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HONFOGLALOK SZARMAZASANAK ES ROKONSAGI
VISZONYAINAK VIZSGALATA ARCHAEOGENETIKAI
MODSZEREKKEL

Neparaczki Endre

Szegedi Tudomanyegyetem, Genetikai Tanszék, Szeged
Témavezetdk: Dr. Torok Tibor és Dr. Palfi Gyorgy

Neparaczki E.: Archeogenetic analysis of the origin and genetic relations of the Hungarian
conquerors. In the last few decades genetic analysis has been playing an increasing role in tracing
the origin and relation of human populations. DNA sequences isolated from ancient human
remains can be used, to unravel ancestor-descendant relationships between populations and
reconstruct population history.

In our research we successfully optimized ancient DNA extraction methods and adapted the latest
haplotyping methods. We complemented the traditional PCR based HVR sequencing method with
the SNaPshot assay, which is used to determine 22 haplotype defining SNP-s in the mtDNA coding
region. In the case of bone samples with best DNA preservation the same method could also be
used to determine the paternal (Y chromosome) haplogroup.

In the last few years the next generation sequencing method (NGS) has revolutionized the aDNA
field, by providing reliable high quality sequence reads, and enabling to sequence even whole
ancient genomes. Recently we have adapted the NGS method in our lab (Archoegenetic
Laboratory, University of Szeged) and sequenced whole mtDNA genomes from a large number of
Hungarian conqueror samples. Some 40% of the conquerors had East-Central Asian origin, other
60% of the samples had best matches with modern people from Europe.

Keywords: Ancient DNA; Hungarian Conquerors; Next Generation Sequencing; DNA Sequence
Analysis.

Kutatasi el6zmények

A népcsoportok rokonsagi és leszarmazasi viszonyainak vizsgalataban az utobbi
évtizedekben egyre nagyobb szerepet jatszanak a genetikai vizsgalatok, amelyek
kezdetben ma ¢él6 emberekre korlatozodtak. A mai adatokbdl azonban csak kozvetett
modon kovetkeztethetiink az egykori 8seinkre. Ezzel szemben a kozelmiltban megjelent
Uj tudomanydag, a régészeti genetika vagy archeogenetika kozvetlen adatokkal szolgal,
vagy barmely 6si népesség, példaul a honfoglaldk szarmazasardl, rokonségi viszonyairol.

A hazai régészeti genetikai kutatdsok 2000-ben kezdédtek a Szegedi Biologiai
Kdzpontban, Raskd Istvan kutatdcsoportjaban. Itthon nekik sikeriilt elészor asatag DNS-t
izolalniuk, és mtDNS haplotipizalasi modszert kidolgozniuk (Toéméry és mtsai 2007).
Vizsgaltdk a kunok eredetét, a magyar nyelvii populaciok és a honfoglalok lehetséges
genetikai kapcsolatait és néhany honfoglalé mintdn Y-kromoszémas vizsgalatot (Tat) is
végeztek (Csanyi és mtsai 2008).

Munkénk sorén sikerrel optimaliziltuk az &satag DNS izolalasdnak maédszerét, és
adaptéltuk a legUjabb haplotipizalasi modszereket. Rutinra tettiink szert az asatag
csontokbol izolalt mitokondrialis DNS haplotipusdnak meghatarozasaban, amelynek
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soran a szokasos HVR szakaszok szekvenalasat kiegészitettiik a kodold szakaszok SNP
haplotipus meghatarozasaval a SNaPshot technika alkalmazasaval (Salas és mtsai 2005).
Ugyanezen maddszerrel a jobb megtartasu csontokbdl, meg tudtuk hatarozni az apai ag
(Y kromoszéma) haplocsoportjat is (Neparaczki és mtsai 2016).

Az archeogenetikai kutatasok teriiletét az ut6bbi néhany évben forradalmasitotta az
Ujgeneracios szekvenalas (NGS) maédszer alkalmazasa (Templeton és mtsai 2013). A
laborunkban az elmult években elsajatitottuk az NGS konyvtar készités modszerét
(Neparaczki és mtsai 2017). A beallitott médszerekkel célul tliztiik ki a honfoglalaskori
mintdk nagyfelbontasti genetikai vizsgalatanak elvégzését egy kelléen reprezentativ
mintaszamon. Célunk volt néhany temetd teljes anyaganak vizsgalata, amely
Osszehasonlitasi alapul szolgdlhat a tovabbi temet6kb6l és korszakokbol késGbb
elvégzendd vizsgalatok szamara, tovabba felderithet6k a temeton beliili és temetdk
kdzotti rokonsagi viszonyok is.

Alkalmazott moédszerek

Az archeogenetikai vizsgalatokhoz kivalasztott leletekb6l a tomor csontokbol,
foggyokérbol és sziklacsontokbol vettiink mintat. Ezekbdl csontport kellet késziteni;
munkank kezdeti szakaszdban adaptaltunk egy kéziszerszammal mi{ikodé specialis
csontporitasi eljardst (Benoit és mtsai 2013), majd UGjabban Aattértink a malmos
csontporitasra.

Az 4satag DNS extrakcio soran tobb mddszert is kidolgoztunk és 6sszehasonlitottunk,
ezzel az 4satag DNS kivonds metodikajat optimalizalva (Rohland és Hofreiter 2007). A
munkank elsé felében PCR amplifikalas utan Sanger szekvenalassal hataroztuk meg a
assay alkalmazasaval egészitettiik ki, amivel a kddolo régidban talalhato, fontosabb SNP-
éket is meghataroztuk. Ezt a mddszert Y kromoszomas markerek meghatarozasara is
sikeresen adaptaltuk. A rokonsagi kapcsolatok eldéntésére STR analizist végeztiink.

A disszertacié masodik felében az 0 generacids szekvenalas modszertanara tértlink
at. Ehhez az 4satag DNS kivonatokbol kdnyvtarakat készitettiink, amelyekbél a minket
érdekl6 genom részleteket dasitas utan szekvenaltuk meg. Az igy kapott mitokondrium
genomok (anyai vonalak) féldrajzi szdrmazasi helyét filogenetikdval hataroztuk meg.

Vizsgalati eredmények és kovetkeztetések

Els6 kisérleteinkben a Karos-III. temetd 19 sirjanak 17 leletébdl tudtunk sikeresen
mtDNS-t kivonni, és meghatarozni az egyének anyai haplotipusat, a teljes HVR-1 és a
részleges HVR-II szakasz szekvenalasaval, illetve a kodold régio 22 SNP pontjanak a
meghatarozasaval (Neparaczki és mtsai 2016). A 17 minta 7 f& haplocsoportba és 13
haplotipusba volt sorolhato.

Haplocsoport megoszlasa alapjan ezen karosi populacié 6si eurdpai €s Osi azsiai
eredetli populaciok keveredésébdl szarmazhatott. A populaciogenetikai eredmények arra
utaltak, hogy ez a keveredés valdszinlileg i.e. 2000-700 tajan, a bronzkor végén
térténhetett az Andronovo kultdra tertiletén (mai Kazahsztan), mert a vizsgalt populacioé
az innen szarmazo6 Osi populaciokkal és ma itt talalhat6 modern populaciokkal mutatta a
leghasonl6bb haplocsoport megoszlast. A haplotipusok egy része arra utalt, hogy a karosi
honfoglalok 6sei innen nyugat felé vandorolva tovabbi eurdpai genetikai elemekkel
keveredtek. Fontos hangstlyozni, hogy a karosi populacié egy része biztosan nem
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szarmazhatott Azsiab6l, mivel a bennik kimutatott X2f és a H5 mitokondriélis
haplocsoportok valamint az 12a és R1b1lb Y haplocsoportok szinte teljesen hianyoznak
errél a tertiletr6l. Adataink alapjan a karosiak végsé Osszetétele valahol a kelet-eurdpai
sztyeppén alakulhatott ki, és az X2f, H5 haplocsoportok elterjedtsége, valamint a T1a és J
haplocsoportok gyakorisagi adatai alapjan arra kovetkeztettiink, hogy az azsiai eredetii
populécidkkal keveredd népességek egy része a Kaukazus vidékérdl szarmazhatott.

Kisérleteink masodik felében mar disitassal kombinalt Ujgeneraciés szekvenalassal
dolgoztunk, és ennek eredményeképp a Karos-I temet6bél 11, a Karos-II temetébél 44, a
Karos-1II temet6bdl 18, a Sarrétudvari-Hizofold temetdbdl 6, a Kenézlé-Fazekaszug-11
temet6bol 4, a Szegvar-Oromdiild temetébél 2 és a Magyarhomorog, Oroshaza-
Gorbicstanya, Szabadkigyds-Palliget, Harta-Freifelt temet6kb6l 1-1 minta mtDNS
genom szekvencidjat hataroztuk meg. Ez a 89 minta tehat 3 temetd csaknem teljes
anyagéat tartalmazza, ami nagyon reprezentativ mintaszamot jelent, a t6bbi temet6b6l
szarmazé néhany minta eredményébdl pedig arra tudunk kovetkeztetni, hogy azok
mennyiben hasonlitanak, vagy térnek el a karosi eredményektdl. Ezen nagy mintaszamu
nagyfelbontasi adatok alapjan mar nagy biztonsaggal kérvonalazhatd a honfoglalok
Szarmazasa.

Azonos mitokondrium genommal rendelkeznek, vagyis anyai agon testvérek vagy
unokatestvérek lehetnek a kovetkezé egyének: Karos-1/1-Karos-1/2, a Karos-1/3-Karos-
I/5, a Karos-1/10-Karos-1/38, a Karos-11/9-Karos-11/60-Kenézl§-Fazekaszug-11/1027-
Kenézl6-Fazekaszug-11/1045, a Karos-11/16-Karos-11/54, a Karos-11/21-Karos-11/22, a
Karos-11/31-Szabadkigyos-Palliget/7/anc4, a Karos-11/52-Karos-111/11  (vezérek), a
Karos-I11/5-Karos-111/6, a Karos-I11/7-Karos-111/8-Karos-111/9, a Karos-111/18-Karos-
IT1/19. Ezek a rokonsagi viszonyok arra utalnak, hogy a 3 karosi temetd népessége
egymastol markansan elkiiloniil, az egyes temetokon belill vannak rokonok, de temetdk
kozott csak a vezérek testvérek. Meglepd modon azonban a tobbi temet6kbol vett kis
mintaszam ellenére is tobb valoszinii kdzvetlen rokont talaltunk az egyes karosi egyének
és egyeb temetdkbdl szarmazod egyének kozott. A temet6k kozotti rokonok hidnya,
valamint a markansan eltér6 haplocsoport Gsszetétel arra utal, hogy Karoson 3 hasonl
Osszetételll, de eltéré azonossagtudatu torzs telepedett le. Ha ehhez hozzavessziik, hogy a
tavoli temetok kozott viszont az azonos mtDNS genomok alapjan kodzvetlen rokonok
valosziniisithet6k, az a koOvetkeztetés adodik, hogy a Karpat-medence elfoglalasat
kovetden az egyes torzseket megosztottak, tagjaikat széttelepitették, és az egyes
terliletekre kiilonbozo torzsek toredékeit telepithették egymas mellé.

Osszegzés

Kisérleteinket a nemzetkdzi kovetelménynek megfeleld asatag DNS laborban
végeztilk az archaikus DNS izolalas és szekvencia analizis legmodernebb mddszereivel.
Ez kezdetben az mtDNS HVR régid szekvenalasaval, és 22 mtDNS kodold régidban
elhelyezkedé SNP vizsgalataval (GenoCoRe22) tortént, amely munkank kezdetekor a
legjobb médszernek szamitott. A PCR alapi modszerrel az Y kromoszoma esetében
kizérdlag azt a 25 SNP-t vizsgaltunk (GenoY25), amelyek a f6csoport besorolasdhoz
sziikségesek. Ezt a metodikat Magyarorszagon eldszor nekiink sikeriilt alkalmazni, ez a
un. klasszikus modszer legfejlettebb valtozata az archeogenetika teriiletén.

A tovabbiakban is igyekeztiink Iépést tartani a szakteriilet élvonalaval, ezért attértiink
a dusitassal kombinalt ujgeneracidés szekvenalasra. FEls6 NGS munkainkban
Ujravizsgaltunk korébbi mintdkat, és demonstraltuk a klasszikus és NGS modszer
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mindsége kozti kiillonbséget. Kimutattuk, hogy az 0j generécids szekvendldssal kapott
eredmények tokéletesen megbizhaték, mig a PCR alapui haplotipus eredmények
meglehetésen megbizhatatlanok.

Tovabbi NGS szekvenalasokkal kibovitettilk a honfoglalé leletekb6l készitett teljes
mitokondrium genom gytijteményliinket reprezentativ mennyiségiire (n=89). Ezt kovetden
minden egyes lelet filogenetikai leszarmazasat meghataroztuk, amib6l azt kaptuk, hogy a
honfoglaldk anyai 4gon nagyrészt két kiilonbozé, jol korvonalazhato foldrajzi teriiletrdl
szarmaztak: Kelet-Azsiabdl és Eszak-Nyugat-Eurdpabdl, tovabba egy kis részik a
Kaukézus regiobol és Kozel-Keletrol.
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