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PAMJAV HOROLMA

A MAGYAR NEPESSEG GENETIKAI
OSSZETETELE APAI AGON

KIVONAT: Az emberiség torténelme szorosan 6sszefiigg a népvandorlas tor-
ténetével. A genetikai sokféleség mintazatai informaciét nyudjtanak a népesség
torténetérdl, mivel minden jelent6sebb demografiai esemény nyomot hagyott
a populacidk genomidalis sokféleségében. Ezek a demografiai nyomok nemze-
dékrol nemzedékre adddnak at, igy a mai emberek genomja demografiai torté-
netiiket tiikrozi.

A torténelmi és régészeti adatok alapjan a honfoglalé magyarok keletrél
érkeztek — hét torzsbdl allo szovetségben —, és ugy 895 koriil véglegesen letele-
pedtek a Karpat-medencében. Jelenlegi tudasunk alapjan pontosan nem tudjuk
megnevezni, hogy a honfoglalé magyarok magja konkrétan melyik foldrajzi
régiobol indulhatott nyugat felé tart6 utjara, azonban bizonyos — dél-szibériai
eredetl — anyai és apai leszarmazasi vonalak jelenléte a recens magyar popu-
laciokban és a honfoglalas kori régészeti csontmintakban arra enged kovetkez-
tetni, hogy valahol Dél-Szibéria és a mai Mongodlia teriiletére mutat. Foglaljuk
el képzeletiink repiild léghajojat, amelyrdl lepillantva lathatjuk, amint ezen fel-
tételezett népcsoport — bizonydra eléggé szervezetten — csaladjaval élte életét a
vagyontargyat képez6 allatallomannyal egytitt és mindig egy kicsit tovabb ha-
ladhatott — természetesen nyugat felé — a legfrissebb legel6teriilet kivalasztasa
miatt. Ki tudja, hany évszazad alatt tették meg az utat a Karpat-medencéig...
Természetesen utkozben békésen kapcsolatba keriilhettek mas népcsoportok-
kal, vagy egyeseket meghoditottak, talan behddoltak masok is. Ezen esemé-
nyek kovetkeztében genetikai allomanyukba bekeriilhettek azon népek gene-
tikai nyomai, akikkel érintkezésbe keriiltek, amellett megtartottdk az eredeti
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génallomanyt is. Ha a honfoglalok GPS-koordinaték alapjan cserkészték volna
be a Karpat-medencét éjjel-nappal menetelve, vagy repiilégépre szalltak volna
fel, akkor kizarodlag csak az eredeti génallomanyukat hoztdk volna az j hon-
ba. Talan voltak kozottiik ,,felderitok’”, akik elére mentek és kifiirkészték, hogy
hany napnyi vagy hénapnyi tavolsagra milyen teriiletek vannak és kik laknak
ott, ha egyaltalan a hirekkel visszatértek. Elgondolkodtato, hogy a honfoglalok
miért pont a Karpat-medencében maradtak és miért nem mentek tovébb. Leg-
észszerlibb valasz erre az lehetett, hogy meglehet6sen alkalmasnak vélték az 4j
teriiletet (folyok, volgyek, alfoldek és hegyek) az allatok legeltetésére és foldmu-
velésre, ugyanakkor valészintleg olyan koriilmények is kozrejatszottak, hogy
az 4j jovevényeket nem tildozték el a helybeliek a kivalasztott honbol.

Ezzel a kis torténettel probaltam emberkozelivé tenni e tudomanyag szak-
mai berkeiben esetleg tajékozatlan személyeknek a tul szakmainak tlin6 6stor-
téneti genetikai eredményeket, amelyek a késébbiek soran kovetkeznek.
KULCSSZAVAK: népvandorlas, sanyak és §sapak, honfoglaldk, recens ma-
gyar populacid, genetikai dsszetétel

Bevezetés

Az emberiség torténelme szorosan Osszefiigg a népvandorlas torténetével. A
genetikai sokféleség mintazatai informaciot nytjtanak a populacio torténetérol,
mivel minden jelent6sebb demografiai esemény nyomot hagyott a populaciok
genomialis sokféleségében. Ezek a demografiai nyomok nemzedékrdl nemze-
dékre adddnak at, igy a modern emberek genomja demografiai torténetiiket
titkrozi. Az evolucidtorténeti tanulmanyok eredményét féleg az Y-kromoszo-
ma (NRY) és a mitokondridlis DNS (mtDNS) elemzésébél meritik. Mivel az
emberi genom ezen részét nem keveri 6ssze a rekombinacio, sértetleniil adédik
at egyik generaciordl a masikra, feltarva a populaci6 apai és anyai leszarmaza-
sat. Az Y-kromoszdma vagy mtDNS kozos leszarmazasi vonalai a populaci-
ok kozos eredete vagy géndramldsa révén jonnek létre. Az Y-DNS és mtDNS
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vizsgalatat széles korben tanulmanyoztak és alkalmazzak a migracios vizsga-
latokban, valamint a populaciétorténet és a leszarmazas elemzésében (Wells et
al. 2001; Cinnioglu et al. 2004; Nasidze et al.2005; Pakendorf et al. 2007). Az
Y-kromoszomalis markerek altalaban meghatarozott regionalis eloszlast vagy
populdcidspecifitast mutatnak, igy idealisak egyedi migracios események fel-
térképezésére (Hammer et al. 1997). Az Y-kromoszoma és az mtDNS variacidi
felhasznalhatok killonb6z6 populdcids csoportok kozos stél vald levalasi ide-
jének becslésére. JelentGs elGrelépések torténtek a fa topoldgiak részletes ge-
nealdgiai elagazasi sorrendjének rekonstrudlasaiban mind az Y-kromoszéma,
mind az mtDNS alkalmazasa soran (Jobling és Tyler-Smith 2003; Underhill és
Kivisild 2007; Karafet et al. 2008). A 21. szazad elején 1j technologiak jelentek
meg: a DNS-alapu filogenetika vagy genealdgia.

A populacidgenetika a populdciok genetikai osszetételével, valamint a ge-
netikai Osszetételt véltoztaté mechanizmusok tanulmdnyozasaval foglalkozik.
A genetikan beliill a DNS-tulajdonsagokat az egyes él6lények meghatarozott
csoportjanak (faj), azaz a populdcionak a szemszogébol vizsgalja, modszerta-
nilag pedig matematikai modellek alkalmazdsa jellemzi. Kulcsszerepe van az
evoluciobioldgiaban, mivel az evolucid elemi lépései is populacidszinten vald-
sulnak meg. Tanulmdnyozza a genetikai véltozatossagot, mint példaul az allél-
gyakorisag eloszlasat és valtozasat a négy f6 evolucidés mechanizmus keretében:
a természetes szelekcio, genetikai sodrédas, mutacio, migracié (génaramlas).

A genetikai eredetkutatas vagy filogenetika (genealdgia) — amely magaba
foglalja a populacidgenetikat is — az él6lények rendszerezésének legelterjedtebb
modja. A rendszerezés alapjanak az evoldci6 soran kialakult rokonségi kapcso-
latokat tekintik, az osztalyozast pedig az ezen kapcsolatokat kifejez6 filogene-
tikai csalddfa segitségével végzik. Ilyen értelemben az emberi fajt a legkozeleb-
bi kozos 6stdl szarmaztatjak, vagyis az emberszabasi majmoktol, kiillonosen
a csimpéanz §sétdl. Koriilbelill 6 millio éve valt le a kozos 6st6l az ember és a
csimpanz leszarmazasi vonala. Amennyire az ember és a csimpanz fenotipusa
kozott égbekialto kiilonbség van, annyira hihetetlen, hogy ,,csak” 2%-nyi kii-
16nbség van DNS-szinten. Mivel az elmult 6 millié év sordan a DNS-ben kelet-
kezett valtozasok miatt kiilon-kiilon fajja alakult — a valtozas fele emberben, a
masik fele a csimpanzban -, egymas kozott szaporodni nem képesek. A 1990-es
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évek végén, amikor a kutatok elkezdték vizsgalni a férfiak DNS-alapt filogene-
tikdjat, akkor a vilag minden tdjarél szarmazé férfiak és csimpanzok genomjat
vizsgaltak, és ezen eredmények alapjan allitottak fel az els6 filogenetikai fat, az
ugynevezett YCC2002-t (Y Chromosome Consortium 2002).

Jelen esetben a ma él6 férfiakat nem a csimpanz-ember kozos 6sét6l, ha-
nem Afrikabodl, az ,,édenkertbdl” vald kirajzasukat kovetGen, a megtett uton
haladva az afrikai 6sapatél, azaz Y-kromoszémds Addmtol (1. abra), a nSket
pedig az 6sanyatél, a mitokondrialis Evatol (2. dbra) szdrmaztatva a modern
embert (Homo sapiens sapiens) egyetlen filogenetikai csaladfara rajzolja, mivel
a DNS iizenete azt bizonyitja, hogy az emberiség egyetlen nagy csaladot alkot.

A modern ember valdszintileg mintegy 60 ezer évvel ezel6tt rajzott ki Af-
rikdbol. A modern ember Azsia meghdditését az Indiai-6cedn partja mentén
haladva teljesitette, mig Ausztraliat Délkelet-Azsia felél érte el. Eurdpéat Azsia
felol ugy koriilbeliil 45 ezer éve kezdte benépesiteni, és a Homo sapiens sapiens
Eurdpaba érkezése megpecsételte az addig itt él6 neandervolgyi emberek sor-
sat, akik par ezer évig egyiitt élhettek a modern emberrel. Az egyes kutatasok
szerint a ma él6 nem afrikai emberek egy része koriilbeliil 3-5%-ban hordozza
a neandervolgyi ember genetikai nyomait (Green et al. 2010). A kozelmultban
megjelent tanulmany szerint egy dél-franciaorszagi barlangban a modern em-
ber 54 ezer évvel ezel6tti nyomara bukkantak, ez pedig azt jelentheti, hogy a
Homo sapiens mar 10 ezer évvel korabban megjelent Eurépaban, mint azt eddig
feltételeztiik (Slimak et al. 2022).

Ezt a tobb ezer éves genetikai torténetet vajon mely DNS-iizenetek tarjak
fel elSttiink?

A kutatok az Y-kromoszéman olyan nukleotid pozicidkon (lokuszokon) ta-
lalhato bazisparok azonositasara torekszenek, amelyek egy-egy sikeres ¢sapara
utalva, a férfi népességet relevans részekre bontjak. Az ilyen lokuszt vagy bazist
Y-SNP-nek (Single Nucleotide Polymorphism) nevezziik. Két lényeges kifeje-
zést kell ismerni ezzel kapcsolatban: haplocsoport és haplotipus.

Az 6sapakat jellemzé SNP-mutdciok (példaul az L-haplocsoportot M20
és T-haplocsoportot M70 jelzésti SNP-mutaciok jellemzik) és a haplocsopor-
tok (A-Q) eloszlasa a vilagtérképen (a haplocsoport szine azonos a foldrajzi
régioval).
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1. abra. EgyszerUsitett filogenetikai fa

Haplocsoport: Maga a haplo el6tag egy kopias/dézisu eléfordulast jelent,
tehat a mi esetiinkben azt, hogy a vizsgalt DNS-tulajdonsag az emberi sejtben
csak egy példanyban talalhaté meg, vagyis haploid genomrdl van szo.

A nem rekombinalédé Y-kromoszéma és mitokondridlis DNS egy-egy
adott pontjan talalhatd, rendkiviil lassan valtoz6 SNP-haplocsoportokat hata-
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2. abra. A mtDNS-haplocsoportok kialakulasa, el6fordulasa és az adott
haplocsoportra jellemzé mutacidk a kontinenseken.

roznak meg, és ennek alapjan minden férfirdl és nérdl egyértelmtien eldont-
hetd, hogy egy adott haplocsoportba tartozik-e vagy sem. A haplocsoportok
hus-vér emberekre utalnak, de facto sikeres 8sapdkra, akiknek fiai, unokai és
tavoli leszarmazottjai az apai leszarmazottak mentén széles korben elterjedtek.
Tehat a haplocsoport az Y-kromoszdman 1évé DNS-szekvenciaban egy adott
poziciéban torténd, egy nukleotidnyi eltéréssel definialhat6 tulajdonsag. Ter-
meészetesen egy haplocsoporton beliil is 1éteznek tovabbi alcsoportok, és azon
belill is tovabbiak, ez pedig azt eredményezi, hogy példaul a férfiak esetében a
haplocsoportok egy, a minden férfi 6sét reprezentald ,,A” haplocsoporttol — az
Y-Adamtél - indulé fastruktiraba rendezddnek (1. abra). Az Y-kromoszémas
Adéam, aki a haplocsoportba valé hovatartozis miatt ,,A” §sapanak hivhaté, ko-
ritlbeliil 235 ezer éve sziiletett. Az id6 muldsaval Addm férfi 4gi leszérmazottjai

megszaporodtak, és valamelyik leszarmazottja ,,B” ¢sapava valt koriilbeliil 88
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ezer éve. Tovabb telt az id6, és a ,,B” Gsapa egyik leszarmazottja ,,C” Gsapaként
jelent meg koriilbeliil 48 ezer éve. Az id6 tovabb ketyegésével a jelen id6hoz ko-
zeledve kortilbeliil 46 ezer éve a ,,C” 8sapa egyik leszarmazottja ,,D” §sapaként
jott vilagra. Tehat lathato, hogy ezen bettivaltozatok kialakulasa folytatddott, és
ily médon a vilagon létezett Osszes Gsapa A-tol T-ig terjedd betiivel jelolhetd
(de Knijff 2000). A valaha élt, kiillonboz6 bettivel jelolt 6sapakat egymastol az
Y-kromoszéman, egy-egy adott helyen keletkezett mutaciok (tobb alternativ
SNP-k) kiilonboztetik meg, amelyeket leszarmazottjai is hordoznak tovabbi
mutaciokkal egyiitt.

Haplotipus: A férfiak esetében a haplotipus meghatarozasa az Y-kromo-
szoma DNS-én adott helyen talalhatd, gyorsabban mutal6do, altalaban 3-5
nukleotidos szakasz ismétlddésének szaman alapszik, ezek az ugynevezett
STR (Short Tandem Repeat) vagy mikroszatellita lokuszok. Az Y-kromoszéma
hosszaban ilyen 3-5 betiis ismétlddéseknek a sokasaga talalhaté példaul TATA
TATA TATA TATA TATA TATA TATA TATA TATA TATA stb., mintha a DNS-
lanc elkezdene ,dadogni”. Ezen ,dadogas” mennyiségét szammal jel6lik, az el6-
z6 esetben ez 10 lenne, ezt 10-es allélnak hivjuk. Minél tobb ilyen ,,dadogd
szakaszt” vizsgalunk egy Y-kromoszoman a ,nagy szamok torvénye” alapjan,
anndl precizebben azonosithato és kiilonithet6 el genetikailag sok vizsgalt férfi.
Ezen STR-markertipusok 6sszességét hivjak haplotipusnak. Az Y-kromoszoma
evoluciojaban a molekuldris dra ketyegésével egy-egy lokuszon a ,,dadogé be-
tk” szama altalaban eggyel csokken vagy novekszik. Ezt nevezziik 1épésen-
kénti (step-wise) mutacionak. Ha 2 férfi kozeli rokona egymasnak (példaul apa
és fia), akkor szinte majdnem mindig azonosak a haplotipusaik, ellenben, ha a
kozos Gstdl tortént levalas 6ta sok idd telt el, akkor tobb lokuszon eltérhetnek az
allélok egymastdl annak ellenére, hogy még tovabbra is ugyanabba a haplocso-
portba tartozhatnak. Az Y-STR-haplotipusok azért kiilondsen fontosak, mert
segitségiikkel megbecsiilhetjiik egy adott haplocsoport korat és diverzitasat,
valamint a haplocsoporton beliili férfiak egymas kozotti rokonsagi kapcsolatait.

Az Y-DNS és az mtDNS széles korben hasznalt eszkoz nemcsak a torvény-
széki genetikai alkalmazasokban, hanem az emberi evolucids és populacidégene-
tikai vizsgalatokban is. Kizarolag apai vagy anyai 6roklédése és a rekombinacio
hidnya lehetéséget kindl az egyének kozotti genealdgiai kapcsolatok feltarasara,
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valamint az apai és anyai eredetii leszarmazasi vonalak gyakorisagi kiilonbsége-
inek tanulmanyozasara az emberi populaciok kozott kontinentalis és regionalis
szinten. Hihetetlen, de igaz, hogy a torvényszéki genetikai vizsgalatokban az apai
és anyai leszarmazasi agak hatranyai (a csaladon beliil mindenkinek azonos apai
vagy anyai haplotipusa van) elényokké valnak az evolucids vizsgalatokban, azaz
feltarhat6 az emberiség genetikai torténete, tehat a sikeres apak és sikeres anyak
torténelme. A haploid markerek e csodélatos tulajdonsagainak koszénhet6en le-
hetdséget biztositanak az emberi populaciok vandorlasi titvonalainak feltérképe-
zéséhez a torténelem el6tti és torténelmi idészakokban, kiilon-kiilon anyai és apai
leszarmazasi vonalként, valamint egyiittesen egy populdcidgenetikai torténete-
ként. A kor becslése a filogenetika legvitatottabb része. A kiilonb6z6 mutacids
ratakkal torténé korbecslések kozott nagy kiilonbségek vannak, igy alapvetéen
csak relativ kronologiajukrdl beszélhetiink. Csak azt tudjuk biztosan megmon-
dani, hogy a két haplocsoport koziil melyik a régebbi, és mennyi a kiilonbség. A
korbecslést (TMRCA: Time Recent Common Ancestor) altaldban STR-mutacios
rataval (evolucios vagy pedigré) vagy SNP-alapi modszerrel (Next Generation
Sequencing) szamitjak ki az Y-DNS esetében (Pamjav 2018).

2. Haplocsoport-eloszlas a recens magyar
populacioban

A kovetkez6 rész a magyar populaciok legfontosabb apai haplocsoportjainak -
az apai leszarmazasi vonalak - megoszlasat és a haplocsoportokat meghatarozé
SNP-k legvaldszintibb sziiletési helyeit, valamint a f6bb terjeszkedési teriilete-
ket tartalmazza.

Az els6 atfogo, komplex Y-kromoszéma STR- és SNP-vizsgalatot 215 ma-
gyarorszagi magyar férfi minta bevonasaval 2009-ben publikéltuk. A tanul-
manyban 11 Y-STR- és 49 Y-SNP-lokuszt vizsgaltunk. Magyarorszagi teriileti
lefedettséggel késébb kiegészitve 253, nem rokon magyar férfi vizsgalatat vé-
geztiik el (3. abra). A populacié haplotipus-, valamint haplocsoport-diverzi-
tasa 0,99686 és 0,86348 volt. A vizsgalt mintdk alcsoportokkal egyiitt dssze-
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sen huszféle haplocsoportba tartoztak, a leggyakoribb haplocsoportok az Rla
(27,28%), R1b (17,78%), 12a (15,02%) és I1 (7,11%) (3. dbra). Ezeket a mintakat
igazsagiigyi felhasznalas céljabdl gytjtottik, ezért nem szelektaltuk Sket etni-
kumokra nézve. Lathato, hogy az indiai eredeti Hla-haplocsoport el6fordulasa
4,35%, ez a roma kisebbség hazai jelenlétének tudhat6 be. A haplocsoport el-
oszlasat tekintve a legnagyobb két szelet az Rla as R1b, amelyek indoeurdpai
migraciés markernek tekintheték (Allentof et al. 2015), a magyar populaci6
48,43%-at teszi ki, bar mi az R1a- és R1b-haplocsoportokat lebontottuk tovabbi
alcsoportokat definialé SNP segitségével (3. dbra). Egyes becslések szerint (Un-
derhill et al. 2015) a két haplocsoport kozos 6stél (R1) vald levélasi idejét 25 ezer
évre teszik. Tehat a magyar lakossag 45,06%-a (R1a és R1b egyiittesen) paleoli-
tikum vadaszo és gytjtogetd népeinek leszarmazottja, ha az R1 ésapat nézziik.
Az I-haplocsoport az eurdpai éslakossagra jellemzd, utodjai a magyar lakossag
29,24%-at teszik ki. A J-, G- és E-haplocsoport a neolitikumban, Mezopotami-

A magyar populacié haplogroup megoszlasa 253 személy vizsgalataval
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3. abra. A magyar populacié Y-haplocsoport-eloszlasa
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abol érkezett Eurdpaba, a J és G jelenlegi tudasunk szerint a Kozel-Keleten (a
G2a lehetséges, hogy a Kaukazusban), az E pedig Kelet-Afrikaban keletkezett,
a Kozel-Keletrdl Afrikdba visszavandorld 6sapak kozott (Battaglia et al. 2009).
Ezen 6sapak leszarmazottjai a recens magyar populdcié 18,98%-at teszik ki. A
recens Karpat-medencei magyar populdcié genetikai osszetétele apai agon a
kornyez6 népességek genetikai sszetételétél nemigen kiilonbozik.

A csikszeredai székely és gyimesi csangd Y-haplocsoport eloszldsai (4. és
5. abra) kozel azonosak a Karpat-medencei magyarokéval, viszont a széke-
lyek kozott az N-Tat-haplocsoport kozel 6,6%-ban, a csangok kozott pedig a
Q-haplocsoport koriilbeliil 4%-ban megjelent (Biré és tsai, 2015). Ebbdl az ko-
vetkezik, hogy egyes zartabb régiokban az el6bbi — kelet-azsiai és dél-szibériai
eredetli — haplocsoportok a vartndl nagyobb ardnyban is jelen vannak. A fent
emlitett két haplocsoport (N1c, Q) nagyon alacsony szazalékban jelenik meg

A székely populacié Y kromoszémalis haplocsoport megoszlasa 91 személy
vizsgalataval
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4. abra. A csikszeredai székely populacié haplocsoport-eloszlasa
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(N1c:1,58%) a Karpat-medencei magyarokban (bar a mintaszam novekedésé-
vel néhet), ezenfeliil a magyarorszagi magyarokbol szintén hidnyzé J2b-M12-
haplocsoport 4-5%-ban jelen van mindkét magyar etnikumban (4. és 5. dbra).
A ]J2b Gorogorszagban gyakoribb és Nyugat-Torokorszagban ritkabb, ezért a
dél-eurdpai neolitikus kolonizacié sordn tengeri Gtvonalon érkezett marker-
ként értelmezhetd (King et al. 2008).

Csango populacio Y kromoszomalis haplocsoport megoszlasa 95 szemely vizsgalataval
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5. abra. A gyimesi csangé populécié haplocsoport-eloszlasa

A magyar populaciokban kimutatott haplocsoportok alapjan filogenetikai
fat szerkesztettiink, amelyet a 6. dbra mutat.
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6. abra. Filogenetikai fa a magyar populaciéban eléfordulé haplocsoportok alap-
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A Median Joining (M]) Network vagy haldzatanalizis lényege, hogy a
vizsgalt populacidkban detektalt apai leszarmazasi vonalakat, azaz minden
egyes sikeres apai vonalat (N, R1a, R1b, E stb.) sszevetjitk mas foldrajzi ré-
gioban é16, illetve mas populacidba tartozd, azonos 6sapatdl szarmazd sze-
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mélyekkel, megkeressiik a kozos haplotipusokat és kiszamitjuk a legkozeleb-
bi k6z0s 6s ota eltelt id6t. Az azonos haplocsoportba tartozé Y-kromoszémak
kozotti kapcesolat MJ-halézat formajaban dbrazolhato (7. abra). Az MJ Net-
work dbrazolast példaképpen a neolitikumban 8-10 ezer éve Mezopotamiabdl
Eurdpaba érkez6 foldmiivel6k leszarmazottjai altal elterjedt E-M78 haplocso-
porton mutatjuk be, a vizsgalt és publikalt populacids adatokat bevonva. A
korok mérete aranyos az adott haplotipust hordozé Y-kromoszomak (férfiak)
szamaval, mig a vonalak hossza az egyes haplotipusokat elvalaszté mutacids
lépések szamaval.

Az E-M78 6sapa 175 férfi leszarmazottja, akik 6 populaciobdl szarmaznak.
Az elkiiloniilé, kozponti haplotipus (M) klaszterbe 6 populaciobol szarmazo
41 férfi teljesen azonos haplotipusa keriilt be. Azonkiviil maganak a Network
abranak egy csillagszerti mintazata van, amely egy viszonylag fiatal koru hap-
locsoportot jelent. Kiszamitottuk a 175 mintdban felhalmozddott STR-vari-
ancia alapjan az E-M78-haplocsoport korat (TMRCA = Time to Most Recent
Common Ancestor), amely 6200 + 1300 évnek adddott (4900-7500 év, 95%
konfidenciaintervallum mellett), ha feltételezziik, hogy az alapit6 (kozos 6s) a
kozponti haplotipus volt (lasd M jelzésii nagykort a 7. abran). A korbecsléshez
ugynevezett evolicids mutacids ratat hasznaltuk (6.9 x 10*/lokusz/25 év/gene-
racio). Az abra érdekessége az, hogy Corvin Janos és Corvin Kristof (Matyas
kiraly fia és unokaja) is az E-M78 &sapatdl szarmazik. Corvin Janos és Kristof
az abra jobb oldalan 1év6 hat személybdl allé korben talalhaté (CJ és CK jelzés).
Kivancsiak voltunk arra, hogy a Corvinék haplotipusa vajon mikor valhatott
le az alapité haplotipustdl (M-t6l). A Hunyadiakra vonatkozé TMRCA 2500 +
1800 évnek addodott (700-4300 év, 95% konfidenciaintervallum mellett), amely
azt jelenti, hogy Matyds kiraly sziiletése (1443.02.23.) el6tt ugy 200-4300 éve
alakulhatott ki a rajuk jellemz6 apai haplotipus.

Osszefoglalva megallapithaté, hogy a Karpat-medencei magyar, székely
és csango populaciok Y-kromoszomadlis haplocsoporteloszlasai kdzel azono-
sak egymassal, valamint a kozép- és kelet-eur6pai orszagok populacidiéval,
viszont elszigeteltebb populdcidkban (székely, csangé és bodrogkozi) jobban
meg6rzédnek a dél-szibériai eredeti apai tulajdonsagok (N1c- és Q-haplocso-
port).
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MJ network 175 E-M78 haplotipus alapjan

L] °
* . + e
® ! é 2
" @ @
& T
e @ L gk
@ Osztrék ° - @ .
© Ukrdn /e T
OAlbén @iy [ sy
@ Magyar o « °
® Szerb d WA LN AT
© Bolgar Fel
M Alapité haplotipus e 4 e
M 41 férfi (7 magyar) o o

7. abra. MJ-network 175 E-M78-haplotipus alapjan

2.1 Az Rla-haplocsoport keletkezése, terjedése és
alcsoportjai

Mig az R1a-M198-haplocsoport az Y-kromoszomaélis haplocsoportok koziil az
egyik legjelent6sebb, amely 16-27%-os gyakorisaggal fordul el6 a magyarul be-
sz¢é16 populdciokban, addig az R1a- haplocsoport alcsoportjainak (293, Y2633
stb.) — a keletet és a nyugattal, illetve a recens magyar populaciét a honfoglald
magyarokkal 0sszekotd — vizsgalatat még széles korben sziikséges lenne elvé-
gezni.

2012-ig szamos erdfeszités tortént a nagyszamu alcsoportjainak SNP-ala-
pu azonositasara és azok migracios utjanak feltérképezésére. Az Rla-kromo-
szomak Gskori és késobbi torténelmi eseményeinek mélyebb értelmezése az
eurazsiai populdcidkban nem volt lehetséges az R1la- haplocsoporton beliili
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Uj downstream SNP-k hidnya miatt. Kutatok azon vitatkoztak, hogy az Rla
6sapa vajon hol sziilethetett. Az R1a-M198 6sapa sziiletését a jelenlegi Uk-
rajna tertiletén (Semino et al. 2000) lokalizaltak és feltételezték, hogy onnan
a kurgan kulturaval és az indoeurdpai nyelvek terjedésével egyiitt vandorolt
szerte mind Eurépaban, mind kelet felé (Gimbatus at al. 1970). Egyes kutatok
azt sugalltak, hogy az Rla-haplocsoport indiai (Sharma et al. 2009; Sengupta
et al. 2006) vagy kozép-dzsiai eredetti (Wells et al. 2001). 2010-ben jelent meg
egy tanulmany (Underhill et al. 2010), amelyben az R1a-M198-haplocsopor-
ton belill sikeriilt két alcsoportot (Rla-M458, Rla-M434) azonositani. Az
M458 Kelet-Eurépaban, az M434 kisebb gyakorisaggal Pakisztanban fordult
eld.

Kutatdcsoportunknak - 217 Rla-mintédt vizsgalva Eur6pdbol és Azsid-
bdl - nemzetkozi szinten els6ként 2012-ben tovabbi két alcsoportot sikertiilt
beazonositania: az R1a-Z280 és R1a-Z93 alcsoportokat. Ez az egyik legjelen-
tdsebb tanulmany, amelynek sikeriilt kiilonbséget tennie az azsiai és eurd-
pai Rla-kromoszémak kozott (Pamjav et al. 2012). A vizsgalat legfontosabb
megfigyelése az, hogy az 4j bindris markerek hatékony eszkéznek mutatkoz-
nak az Rla-M198-haplocsoporton beliili alcsoportba sorolasara, mivel az
elemzett Rla-mintdk tobb mint 98%-a harom alcsoport egyikébe tartozik. Az
R1a-M458-haplocsoport legmagasabb frekvenciaja Kelet-Europara korlatozd-
dik, tovdbbéd az R1a-M458 gyakorlatilag hidnyzik Azsidbol, ez egybeesik Un-
derhill et al. 2010 eredményével. Belsé- és Kozép-Azsia atfedési zona lehetett az
R1a-Z280 és az R1a-Z93 leszarmazasi vonalak tekintetében. Ezeknek az alcso-
portoknak az eloszldsi mintazata arra utal, hogy az R1a-M198 korai differen-
cialédasi zonaja feltehetden valahol az eurazsiai sztyeppéken, a Kozel-Keleten
vagy a Kaukézus térségében lehetett, mivel ezek a teriiletek Dél-Azsia és Ke-
let-Eurdpa kozott fekszenek.

Késdbb, 2014-ben Peter Underhill iranyitasaval 126 eurazsiai populaciobol
16 244 térfi vizsgalataval, nemzetkozi kooperacioban atfogd tanulmanyt készi-
tettek, amely megerGsitette eredményeinket, valamint tovabbi alcsoportokat irt
le (Underhill et al. 2015). A kutatok az R1a Gsapa sziiletési helyét a Kozel-Kele-
ten, a mai Iran kozelében lokalizaltak, ahol a parahaplocsoportok* (,vad” tipu-
sok) valtozatlanul megmaradtak 6si formdjukban.
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Osszefoglalva az a kovetkeztetés vonthaté le, hogy az Rla-M458- és az
Rla-Z280-alcsoportok jellemzék a magyar nyelvli populdcidkra, mig az
Rla-Z93-alcsoport azsiai populacidkra jellemz6. Mindenképpen emlitésre
méltd, hogy a magyar kutatdk vizsgalték az Arpad-hézi kirély, II1. Béla csont-
maradvanyat és megallapitottak, hogy 6 is Z93-haplocsoporttal és azon beliil
egy specialis alcsoporttal, az Y210231 (R-ARP) SNP-vel rendelkezik (Olasz et
al. 2019; Nagy et al. 2021). Ezek az eredmények nagy segitségiil szolgalnak a
késébbiekben vizsgdlandd Arpad-hdzi csaladbol szdrmazé csontmaradvényok
azonositasaban, valamint a regionalis recens populacidk apai agi leszarmaza-
sok feltérképezésében.

2.2 Apai leszarmazasi vonalak 6sszehasonlitasa a
magyar és manysi népességhen

A nyelvészek mind a hagyomdnyos, mind a modern osztalyozasi probalkoza-
sok alapjan az obi-ugor nyelveket (manysi, hanti) tekintik a magyar nyelv leg-
kozelebbi rokonainak (Hajdu 1977; Hajdu-Domokos 1980). Nemcsak a sz6-
készlet, hanem az obi-ugor mondavildg szimbolumrendszere, héseik tettei is
jelzik, hogy a hantik és a manysik (vagy elddeik) valaha lovas nép lehettek, akik
a tajga Ovezetbe szoruldsukkal térhettek at egyfajta tajgai gazdalkoddsra, majd
az orosz kolonizaci6 elére nyomuldsa miatt a vadaszé életmddra. Nem elha-
nyagolhaté mennyiségli parhuzam taldlhaté a manysi folklérkincs és a hazai
népmesei motivumok kozott, példaul az égig éré fa, az ugynevezett buvarma-
dar-motivum vagy a taltos paripa motivuma. Ez utobbi kettd mintha ugyan-
annak kétféle megfogalmazasa lenne: a simdn (téltos) segitét kap és vilagok
kozott kozlekedik. Ezt mar a korai folklorisztikatol kezdve az egyik legGsibb
hiedelemelemiinknek tartjak a kutatok, Roheim Gézatdl, Didszegi Vilmoson at
Domotor Teklaig.!

1 Imeegy folklérpélda: ,,«Két 6ljukban vala hészini hét 16. / Szétomlott 6lhoz menj ki, kedve-
sem: / Valaha itt egy kanca csikot ellik vala, / Tarsai azt letapossék a fold ald, / Az omladék
helyén dss le j6 mélyen, / Megleled a csikot egy r6fnyi mélyen!» / A holt csikét is hazaviszi,
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A manysi nyelv egyike a legveszélyeztetettebb nyelveknek Eurazsiaban. A
magat manysinak vallok szdma alig t6bb mint tizezer. Azok szdma, akik valo-
ban rendszeresen hasznaljak is a manysi nyelvet a mindennapokban, még ennél
is joval kevesebb.

Kutatdcsoportunk tgy érezte, talan az utols6 pillanatban vagyunk ahhoz,
hogy az egyik legdinamikusabban fejlédé tudomanyag, a filogenetika eszkoz-
taraval megvizsgalhassuk és feltérképezziik a manysik genetikai megoszlasat,
tovabba a mai magyarok és a manysik kozotti lehetséges genetikai kapcsolato-
kat felvazoljuk.

Az északi manysikra vonatkozé eredmények nem mutattak jelentds eltérést
a korabban végzett kutatashoz képest (Pimenoft et al. 2008), kivéve a korabbi
mintaban szérvanyosan fordultak el6 az eurdpai I és kozel-keleti J-haplocso-
portok. Vandor Anna szerzétarsunk és manysikutaté altal gytjtott 60 f6s min-
tdban 86,7% volt az Eszak-Eurdzsiara jellemz8 N-haplocsoport ardnya, azon
beliil a tobbség az N-P43 (0sszesen 63,3%, korabban N1b-P43), a kisebbség
az N-Tat (0sszesen 23,3%, korabban N1c-Tat) alcsoportba tartozott. Minden
vizsgalt N-Tat-haplocsoportt férfi L708-mutdciéval is rendelkezik. Mds apai
vonalua haplocsoport alacsony szammal fordult csak el6, igy 6,7% volt a nyu-
gat-europai és dél-kaukdzusi jellegli R1b-M269 - a kaukazusi kapcsolat vald-
szintsitheté —, valamint 5% a fentebb jellemzett R1a-M198 aranya. Egyetlen
minta Q-M242-csoportba tartozott. A Q-haplocsoport a Bering-szoros mind-
két oldaldn, az Ujvilagban egészen Dél-Amerikéig markans csoport (példaul a
navahok 92,3%-a tartozik ebbe), de régészeti csontleletekbdl az Altaj-hegység-
bél és Kinabdl is elékeriilt (Kivisild 2017; Huang et al. 2017).

Vizsgélataink eredménye szerint az N-Tat-haplocsoporton beliil elkiilonit-
hetd egy alcsoport, az L1034, amely a manysi és magyar/székely N-Tat-mintak
kozott jelen volt, mig az ugyancsak vizsgalt burjat, mongol és finn populaciok-
bdl hianyzott (Fehér et al. 2015).

/ Nénje, Arany Kaltes kezébe kapta, /Egyik oldaldt tévizzel mosta, / Masik oldalat Ob-vizzel
mosta: / Uj életre hozta. / Amerre fordul, fény ragyog arra, / S mind a ketten / Felpattannak
réja. / Két ég, két menny kézzé / Szdllnak, mint a szélvész” (Részlet a Szenttiizozon legen-
ddja c. manysi énekbol)
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Az N-L1034-alcsoportra egy genetikai alapt csaladfakutatassal foglalkozo,
amerikai magan DNS-laboratérium, a FamilyTree DNA hivta fel a figyelmet.
Az amerikai laboratériumhoz beérkezett adatok alapjan az N-L1034-alcsoport
olyan teriileteken fordult el6 elsésorban, ahol mas tudomanyagak is szamolnak
ugor torténelmi jelenléttel. Igy a Kdrpat-medencében, az Ural vidéken, ponto-
sabban Baskiriaban és Tatarfoldon, Gorogorszagban és Kelet-Kazahsztanban.
Fontos megemliteni, hogy a legtjabb régészeti kutatasok szerint éppen Baskiria
és Tatarfold teriiletére esik Magna Hungaria (Tiirk 2011). A szomszédos Ke-
let-Uzbegisztanbol (Fergana-medence) szdrmaz6 iizbég mintékbol szintén volt
L1034-es talalat.

Az FTDNA szakemberei az N-L1034-alcsoportot a Karpat-medencében
a Csiki-medencében, a Felsd-Tisza vidékén, Sarréten és az Orség burgenlandi
részén azonositottak, olyan teriileteken, ahol torténelmi okok miatt nagyobb
aranyban maradhattak meg a honfoglalok leszarmazottjai. A fenti észrevételek
alapjan feltételeztiik, hogy az N-L1034-alcsoport ugor kori 6rokség lehet a ma-
gyar és manysi génallomanyban.

A masik érdekesség az, hogy az N-L1034-alcsoport aranya magasabb a
mai csikszeredai székely populdcioban, mint a magyarorszagi magyar popu-
laciéban. Ez a tény a székelyek eredetérdl szolo tudomanyos vitdkat abba az
iranyba billentheti, hogy a székelyek mindig is magyarok voltak, és nem asz-
szimilaléddtak, mint ahogyan a kunok vagy jaszok. Szamos kutaté gondolta
ugy idaig, hogy a székely a magyar torzsszovetséghez csatlakozott, eredetileg
vélhetden torok etnikumu népesség volt. Ezeket az elképzeléseket azonban
nagy valdszintiséggel ujra kell értékelni a genetikai kutatasok tiikrében. A
foldrajzi okok miatt igen nehezen megkozelitheté kondai manysik® kozott
szignifikdnsan magasabb a modelliink szerint az ugor és finnugor etnogene-
zisben meghatarozé szerepet jatszo N-L1034-haplocsoport ardnya az északi
manysikhoz képest. Ez 6sszhangban van az elvarasunkkal, amely szerint a
nehezebben megkozelithetd, de facto endogam teriileteken él6k jobban meg-
Orzik eredeti génallomanyukat.

2 A déli vagy kondai manysi mintakat is Vandor Anna manysikutaté gytjtotte.
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A kondai és északi manysik kozott hat killonb6z6 R1la-Z280 haplotipus

azonosithatd, amelybdl 6tnek volt Karpat-medencei magyar egyezése, amely az

R1a-Z280-haplocsoport fontossagara utalhat a magyar és ugor etnogenezisben.

A magyarorszagi magyar adatbazisbol az 6t haplotipushoz tizenkét egyén tar-

tozik, ez a mintdk 3,6%-at jelenti. Tehat:

1.

A magyar-manysi haplotipusegyezések, ha eltekintiink az N-L1034 ala-
pit6 haplotipusdban taldlhat6 egyezésektdl, meglepd foldrajzi eloszlas-
rél tantskodnak. Egyenletes eloszlas helyett a manysi egyezések 80%-a
kondai (déli) manysik koziil vald, és azon beliil is az egyezé mintak
nagy része egyetlen régiobol, Mezsdurecsenszkij korzetébol szarmazik.
Ezen feliil ugy tlinik, hogy a kondai manysik nem egyszertien nagyobb
aranyban Orizték meg az eredeti ugor génallomanyt, de a diverzitds is
magasabb a koriikben, mint az északi manysik korében. Erdekes, hogy
az alapité N-L1034-haplotipus viszont nem taldlhaté meg a kondai
manysik kozott.

A két kazah alapité N-L1034-haplotipus Kelet-Kazahsztanbdl szarma-
zik.

Az Rl1a-Z280 csoporton beliil is van finn-magyar-manysi harmas
egyezés, és van egy finn-székely-manysi-komi-iizbég egyezés is. Ezek
alatamasztjak, de nem bizonyitjak archeogenetikai adatok hianyaban
az R1a-Z280 jelenlétét a korai finnugor nyelvli népesség génallomanya-
ban.

Ha 0sszevetjiik a haplotipus-egyezéseket, akkor tobb zavarba ejtd ész-
revételt fogalmazhatunk meg.

Magyar szemszogbdl nézve az Rla-Z280-haplocsoportban egyértel-
miien szamos magyar-manysi haplotipusegyezés talalhato, akarcsak az
N1c-L1034-alcsoportban. Ezen feliil az obi-ugor talalattal rendelkezé
magyar Rla-Z280-haplotipusok sokkal diverzebbek, mint a teljes ma-
gyar nyelvii N1c-L1034-haplotipusoké. De meg kell jegyezni, hogy az
R1a-Z280-mintdk szama joval tobb, mint az N-L1034-mintaké.

A magyar-iizbég Rla-Z280-egyezések is Kelet-Uzbegisztanban, Tas-
kentben és a Fergana-medencében talalhatok. Az egyetlen iizbég
N-L1034 szintén a Fergana-medencébdl szarmazik (Fehér et al. 2015).
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Az N-M231-haplocsoport mai tudasunk szerint koriilbeliil 19-22 ezer éve
jelent meg a mai Kina teriiletén - Yunnan tartomdnyban - az utolsé jégkor-
szak végén. Leszarmazottjai elég hosszu utat tettek meg az elmult évezredekben
Dél-Kin4tél Eszak-Eurdzsia legnyugatibb csiicskéig, Finnorszagig és Svédor-
szagig. Az N-Tat-haplocsoport valészintileg a Bajkal-t6 kornyékén keletkezhe-
tett ugy 12 ezer éve (Shi et al. 2013).

Osszefoglalva elmondhatd, hogy a mai magyar populécidban nagyon ala-
csony az N-Tat-haplocsoport aranya a tobbi finnugor nyelvet beszélé népesség-
hez képest. Az N-Tat-haplocsoport egyik alcsoportja, az N-L1034 dsszekoti a
magyar és manysi népességet, és potencidlisan elvélasztja 6ket mas népektdl.

Az Rla-Z280-haplocsoporton beliil szamos magyar-manysi haplotipuse-
gyezés detektalhato, akdrcsak az N1c-L1034-alcsoportban. Ezek alatdmasztjak,
de archeogenetikai adatok hianyaban nem bizonyitjak az R1a-Z280 8sapa je-
lenlétét a korai finnugor nyelvili népesség génallomanyaban.

Magyarorszagon nem sok regiondlis bontasu genetikai felmérés tortént.
Mas orszagokban késziilt vizsgalatok tapasztalatai alapjan nem elhanyagolhatd
kiilonbségek lehetnek a kiilonbo6z6 régiok kozott egy orszagon beliil is. Min-
denesetre FTDNA projektekbdl ugy tlinik - egyel6re alacsony mintaszam mel-
lett -, hogy a Bihar megyei Sarréten és az Orség burgenlandi teriiletein is 6-7%
koriili az N-Tat-haplocsoport aranya. Tehat elképzelhetd, hogy a kutaték altal
nem vizsgalt régiokban, a székelyhez hasonléan, magas lehet az N-Tat-haplo-
csoport aranya.

A székelyek és az északi manysik korében is 60% folotti az N-L1034-al-
csoport aranya az N-Tat-haplocsoporton beliil. Ha feltételezziik, hogy az ugor
etnogenezisben az N-Tat-haplocsoport meghatarozo szereppel birt, akkor az
is valészint, hogy a korai ugor kozosségekben az N-L1034 is fontos szerepet
jatszhatott. Mivel az N-L1034-alcsoport relative fiatal alcsoport (az YFull 3900-
4100 évesre teszi, ami megfelel a finnugor kozosség nyelvészek altal feltételezett
felbomlasi idejének), feltételezhetd, hogy az ugor nyelvi kapcsolatok kialaku-
lasaért felelds tarsadalmi folyamatok egy jol koriilhatarolhaté teriileten és vi-
szonylag kis 1étszamu kozosségekben zajlottak le.

Az altalunk publikalt Bodrogkoz recens populaciéban az N-Tat 6,2%-ban
és L-1034 pedig 0,7%-ban volt jelen, amely alatamasztja, hogy a regionalis
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populaciokban varhatéan magasabb szazalékban jelen lesznek az N-Tat és
L1034 (Pamjav et al. 2017). Azonkiviil a magyar kutatok a honfoglal6 csont-
mintdkban is detektdltak N-Tat, L1034, Q-M242 haplocsoportu egyéneket
(Neparaczki et al. 2019; Fothi et al. 2020). Ebbdl az kovetkezik, hogy az N-Tat
(L1034) a recens és a honfoglalé magyarokat, valamint a nyelvrokon manysi-
kat 0sszekotd genetikai markerek egyike. A magyar kutatok szerint legujabb
teljes genom vizsgalata is alatdmasztja nemcsak manysi, hanem az avarok és
azsiai hunok (xiongnu), valamint a honfoglalé magyarok kozotti genetikai
kapcsolatot (Mardti et al. 2022; preprint bioRxiv). Remélem, hogy ezen kuta-
tasok fényt deritenek a tobb évtizede/évszazada vita targyat képezd, a honfog-
lalé magyarok és mas eurazsiai népek — kihalt és recens populacidk - kozotti
genetikai kapcsolatainak feltdrasara. Azonkiviil meger6sitik azt a tényt, hogy
a DNS-vizsgalat tavlatokat nyit egyebek mellett az emberiség eredetének és
vandorlasi utvonalainak felderitésében, és valaszt adhatnak nemcsak a recens
populacidk genetikai rokonsagara, hanem a multban elveszett ¢seinkére is.
[gy torténelmiink a DNS-ben van megirva, és tiikrozi genetikai tjainkat. A
torténelem el6tti és a torténelmi korszakokra vonatkozé genetikai vizsgalatok
még csak fejlodési fazisban vannak, amelyek a féhaplocsoportok alcsoport-
jaiban vannak elrejtve. Ahogy az Gjonnan felfedezett SNP-kel alcsoportok
alcsoportjait hatarozzuk meg, kozelediink a jelenhez és reméljiik, hogy az
alcsoportok bizonyos alcsoportjai is ,,populacid-specifikusak” lesznek, mint
példaul az N-F4205, amelyet eddig csak mongol, burjat és kazah populacio-
ban észleltek (Ilumae et al. 2016). A régészeti csontmintak és a recens popula-
ciok elemzésével, valamint az 4j alcsoportokat meghatarozé mély felbontasu
downstream SNP-k bevezetésével, tovabba a teljes genom vizsgalataval csak
id6 kérdése, hogy megfejtsiik azokat a genetikai iizeneteket, amelyek az el-
mult 2000 év népvandorlasa (hunok, avarok, honfoglalé magyarok és masok)
nyoman részévé valtak genetikai 6rokségiinknek.
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