2/1025 G2al gagr;a/ black gtg;e"e“/ 100% KA | 100% KA
' 097/055 |’
. sotét/ . .
KEF2/1027 [NIEEIEEY) Nialalala (l;eékg/ barna gtg;e“et'/ 100%EU | 100% EU
' 097/053 |
Kék/ vilagos/ nagyon
KEF2/1045 NEYEYEYEY Nialalala 064 barna halovany/ | 100% EU 100% EU
' 1,0/051 | 054
sotét/ . o
MH/15 NA '31'8“3/ black 236"3"’3")’/ S;Oj" E‘; 100% EU
’ 0,91/0,68 | °
‘ vilagos/ | dtmeneti/ o 1A
MH/16 NA (';egk{ blond | halovény g;ﬁ" m' 100% EU
' 0,96/0,37 | 0,57/0,41 °
kék/ vildagos/ halovany/ | 67% EU, o
MH/9 NA 095 | 095 0,59 33%6KA | '00%EU
vilagos/ halovény/ | 72% EU, o
SH/41 NA (L;asr;a/ barna dtmeneti | 26% KA, ?‘S/A’KE\U'
’ 0,66/0,48 | 0,5/0,45 | 2% AF °
vildagos/ atmeneti/ o
SH/81 Hic (L;a6r7na/ barna halovény gzof’ El/i 100% EU
’ 0,79/0,42 | 0,54/0,43 °
vildagos/ . ., | 32% EU, o
SH/103 nd C4alb 35’7'7"3/ blond gtg;e“e“/ 37% KA, 303/"EﬁA'
’ 0,93/0,44 | ' 31% AF °

4. dbra A honfoglalas kori leletek fenotipusait és genetikai eredetét tiintettiik
fel. Az mtDNS hcs-okat Neparaczki és mtsai.-tol (2018) vettiik. A 3. abra képa-
ldirdsdban megadottakkal azonos az 8sszes rovidités.
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A magyarhomorogi (MH) és a sarrétudvari (SH) temet6k honfogla-
lémintai f6ként eurdpai dsokre vallottak, dsszhangban a fenotipusaikkal
és Y-hcs-jaikkal, bar az MLR jelent6s kelet-azsiai szarmazasi komponenst
fedezett fel, és az SH/103 jelzet(i n6t széke haja ellenére a keleti azsiai ka-
tegdridba sorolta. A karosi (K) és kenézléi (KEF) populdciokban euro-
pai-azsiai kevert, valamint tisztan kelet-azsiai és tisztan eurdpai eredet
mintdkat talaltunk kozel azonos ardnyban, s ez ismét 6sszhangban van az
apai és anyai vonalak, valamint a fenotipusos markerek eredményeivel.

A meghatarozott autoszomalis lokuszok szintén alkalmasak a lehet-
séges kozvetlen (sziil6-gyermek, testvér) genetikai rokonsag kizarasara
(Amigo és mtsai. 2008), ennek vizsgalatahoz 6sszehasonlitottuk minden
olyan minta autoszomalis genotipusat, amely azonos anyai vagy apai hcs-
okat tartalmaz. Nem lehetett kizarni a kozvetlen rokonsagot az azonos
fenotipusi MH/9 és MH/16 leletek kozott, s ez arra utal, hogy az MH/9
valdszintileg szintén az 12ala2b-L621 hcs-hoz tartozik, annak ellenére,
hogy az L621 markere nincs lefedve. A KEF2/1027 és a KEF2/1045 valo-
szintileg testvérek voltak, mivel azonos mitogenommal, Y-hcs-tal és kék
szemszinnel rendelkeztek, s ezt az autoszomalis allélek is megerdsitették.
Ugyanez vonatkozik a K3/1 és a K3/13 jelii sirokban taldlt leletekre, akik
szintén testvérek lehettek. Nem lehetett kizarni a K2/36, K2/18 és K2/41
leletek kozotti kozvetlen rokoni kapcsolatot, am az elsé két minta lefedett-
sége tul kevés volt ahhoz, hogy ezt bizonyossaggal allithassuk.

Két olyan SNP-t (rs4988235 és rs182549) teszteltiink, amelynek alap-
jan eurdpaiakban a felnéttkori laktdzemésztés képességére kovetkeztethe-
tink (Enattah és mtsai. 2002). Ezekben a l6kuszokban a muténs alléleket
hordozé egyének felnéttkorban képesek megemészteni a tejtermékekben
1év6 laktozt, laktozintolerancia-tiinetek nélkiil. A perzisztencia-genoti-
pus allélgyakorisaga egész Eurazsidban véltozatos (Itan és mtsai. 2010),
Eszaknyugat-Eurdpa egyes részein eléri a 90% -ot, a mai Magyarorsz4-
gon koriilbeliil a 80%-ot, de Kt')zép—Azsiéban 30% alatti, Kelet-Azsidban
pedig még ennél is alacsonyabb. Az Gsszes vizsgalt csoportban jelen volt
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a felndttkori laktozemésztés képességért felels valtozat (3. és 4. abra, S2
Kiegészit6 tablazat); a hun kori leletek egyharmadaban, az avarkoriaknal
14-bdl kettdben, 31 honfoglalé koziil 6-ban. Figyelemre mélto, hogy a
perzisztencia-genotipusa Osszefiiggést mutatott az eurdpai eredettel, mi-
vel az 6sszes hordozo tulnyomorészt eurdpai 6sokkel rendelkezik. Ez az
eredmény megegyezik egy korabbi tanulmany megallapitasaval (Nagy
és mtsai. 2011), amely szerint a honfoglalé mintdk 11%-a képes laktdzt
emészteni, és ezek mindegyike az eurdpai eredetli H mitkondrialis hcs-
ba tartozott. Az altalunk vizsgalt mintdkban az Osszes perzisztens allélt
hordozo egyed heterozigéta volt, ezek koziil 6 mindkét lokuszban, harom
pedig csak az egyikben: (rs182549 (-22018 G> A). Ez arra utal, hogy fel-
mendik korabban valészintileg Kelet-Eurazsiabol szarmazé nem-hordo-
zokkal keveredtek.

Populacidgenetikai vizsgalat

A vizsgalt honfoglalocsoport valdszintleg valos populaciot képvisel, mivel
a 29 mintabdl 24 szarmazik 4 kozeli temet6bdl (Karos 1, 2, 3 és Kenézlo),
emellett azonos régészeti és antropoldgiai csoportba tartoznak. A vizsgalt
magyarhomorogi leleteket szintén ugyanabba a kategoriaba soroltak mint
korai honfoglal¢ elitet. Az avar csoportot tobb kiilonféle temet6bdl allitot-
tuk Ossze, amelyek szélesebb id6tartamot fednek le, tehat ezek a mintak
nem reprezentativak a Karpat-medencei avar korszak teljes népességére
nézve, és nem biztos, hogy egyetlen populdciot képviselnek. Azonban vi-
szonylag homogén hcs-eloszlasuk azt jelzi, hogy az avar elit az egész kor-
szak sordn ugyanazon keleti eurazsiai alpopulacio tagjaibdl keriilhetett ki,
ezért észszerlinek tlint 6ket is bevonni az elemzésbe.

Annak érdekében, hogy megtalaljuk a vizsgélt populaciokhoz legin-
kabb hasonlé népességeket, dsszehasonlitottuk az avar és a honfoglal elit
hcs-eloszlasat 78 mai eurdzsiai populacidéval (S4 Kiegészit6 tablazat), en-
nek eredményét az 5. abran MDS-ploton abrazoltunk. A kozvetlen roko-
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nokbol csak egyetlen egyént vontunk be az elemzésbe. A felbontas novelése
érdekében mindegyik populdciéban kiilon szamoltuk az altalunk vizsgalt
al-hcs-ok gyakorisagat, mig az dsszes tobbi alag gyakorisagértékeit egyesi-
tettiik, az S4 Kiegészit6 tablazatban felsorolt modon. A hasonlo hcs-eloszla-
stak szomszédos helyekre keriiltek az MDS-térképen, mely szembetiinden
elkiiloniti a populaciokat f6ldrajzi helyzetiik szerint. Az x tengely mentén a
kelet-eurdzsiai népesség jobb oldalra csoportosul, az eurdpaiak bal oldalon
tomoriilnek. Az y tengely mentén a szibériai populaciok a felsé részen, a
kelet-azsiaiak a grafikon aljan helyezkednek el. Az avarok kétségteleniil a
szibériai oldalon talalhatdk, a legkisebb sulyozott euklideszi tavolsagra a
koriaktol (KRY), teleutoktol (TEL), osztjakoktdl (KHT), komiktdl (KOM)
és dolganoktdl (DLG). A honfoglalok a kelet-eurdpaiak, kozép-azsiaiak és
szibériaiak kozott helyezkednek el, am pontos kapcsolatukat nehéz meg-

mondani, az eurdpai oldalon 1évé zsufoltsag miatt.
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5. dbra 78 eurazsiai populdcio Y-kromoszomilis hcs-eloszlasanak MDS-plotja
lathato, az avarokat és a honfoglaldkat fekete nyillal emeltiik ki. A hdrombe-
tls kodok teljes nevét az S4 Kiegészitd tablazat tartalmazza.
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A honfoglalok helyzetének jobb felbontasa érdekében elkészitettiik
az MDS-térképet a kelet-azsiai és szibériai népesség nélkiil (6. abra). Mi-
vel az adatok egy részhalmazat eltavolitottuk, az MDS-képalkotas kétdi-
menziosan elkeriilhetetlentl atrendezte a fennmaradd osszetevdket, de a
népességcsoportok altalanos szervezédése valtozatlan maradt: az észak-
nyugat-eurdpaiak balra keriiltek, a kelet-kozép-eurdpaiak és balkaniak
kozepre, a kozép-azsiaiak a jobb felsé sarokba és a kaukazusi-kozel-ke-
leti népesség a jobb also sarokba. A honfoglalok a kozép-azsiaiak és a ke-
let-eurdpaiak kozott maradtak, a legkisebb sulyozott euklideszi tavolsagra
a baskiroktdl (BSH), a magyaroktdél (HUN), a tadzsikoktol (TJK), az ész-
tektol (EST), a kazakoktol (KAZ), az tizbégektdl (UZB) és a szlovakoktol
(SVK).

Kiz
40
TEL
uYG
2 KGZ
KAZ KARB
FIN ‘ uze
» BRLONQ TK .
AFG
SWE NOR EST
™ S ISR
NLD s
° GeR ] - HUN}\HS\/K RUS
BEL o MNECZE ,%W POL WA
A MKD
8% v |
PRTesp A ROU oo BLR TUREO yps
ALB ARM
KOs
LBN
RQ
=20
EGY
-20 o 20
x
a Balkan a Central Asia a Europe a Test population

a Caucasus-Middle East a Eastern Europe a Siberia

6. dbra 58 eurdpai és kdzép-azsiai populacié Y-kromoszémas hcs-eloszlasa-
nak MDS-plotja lathatd, a honfoglaldkat fekete nyillal emeltiik ki. A harombe-
tds kodok teljes nevét az S4 Kiegészit6 tablazatban adtuk meg.
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Az Nla hcs szamottevé gyakorisaga a honfoglalokban és kiilonosen
az avarokban lehet6vé tesz egy masik fajta elemzést: az Nla alagainak
gyakorisagi eloszlasat hasonlitjuk dssze azokban a népességekben, ame-
lyekben ez a hcs jelen van, és amely adatokat Ilumide és mtsai. 2016-ban
kozoltek. Emellett az Ilumée és mtsai (2016) Nla adatbazisaban szamos
olyan relevans eurazsiai populacid is megtaldlhatd, amely nem szerepel az
S$3 Kiegészitd tablazatban és az 5. dbrdn; tovabba az S4 Kiegészitd tablazat
Y adattabla alacsony felbontasu az Nla aldgaira nézve, tehat ez az elem-
zés varhatoan tovabbi fontos informacidkat szolgaltat. Az S1 Kiegészité
Tablazatban bemutatott adatainkkal egyesitettiik az [lumée és mtsai altal
2016-ban kozolt Nla adattablat, f6komponens-elemzést (PCA) végez-
tiink, amelynek végeredményét a 7. dbra mutatja be.
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7. abra Az N1a hcs-alcsoportjainak megoszlasa 51 populaciéban PCA-ploton.
Az avarokat és a honfoglalokat fekete nyillal emeltiik ki. A bet(iket foldrajzi
régidk szerint szineztiik. A harombet(is kddok teljes nevét az S5 Kiegészité

tablazatban adtuk meg.

Jol latszik, hogy a fékomponens-elemzés is foldrajzi helyzetiik sze-
rint valasztja el a populdciokat, mivel a hasonl6 szinek az abra ugyanazon
szegmenseibe esnek. Az avarok a jobb felsé sarokban talalhatok, kozel a
keleti szibériai csukcsokhoz (CHK), jukagirekhez (YUK), eszkimokhoz
(ESK) és a transzbajkali burjatokhoz (BUR). A honfoglalok (CONQ) az
abra kozepére kertiltek, nagyon kozel a kelet-eurdpai fehéroroszokhoz
(BLR), az ukranokhoz (UKR), az oroszokhoz (RUS) és a lengyelekhez
(POL), nem messze a Volga—-Ural-régioban él6 baskiroktol (BSH), a vol-
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gai tataroktol (TAT), a komi permjakoktél (KOMP) és a mordvinoktol
(MRD). Kozép-azsiai csoportok veszik koriil éket: karanogajok (KNO),
karakalpakok (KARA), iizbégek (UZB), valamint krimi tatarok (TATC),
mongolok (MON), szélkupok (SEL) és taganiri dolganok (DLGT).

Kovetkeztetések

A honfoglaldk apai szarmazasa és Osszetétele meglehetdsen hasonlé az
anyai vonalakéhoz (Neparaczki és mtsai. 2018). Az Y-hcs-ok 20,7% -a
Kelet-Eurazsiabdl szarmazik, ez az érték az mtDNS-nél 30,4%; a nyu-
gat-eurazsiai apai vonalak aranya 69%, szemben az mtDNS 58,8%-aval.
Az északnyugat-eurépai és a kaukazusi-kozel-keleti szarmazasa férfiak
és nok aranya kozel azonos. Ez az eredmény szintén a férfiak és nék ha-
sonld szarmazasat, tehat a teljes népesség bejovetelét mutatja. Az Y-kro-
moszéma-0Osszetétel, az MDS-vizsgalat és az Nla-vonalak fékompo-
nens-elemzése is arra utal, hogy a honfoglalok eredetét kozép-azsiai és
a kelet-eurdpai sztyeppei népcsoportok keveredésével magyarazhatjuk,
ahhoz hasonléan, amit az anyai vonalaknal leirtak (Neparaczki és mtsai.
2018). A honfoglal6 apai vonalak dsszetétele a baskirokéra hasonlit, mig
az anyaiak vonalak sszetétele a volgai tatarokhoz hasonlitott (Nepara-
czki és mtsai. 2018). Ezen tjabb kori populdciok egymas mellett élnek,
Ostorténetitk (Frank 1998) és genetikai sszetételiik hasonlo, ugyanazon
foldrajzi forrasokbdl szarmaznak, amelyeket a honfoglalokban is észlel-
tiink. Ezenkiviil meg kell jegyezni, hogy a baskir adatok hidnyoztak a
mitogenom-adatbazisbol, mig a volgai tataroké az Y-kromoszéma-adat-
bazisunkbol, mert ezek az adatok nem voltak elérheték. Azonban a két
csoport Nla-eloszldsa meglehetésen hasonlo, ezért egymas mellé keriil-
tek a 7. abran. Kijelenthetd, hogy az anyai és apai vonalakbol kapott ered-
mények 0sszhangban vannak egymassal.

A honfoglal6-baskir kapcsolatot a torténeti forrasok is ismerik, mivel
tobb arab torténész (al-Masudi, al-Qazwini, al-Balhi, al-Istahri) a Kar-
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pat-medencében ¢él6 korai magyarokat a baskirokkal azonositotta (Gibb
1986). Abu Hamid al-Garnati 1150 koriil mindkét népcsoportot meglato-
gatta, és a Bashgird kifejezést hasznalta a Karpat-medence magyarjaira is.
Tovabbi parhuzamokat talaltak tobb honfoglalé és baskir torzs elnevezése
kozott, és Baskiriat a torténeti Magna Hungariaval, a honfoglalok anyaor-
szagaval azonositottak (Németh 1991).

A honfoglal6-temet6kon beliil potencialis rokonokat azonositottunk,
de kiilonbo6z6 temetdk kozott ilyeneket nem talaltunk. A kevés sirsza-
mu Karos3 (19 sir) és a magyarhomorogi (17 sir) temetd apai szarma-
zasa egységesen aldtdmasztja e kozosségek patriarchalis szervezddését.
A magyarhomorogi leletek azonos 12ala2b hcs-jai gyakorinak téinnek a
magas rangu honfoglalok kérében, mivel a Karos2 és 3 temetd kivételes
leletanyagu vezéri sirjai is ebbe a vonalba tartoznak. A Karos2 és a Ka-
ros3 temetd vezérei testvérek voltak, azonos mitogenommal (Neparaczki
és mtsai. 2018) és Y-kromoszomalis STR-profillal (Fothi és mtsai., nem
kozolt eredmény) rendelkeztek. A sarrétudvari koznépi temet6 kiillonbo-
z6nek tlnik a tobbitdl, mivel eltérd tipusu, eurdpai hes-okat tartalmaz.
A temet6bdl rendelkezésre 4ll6 Y-kromoszoma és mtDNS-adatok (Ne-
paraczki és mtsai. 2018) arra utalnak, hogy a 10. szazadi koznépi teme-
ték inkabb a helyben tovabb ¢é16 lakossagot képviselik, s nem az Gjonnan
érkez6 honfoglalokat. A honfoglalok apai és anyai vonalai, fenotipusuk,
és autoszomas biogeografiai eredete igen heterogén, egy olyan népesség
képét mutatja, amely viszonylag nemrég allt 6ssze, eltérd szarmazasu cso-
portok dsszeolvadasabol.

Ezzel szemben a vizsgalt avar katonai vezetdcsoport sokkal egysé-
gesebbnek mutatkozott. Az avar csoport genetikailag tulnyomorészt ke-
let-eurazsiai szarmazasu, s ez 0sszhangban van azzal, amit belsé-azsiai
szarmazasukrol, a régészeti és antropologiai parhuzamokbdl, valamint
torténeti forrasokbol tudunk réluk. A rajuk jellemzé specialis szibériai
Nla hcs-ok azonban 4j megvilagitasba helyezik éstorténetitket. Ha el-
fogadjuk a feltételezett zsuan-zsuan szarmazast, akkor ez azt jelentheti,
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hogy a tiirk hatalomatvétel el4tt Bels-Azsidban szibériai szarmazast volt
az uralkod¢ réteg. Az Nlalalala3 hcs meglepden gyakori volta ramutat
arra, hogy a mai kelet-szibériaiak és burjatok 6sei jelentds részét adhattak
a zsuan-zsuan és az avar elitnek, de pontos Osszetételiik tisztazasa érde-
kében t6bb avar temet6bdl szarmazé nagyobb mintaszamra van sziikség.
Az avar és a honfoglal6 vezet6csoportok genetikai profilja 1ényege-
sen kiilonbozének tlinik, mivel az utdébbi csoportot megkiilonbozteti az
eurdpai hcs-ok, az 12ala2b-L621, R1blalblalal-U106 és a finn permi
Nlalalala2-Z1936 4g magas aranya. A honfoglalok szibériai Nlalalala4
alcsoportja szintén eltérd forraspopulacidira mutat: a jakutok, evenksek
és evenkik Oseire. Ennek ellenére a keleti eurdzsiai Rla-alcsoport - az
Rlalalb2a-Z94 -, a hun, az avar és a honfoglald elit 6sszekotd szalanak
tnik. Mindharom hun kori vonal parhuzamat megtalaltuk a honfoglalok
kozott, mig az avarokban csak egyikiik volt jelen, de a kevés hun és avar
mintaszdm miatt még nem vonhatunk le komoly kovetkeztetéseket.
Altaldnosan elfogadott, hogy a magyar nyelvet a honfoglalok hoztak
a Karpat-medencébe. Az urali nyelvii populdciokat az N aldgaiba tartozd
Y-hcs-ok gyakori volta jellemzi, amelyeket gyakran a k6zos szarmazas ge-
netikai jeleként értelmeznek. A kozelmultban valoban kimutattak, hogy
az urali nyelvii népességeket osszekoti egy szibériai eredetii genomkom-
ponens, amely teljesen hidnyzik a mai magyarokbol (Tambets és mtsai.
2018). A honfoglald elit jelentds hanyadéban fordul elé N hcs, mert 7%-
uk az Nlalalala4-M2118, 10%-uk pedig az N1alalala2-Z1936 vonalba
tartozik, s ezek jelen vannak az osztjakokban és a vogulokban is (Ilumée
és mtsai. 2016). Ugyanakkor a vizsgalt honfoglalok egyike sem tartozott
a Z1936-nak az L1034-es alagaba, mig a az dsszes Z1936-o0s osztjak vonal
L1034-nek bizonyult (Karafet és mtsai. 2018) — ezt a masik kozleményben
(Ilumée és mtsai. 2016) nem vizsgaltak. A populacidgenetikai adatok a
honfoglald elitet inkabb a torok népcsoportok kozé, a baskirok és a volgai
tatarok kozott helyezik el, 6sszhangban a kortars torténeti beszamoldokkal,
miszerint a honfoglaldkat tiirk-nek hivtak (Kristo 1996). Ez persze nem
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zarja ki annak lehet6ségét, hogy a magyar nyelv is jelen lehetett ebben a
nyilvanvaléan nagyon heterogén Osszetételd, valdszintileg tobb nemzeti-
ségli torzsszovetségben.

Modszerek

A specidlis szakmai mddszerek ismertetését az évkonyvben melldziik,
de elérheték a nemzetkozi szakfolydiratban megjelent publikdcidoban
(doi:10.1038/s41598-019-53105-5).

Tovabbi informaciok, kiegészité informaciok és kiegészitd tablazatok
letoltheték innen: www.nature.com/articles/s41598-019-53105-5
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