GENETIKAI MULTBA NEZES, EGY MAGYAR TORZO TANULSAGALI

RASKO Istvan

A gének szintjén kimutathato kiilonbozéségeknek vagy polimorfizmusoknak a mértéke
genetikai  torténetiink, rokonsagi fokunk ,genetikai Ujjlenyomataként” szolgal.
Népcsoportok foldrajzi eredetének, genetikai rokonsaganak meghatarozasara vagy
sejtmagi, vagy mitokondrialis DNS-bélyegek hasznalhatok. Olyan egyszerli, a genetika
szabalyainak megfeleld 0Oroklodési mintazatot mutaté bélyegekre, markerekre van
sziikség, amelyek sokalakusagot, polimorfizmust mutatnak, ami azt jelenti, hogy egy
populacion beliil legalabb két alléljiik, két genetikai valtozatuk van jelen. Az egyes
valtozatok abban a foldrajzi régioban a leggyakoribbak, ahol évezredekkel ezelott
mutaciok kovetkeztében kialakultak. A filogenetikailag fontos valtozatok vandorlas ttjan
terjednek el. A népcsoportok kozos egylittélése alatt kialakult mutaciok megmaradnak,
mig a csoportok szétvalasa utan kialakult valtozatok mar csak az adott populaciora
lesznek jellemzdek. gy minden populacié hordozza a kézosen kialakult 6si mutaciokat,
illetve a vandorlasa soran kialakult Gjabb és Gijabb mutaciokat. Jelenleg a Fo6ld kiilonb6z6
részein €16 népcsoportok kozos foldrajzi eredetére utal az azonos genetikai valtozatok
jelenléte.

Az ember teljes genetikai informacidjanak kozel 99 szazaléka a sejtmagban,
kromoszomakba csomagolva, mig a maradek 1 szazaléka a mitokondriumokban talalhato.
A sejtmagi géneket mindkét sziild egyenld mértékben hagyomanyozza rank, rdadasul az
egyedfejlodés egy bizonyos stadiumaban ezek keverednek is egymassal. A legutolso
nemzedékben 2 sejtmagi felmenénk van, egy generacioval ,.feljebb” mar 4 nuklearis
elédot talalunk. Husz emberdltére visszamenden pedig, atlagosan 25 éves generacios
iddvel szdmolva, tobb mint 1 milli6 azon elddok szdma, akik hozzéjarultak sejtmagbéli
génjeinkhez. Ezért a nukledris DNS-varidciok a mai nagy felbontoképességii
technologidkkal csak a populacidok atlaganak rokonsagi mutatdéi meghatdrozasaban
elsddlegesek.

Az emberi populaciok kozotti foldrajzi tavolsag alapu elkiiloniilés természetes. Azok,
akik azonos fOldrajzi régidoban élnek, azonos nyelvet beszélnek, azonos kulturalis

értékeket tekintenek fontosnak, altalaban egymassal hdzasodnak és elkiiloniilnek a



tavolabbi teriileteken €16 populacidktol. Az azonos f6ldrajzi kornyezetben €16 populaciok
génfrekvencia-értékei ezért hasonldak ¢és eltérnek a mas foldrajzi kornyezetben €l0kétol.
Specifikus kérdések megvalaszolasara ad lehetdséget a sejtekben tobb szdz vagy ezer
példanyban is eléforduld sejtrészecske, a mitokondridlis DNS ¢és a férfi nemi
kromoszoma, az Y kromoszoma. A mitokondrium csakis anyai agon oroklodik, ezért
kivaléan alkalmas a kiilonb6z6 embercsoportok anyai agi leszarmazasi vonalainak
meghatarozasara, az Y kromoszoma pedig, amely kizardlag apardl fiura 6roklodik, az
apai leszarmazasi vonal vizsgalatara hasznalhato.

Kiilonféle eurdpai, azsiai, amerikai és afrikai népeknél folytak vagy folynak torténeti
genetikai vizsgélatok, amelyeknek az a céljuk, hogy foltarjak az adott népcsoport mas
populaciokkal valo rokonsagi viszonyait és foldrajzi eredetét. Igy kézenfekvé volt, hogy
sajat népiink torténelmének, eredetének a vizsgdlatira forditsuk figyelmiinket.
Magyarorszdg torténelme folyamdn szamos népcsoport telepedett le a korai
Magyarorszag teriiletén. Napjainkra ezek a csoportok genetikailag teljesen beolvadtak a
magyar népességbe (csak néhany telepiilés 6riz nevében informacidt az oda letelepedett
népcsoportokrol). Ennek alapjan kezddédtek azok a vizsgalatok, amelyeket az MTA
Régészeti Intézetének, valamint az MTA SZBK Genetikai Intézet altalam vezetett
kutatocsoportjanak kutatdi a 2000-es évek elején elinditottak. Munkéank célja az volt,
hogy foltarjuk sajat népiink torténelmének, a honfoglalas kor genetikai viszonyainak
sajatsagait. Valaszt akartunk kapni arra a kérdésre, hogy mennyire volt a hazank
terliletére érkezett 10. és 11. szdzadi honfoglalds kori magyarsag genetikailag egységes,
milyen eredetli anyai és apai agi elemeket hordozott. Ahhoz, hogy ezekre a kérdésekre
valaszt kapjunk, régészetileg jellemzett, bizonyithatéan a honfoglalas korbdl szarmazo
csontanyagra volt sziikségiink, amelybdl DNS-t vonhattunk ki és kovetkeztetéseket
tehettiink a mitokondrialis és Y kromoszomalis haplocsoportokra. Vizsgalatainkba ma €16
magyar, székely, gyimesi és moldvai csangé emberek DNS-ét is bevontuk.

A honfoglalas kori leletanyagot a régészeti mellékletek alapjan két csoportba oszthatjuk.
Az egyik csoportba azok a csontmaradvanyok keriiltek, amelyeket a korra jellemz6 lovas
temetkezéssel, gazdag régészeti leletanyaggal temettek el. A masik csoportot a 10. és 11.
szazadbol szarmazd, szegényes régészeti leletanyagu, ugynevezett kdznépi sirokbol

szarmaz6 csontleletek adtdk. 136 mintabol 94 esetben sikeriilt 6rokitéanyagot izolalni,



amibdl 69 esetben sikeres volt az anyai 6rokitdvonal meghatarozasa. Vizsgalatainkkal
megallapithattuk, hogy a gazdag leletanyagu sirok csontleleteinek egy része olyan
mitokondrialis csoportokba tartozott, amelyek legnagyobb gyakorisaggal Azsiaban
talalhatéak. Az Gsszes ilyen csontlelet Gsszesen mintegy 23 szézalékban azsiai tipusu
mitokondrialis csoportokhoz tartozott. A kdznépi temetdk, valamint a ma ¢é16 magyar és
székely emberek mintai azonban csak mintegy 1-5 szazalékban hordoztak azsiai eredetii
anyai vonalakat. Ha az egyedi leletek mitokondridlis DNS épitdkdvei sorrendjét
statisztikai analizisnek vetettiik ala és egyenként Osszehasonlitottuk Eurazsia kiilonb6z6
terliletein ¢l6 mas népcsoportok tagjaival, akkor azt talaltuk, hogy a ma ¢él6 magyar,
illetve székely populaciobol szdrmazd mintak halmaza a kdznépi temet6kbdl szarmazo
mintakkal egyiitt az eurdpai népcsoportok kozé keriiltek, azokhoz voltak genetikai
rokonsaguk szintjén a legkozelebb, a gazdag leletanyagli honfoglal6 sirok mintai pedig az
azsiai populaciokkal mutattak genetikai rokonsagot. A késObbiekben vizsgalatainkba
bevontunk ma ¢él6 gyimesi és moldvai csangd emberektdl szarmazd DNS-mintakat is,
amelyek statisztikai vizsgdlata azt mutatta, hogy a legnagyobb genetikai hasonldsag a
gazdag leletanyagu sirok mintai €s a moldvai csangok mintai kézott van, mig a kdznépi
mintdk a ma él6 magyarok, székelyek és a gyimesi csangok mintaival mutatnak
hasonlésdgot. Az apai 4gi genetikai rokonsdg meghatarozasa a régészeti leletanyagbol
sokkal nagyobb nehézségekbe litkdzott, mint a mitokondrialis DNS-t érintd vizsgalatok.
Bar csak néhany gazdag leletanyagu sirban follelt férficsontbol tudtunk értékelhetd Y
kromoszéma DNS-t kinyerni, azt megallapithattuk, hogy a mintak egy része egy olyan Y
kromoszdémas bélyeget hordoz, amely csak azon ma ¢€l6 urali népek férfilakossaganal
fordul eld nagy gyakorisaggal, akiket a torténészek és néprajzkutatok a magyarsag Osi
rokonainak tekintenek. Erdekes modon a ma é16 magyar és székely férfiakban ez a bélyeg
hidnyzik, illetéleg csak nagyon ritkan fordul el6. A ma €16 magyar és székely férfiak a
tobbi europai populéciora jellemzé Y kromoszomadlis jellegzetességeket mutattak,
egyediil a J haplocsoport el6forduldsa volt magasabb. Az anyai agi €s az apai agi
genetikai vizsgalatokbol azt a kovetkeztetést vonhattuk le, hogy a honfoglalas Kori
leletanyag nem volt genetikailag egységes, mig a koznépi temetdk leletanyaga inkabb a
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klasszikus honfoglalok nagy gyakorisdggal azsiai eredetii apai agi, illetve anyai agi
genetikai elemeket hordoztak.

Késébbi vizsgéalatainkban egy masik tulajdonsdg genetikai meghatarozojat is
megvizsgaltuk. Ez a felndttkori tejemésztés képességének a genetikai alapja. Ismeretes,
hogy a tej emésztésében részt vevo fehérje bizonyos embereknél felnétt korban hianyzik.
A genetikusok megallapitottak, hogy a tejemésztés képessége kulturalis szelekcioval, a
tejtermeld allatok haziasitdsdval, mintegy hatezer éve alakult ki, és a tulajdonsag
jellegzetes foldrajzi eloszlast mutat, legnagyobb gyakorisaggal Eurdpa északi teriiletein
marad meg az emberek feln6tt koraban is, délre haladva egyre ritkabban talalhaté meg, az
azsiai népeknél hidnyzik vagy ritkan fordul el6.

Megallapitottuk, hogy a ma €16 magyar lakossag 63 szézaléka, a székelyek 71 szazaléka
képes feln6tt koraban is emészteni a tejet. Ez alacsonyabb, mint a svéd és finn adat (81,5
szazalék), magasabb, mint a francia (43,1 szazalék) és az észak-italiai (35,7 szazalék) és
hasonl6 a portugalhoz (62 szazalék). Erdekes az az 6sszefiiggés, amit a honfoglalas Kori
csontleleteknél kaptunk. Az altalunk vizsgalt honfoglalé leletekbdl azt lattuk, hogy a kép
szinte forditottja a ma €l6 magyar populacidkénak, ugyanis a honfoglalok t6bb mint 80
szazaléka képtelen volt felndttkorban a tejemésztésre. Ez az adat majdnem teljesen
egyezik a magyar rokonsaghoz tartoz6 ma €16 urali népek adataival, akiknek mintegy 70
szézaléka képtelen a tejet emészteni. Ez is a honfoglalok azsiai eredetét bizonyitja.

A honfoglalds a mai magyarsag genetikai képének alakitdsdban tehat genetikai
értelemben csak egy kis epizdd volt, az ugynevezett klasszikus honfoglalok genetikai
hozzajaruldsa a mai népesség genetikai mintdzatdhoz jelentéktelen. A magyarsag
korantsem nyugodt torténelme kdvetkeztében az anyai €s apai genetikai elemek valtozasa
a nyari égbolt felhdinek az allando valtozasdhoz volt hasonlo, amely az évszdzadok soran
beleolvadt az egységes eurdpai égboltba. A régészeti genetikai vizsgalatok a jelen
szakaszukban csak egy kis 1épést, egy pillanatfelvételt jelentenek a magyarsag genetikai
képének megértésében és a honfoglalas kori Karpat-medence lakossaganak
jellemzésében. Az értelmezés kiteljesedéséhez a tobbi honfoglalas Kkori, valamint a
honfoglalast megel6z6 és kovetd korok leletanyagénak vizsgdlata szolgaltathat tovabbi
adatokat. Erre az 0j genetikai technologidk a mi, mara mar elavult vizsgalatainkhoz

képest gyorsabb, nagyobb esetszamot biztosito, atfogdbb képet adnédnak. Tudomasunk



szerint a mi vizsgalatunk volt az els0, amelyet az adott t¢éméaban hazédnkban végeztek ¢€s

nemzetkozi, referalt, impact factorral rendelkezd, tudomanyos folyodiratokban kozoltek.

KISEBB TEMETKEZESI EGYSEGEK ONALLO GENETIKAI ELEMZESE:

A TOVABBLEPES LEHETOSEGEI

MENDE Balazs Gusztav

A Rasko Istvan kutatdcsoportjaval kozos palyazataink lejartaval a Régészeti Intézetben
miikodo archeogenetikai laboratorium el6tt két ut allt: a kordbban megkezdett mddon, az
MtDNS-re koncentralva bdviteni a mintak terét és id6horizontjat, majd az eredményeket
populacidgenetikai szempontbol 0sszehasonlitani a mar megalkotott adatbazis adataival.
A masik ut egyes temetkezési csoportok, kisebb temetdk Onmagukban torténd
értelmezése az mtDNS eredmények segitségével olyan mddon, hogy a kovetkeztetés
reflektalni tudjon egyes konkrét régészeti-torténeti kérdésfeltevésekre-problémakra. Tobb
ok miatt az utobbi mellett dontottiink, nem lemondva arrdl, hogy a Karpat-medence
népességei  vertikalis  értelmezéséhez  feltétleniil  sziikséges el6zmények  és
kovetkezmények, vagyis az avar és a kora Arpad-kori periodus is sorra keriil az
adatbazis-szintli Osszehasonlitd értékelésben. Ugyanakkor e masik kutatasi irany is
jelentésen bdvitette a honfoglald népességbdl nyert adatbdzisunkat. A mintaszam
bdviilése azonban a Raskd professzorékkal kozos kutatdsaink kovetkeztetéseit 1ényegi
értelemben nem befolyasolta: a 10. szdzadi népesség anyai vonalll genetikai Osszetétele
rendkiviil heterogén, az azsiai eredeti genetikai mintazatok csak egyes temetokben €s ott
sem dontden karakterizaljak a temetkezd népesség egészét. Ez arra (is) utal, hogy az
anyai vonalak tekintetében a honfoglal6é népesség karaktere mar a honfoglalast megel6z6
térben és id6ben is hasonloan heterogén lehetett. Mas olvasatban a honfoglalok nem
rendelkezhettek az eurdpai-steppei szubsztratum tekintetében elkiiloniild, kompakt anyai
eredetii genetikai allomannyal, vagy szamaranyuk miatt az esetlegesen sajatos genetikai
jellegzetességiik nem érvényesiilt.

A kisebb, régészeti értelemben zartnak nevezhetd temetdk-temetkezések teljességre

torekvo feldolgozasa soran azonban a teljes adatbazis értékelésekor hasznalt statisztikai



analizisek kevés, a régész szamara is kézzelfoghatd eredményt mutatnak. Ezért
megprobaltuk a haplotipus szerinti egyedi egyezések keresésével a temetdkon beliil és az
egyes temetOk, illetve siregylittesek kozott olyan kapcsolatrendszereket kimutatni,
amelyek a temetkezd népesség rokoni/vérségi kapcsolataira utalhatnak. Az ebbdl a
szempontbol elséként elemzett hartai temetdben azonban csupan két esetben sikertlt
azonos haplotipust kimutatni, azok is az eurdpai népességekben nagyon magas aranyban
jelen 1évé ugynevezett referenciatipushoz tartoztak. A késdbbiekben vizsgalt temetdk
nagyobb része is hasonlo képet mutatott. Az, hogy egy temeton beliil nem talaljuk meg a
temetkezOk kozott a szociologiai-néprajzi analdgidk tekintetében relevansnak tiing
vérségi koteléket, a temetkezOk szdmara és/vagy a temetOhaszndlat idejére nézve
meglepd kovetkeztetéseket enged meg. Az altalunk vizsgalt, toObbségében ugynevezett
kiscsaladi jellegli temetékon belill a kozvetlen vérségi Osszefiiggések vélelmezését
megengedd haplotipus szintli egyezéseket a vartakhoz képest kis szdzalékban talaltunk —
koziiliik is kettét egy helyen, a balatontjlaki temetében. A vart egyezéseket nagyobb
szamban nem a temetdkon beliil, hanem az egyes temetok kozott taldltuk meg. A
haplotipus szintli egyezések az egyik temetdbe temetett személytdl a masik temetd adott
sirjai felé mutattak. Szinte minden vizsgalatba vont temetd vagy kisebb, Onallonak
nevezhetd sircsoport egy-egy temetkezésének volt péarja egy masik temetdben, akéar
tobben is, sok esetben a 10. szazadi, a recens magyar €s recens mas népességek kozott is
rendkiviil ritkanak szadmitd genetikai tipus formdajaban. Az eleve ritkasagnak szamito
mitotipust hordoz6 eltemetettek kozott egy relative egységes idShorizonton beliil,
koriilhatarolhaté  foldrajzi  kornyezetben joggal feltételeziink kozelebbi vérségi
kapcsolatot. Az a tény, hogy ezek a kapcsolatok nem egy temetdben képezddnek le, arra
utalhat, hogy a népesség, illetve az azt alkotd személyek mozognak, legaldbbis annal
gyorsabban, mintsem parhuzamos és vertikalis vérségi kapcsolatok nyomat hagynak a
temetdkben.

A szegedi mizeummal k6z6s OTKA-palyazatunk keretében elkezdtiik avar temetkezések
mitokondrialis vizsgalatat is. Meglepddve tapasztaltuk, hogy a honfoglalo temetkezések
az avar kori, sét egyes szaltovoi temetkezésekkel is mutatnak haplotipus szint{i egyezést.
Az iddhorizont-beli eltérés kapcsan ezeket az egyezéseket mar nem lehet néhany

generacion beliil értelmezett kozvetlen rokonsagnak feltiintetni. Ezen jelenségek



értelmezésében egy Onmagaban heterogén, de mégis egységesnek nevezhetd
alapnépessé¢g feltételezése, valamint a magyar Ostorténet egyes fejezeteinek
ujraértelmezése nyhjthat segitséget, de csak abban az esetben, ha az avar kori
temetkezésekbdl is statisztikai értelemben megbizhatd mennyiségii adat all majd a
rendelkezéstinkre. Ezért a 7-9. szazadi — és logikusan a 11. szdzadi — népességek
archaikus DNS-vizsgalata a 10. szazadi adatok helyes értelmezésének kikeriilhetetlen
feltétele.



