Fejezetek a kora kozépkori Karpat-medence genetikai térténetébdl.
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Mig a Karpat-medence honfoglalas koranak régészeti valtozasai intenziven kutatottak, addig ebbdl
a korbdl kevés genetikai adat all a rendelkezéstiinkre. A magyarok megjelenésének hatasa a régié
genetikai folytonossaganak vizsgalataval tanulmanyozhato.

Emberi csontmaradvanyokat vizsgaltunk (n>100) a Dunantdl régészetileg jol leirt 9-12.
szazadi temet6ib6l (Zalavar, Himod). Ezaltal tanulmanyozhatjuk a régié biologiai folytonossaganak
kérdéseit a honfoglalds korili idészakban, detektalhatjuk a honfoglalé népesség genetikai hatasat,
valamint felderithetjik a Volga-Ural régié magyarokhoz kéthets népességével fennalld lehetséges
kapcsolddasokat. Bemutatunk archaikus DNS adatokat (n>120) a Kr.u. 6-14.szazadi Volga-Ural
vidék azon temetdibdl, melyek régészetileg, kronoldgiailag és/vagy foldrajzilag kapesolddhatnak a
Karpat-medencei magyarokhoz és egymashoz. Ez a kutatas kiegésziti korabbi eredményeinket
(Csaky és munkatarsai 2020), amikor a Transz- és Cisz-Ural-régiobol mutattunk be a korai
magyarokhoz kothetd temetSkbdl genetikai adatokat.

Az uniparenalis markerek (teljes mitokondrialis genomok és Y kromoszéma STR profilok)
vizsgalatabol latszik, hogy a magyarsaghoz kothetd népesség genetikai 6sszetétele mar a Volga-Ural
régidban is nagy valtozatossagot mutatott. Szoros filogenetikai kapcsolatokat az azonos és eltéré
kultarakat/lelGhelyeket reprezentdlé egyének kozott is kimutattunk. Olyan uniparentalis
markereket azonositottunk, amelyek sszekotik a Volga-Ural régiot és a Karpat-medencét (ezek: az
anyal Al2a, Nlala, apai N1a-Z1936 haplocsoportok). A Karpat-medencében vizsgalt lel6helyek
jellegzetesen eurdpai képet mutatnak genetikailag, de megtalalhatéak bennik olyan kelet-azsiai
elemek is, amelyek a késé avar kori folytonossagra vagy akar a bejové honfoglalokra utalhatnak.

A teljes genom szintd vizsgalatok el6zetes eredményei is hasonloak. A vizsgalt 9-12. szazadi

Karpat-medencei egyének hasonléak mas eurdpai csoportok képviseléihez, kivéve néhanyukat,



akik eddig még nem leirt kelet-eurazsiai genetikai jellemzSkkel birnak. Frdekes médon egyes
honfoglalas kori mintaink nagyon hasonlitanak ezekre a kivételt képezé egyénekre. Eredményeink
jelentés mértékben segitik a Karpat-medencei kora kozépkori népesség genetikai torténetének

megértését, beleértve a magyarsag etnogenezisét is.

Nyugat-magyarorszagi, bronzkori k6zosségek genetikai torténete és élete
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A bronzkori Eurépa otthon adott szamos, jol dokumentalt kultdranak, melyek egymassal vald
interakci6ja adta meg a mai népességek genetikai alapjait. Mindazonaltal a regionalis demografiai és
genetikai folyamatok még z6mében leirasra varnak.

Ebben a tanulmanyban bemutatunk husz, djonnan megszekvenalt egyént Balatonkeresztar
lel6hely harom régészeti horizontjabol (Kr.e. ~2400-1650), atlagosan 0,1x lefedettséggel, melyek
mindegyike korabban kevéssé tanulmanyozott régészeti kulturakhoz tartozik.

Eredményeink alapjan Kr.e. 2200 kérnyékén az elsé régészeti horizontot kévetSen egy
népességesere zajlott le, melynek soran egy korabban ismeretlen, a korszakban rendkiviil magas
(~42%) vadaszo-gytjtogeté komponenssel rendelkezé csoport telepedett meg. Ez a populacié a
megtelepedést kovetéen a masodik és harmadik horizontban is jelen volt, ugyanakkor folyamatos,
nbagi keveredés figyelhet6 meg az id6 elére haladtaval, valoszindleg helyi csoportokkal. A vadaszo-
gydjtégeté komponens eredete feltehetéen Kelet-Eurépaba vezet, nyomaikat elszértan tSbb
populaciéban megtalaltuk, mig a legmarkansabban a Balttkumban mutathaté ki a jelenlétik a Kr.e.

masodik évezred kozepétdl. A rokonsagi kapcsolatok és az uniparentalis (anyai és apai vonalat



jelent6) genetikai markerek egy patrilokalis szocialis struktararél arulkodnak, mely egybevag a
korszakot és régiot vizsgald tanulmanyok korabbi megfigyeléseivel.

Mindezek mellett 6rokletes genetikai betegségeket is vizsgaltunk egy altalunk bévitett, ~3800
klinikai varianst tartalmazo6 panel segitségével. Az eredményeink ravilagitanak kiilonb6z6 patogén
variansok meglétére, koztilk LHON-t, Lig4 szindromat, Coffin-Siris szindromat és MRT53-at
okoz6 mutaciokra, ugyanakkor ezek valédisagat vagy manifesztaciojat az antropologiai markerek
jelenlétében is korultekintéssel kell kezelni. A jovében terveink szerint folytatjuk a patogén

variansok vizsgalatat, ezzel 4j lehet6ségeket teremtve az archeogenetikai kutatasok szamara.

A Karpat-medence genetikai térképének épitése
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Kutatasunk célja a Karpat-medencében a 19. szazad végén és a 20. szazad elején élt népesség
genetikai strukturajanak és apai génallomanyanak vizsgalata volt. Ennek részeként teljes
mitokondrialis DNS és Y-kromoszoma genotipizalast végeztunk Erdély (Romania), Dravaszog
(Horvatorszag) és Zoboralja (Szlovakia) falvainak magyar anyanyelvi lakossagan. Feltételezéstink
volt, hogy az elszigetelt falvakban él6 idés mintaadok genetikai vizsgalataval és leszarmazasuk
alapos dokumentalasaval rekonstrualhatjuk a 100-150 évvel ezel6tt élt magyarul beszélé lakossag
uniparentalis génallomanyat. A kutatas célja a regionalis genetikai szerkezetben talalhato eltérések
nyomon kévetése, valamint megerdsiteni a korabbi uniparentalis genetikai vizsgalatok eredményeit,
miszerint a nagyobb varosok népességéhez képest, az elszigetelt populaciokban nagyobb aranyban

talalunk kelet-eurazsiai leszarmazasi vonalakat.

Az el6zetes, székely populaciéra vonatkozé eredményink féleg nyugat-eurdzsiai
uniparentalis 6sszetételt és a kornyez6 populaciokkal valé csekély mértékti keveredést mutattak. A
populaciét tobbségében eurdpai mitokondrialis haplocsoportok jellemzik, de a magyarorszagi

magyar ajkd népességtol eltéréen, érzékelhetéen magasabb aranyban vannak jelen a kelet-azsiai



haplotipusok. A filogenetikai elemzések megerdsitették bizonyos anyai vonalak feltételezett keleti

eredetét és egyes esetekben a korai magyarok DNS adataival kozvetlen kapcsolat mutatkozott.

Eddig a harom régiobdl 286 teljes mitokondridlis genom szekvencidjat és 214 férfi Y
kromoszémalis STR és SNP profiljat hataroztuk meg. Tovabbi terviink olyan teljes genom adatok
létrehozasa, amely alapjan kovetkeztetéseket tudunk levonni az egykor élt és a mai magyarul beszélé

népesség eredetére és kapcsolataira vonatkozoan.

Hasonlo, vagy csak egy kicsit kiilonb6z6? Két magyarul beszél6 populacié a

magyar-szlav kontaktzonaban.
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Két magyarul beszél6 népesség (Rétkoz (Magyarorszag) és Vagvolgy (Szlovakia)) Y kromoszomalis
haplotipus és haplocsoport eloszlasat vizsgaltuk; mindkét teleptilés a magyar-szlav kontaktzénaban
helyezkedik el. A két régi6é kozos jellemzdje, hogy szamos honfoglalas kori temet6t taldlunk a
teriileten. Huszonharom férfi-specifikus Y-STR markert és tobb mint 30 Y-SNP-t vizsgaltunk 106
rétkozi és 48 vagvolgyi fliggetlen férfi leszarmazasi vonalon.

A rétkozi populacié Y-STR analizise tiz haplocsoportbdl allé Y kromoszéma Gsszetételt
mutatott. A kévetkezd, els6sorban eurépai haplocsoportok voltak jelen: E1b1-M78 (7,5%), G2a-
LL156 (6,6 %), 11-M253 (4,7%), 12a (8,5 %), J2a és J2b (3,8 %), R1a-Z280-M458 és 293 (38,7 %),
R1b-312, -P25 és U106 (23,6 %). Az adatbazisunkba harom eurazsiai haplocsoport fordult elé
(H1a-M82 0,9%, N-Tat 2,8%, Q-M242 2,8 %). Harom férfinak volt N-Tat haplotipusa (2,8 %),
egyenként N1c-1.1034, N1¢-21936, N1c-VL29.

A rétkozi populaciotol eltéré moédon a Vagvolgy kevésbé heterogénnek bizonyult, csupan
hét haploscsoportjaval 100%-ban lefedte a vizsgalt Y kromoszomalis variabilitast. Kilénosen
feltiné az N-Tat, Q-M242 és az R1a-Z93 markereknek teljes hianya, melyek feltehet6en a magyar
honfoglalokhoz kéthetSk.

Fst genetikai tavolsagot (t6bbdimenzids skalazas diagram (MDS)) szamitottunk 76 modern

populacié alapjan, amelyen a magyar csoportok egymashoz kozel helyezkednek el. A rétkozi



populacié hasonlit leginkabb a bodrogkoézire, amely foldrajzilag is a legkozelebb esik hozza. A
Viagvolgy egy kicsit tavolabb talalhaté téluk.

A magyar-szlav kontaktzonaban elé két magyarul beszél6 népesség csak kevéssé tér el
egymastol. Nagyon valdszinG, hogy mindkét magyarul beszélé populacié nagy tébbségében a
neolitikumi és a bronzkori emberek leszarmazottjaibél all, valamint a keleti és a nyugati szlavokébol.
A mai rétk6zi populacionak csupan a 10%-a eredeztethetd az 6si magyaroktol, mig a ma él6
vagvolgyiben nem talaljuk meg ezt a réteget.

Median joining (MD) halézatelemzést végeztiink 183 E1b1-M78, 179 N1c-Tat, 166 Q-M242,
121 R1a-z93 haplocsoportok haplotipusai alapjan, hogy mélyebb betekintést nyerjink a vizsgalt

populaciok eredetére vonatkozdan.



