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Régészeti Genetika - archaikus DNS vizsgalat és eredetkutatas

A régészeti genetika vagy archaeogenetika a genetika azon tumdnyteriilete, amely
régészeti leletekbdl kivonhatd DNS szekvencidk alapjan von le kovetkeztetéseket. Az
archaeogenetika egy 25 éves, nagyon gyorsan fejlédo j tudomanytertilet, melynek segitségével
aranylag pontosan tisztazhaté a ma €16 populéaciok eredete, legyen sz6 emberi, allati, névényi
vagy mikroba populaciokrdl. Ezen az eldadason kizarolag emberi populaciokrol lesz szo, és
annak fogunk utdnajarni, hogy a régészeti genetika hogyan segiti az emberi populdciok
eredetének tisztazasat. A régészeti genetika els6sorban modszertanilag kiiloniil el a genetika
tobbi teriiletétdl, mivel a régészeti leletekben nagyon kevés és rossz mindségii DNS talalhato.
A modszertanrdl ezen az eléadason nem lesz szo.

A maradvanyokbol meghatarozott DNS szekvencidkat el6szoris Ossze szoktdk
hasonlitani egyéb kihalt ¢l6lények vagy ma €16 organizmusok ismert szekvenciaival. Két
szekvencia kozotti kapcsolatot a populécidogenetika modszereivel lehet kiértékelni, ezért a
régészeti genetika a filogenetika ¢és a filogeografia mddszertanat hasznalja. A filogenetikai
modszer szekvencidk alapjan leszarmazasi-rokonsagi viszonyokat allapit meg. Ehhez
kiilonbozd fajokbol meg kell szekvendlni a homolog DNS szakaszokat, majd matematikai
modszerrel meghatarozni a hasonldsag-eltérés mértékét. Erre tobb modszer is létezik, és
mindegyiket hasznéaljadk. A szekvencia kiillonbségek szamszerlisitése nem mas mint a két
szekvencia kozotti tavolsag megallapitadsa. Minél hasonlobb két szekvencia anndl késdbb
kiiloniilhetett el egymastol. A matematikai adatok alapjan ezért leszarmazasi fa vagy torzsfa
rajzolhato.

Milyen szekvencidkat vizsgalhatunk? Barmit amiben DNS talalhat6. Ezek lehetnek
sejtszervecske, mitokondrium) DNS, genomikus (kromoszémalis) DNS, vagy akar fert6zo
mikrobak vagy novényi , tdplalék maradvanyok DNS-e. A tisztitott DNS-t szekvenaljuk. Az
asatag DNS sajnos igen kisméretli, degradalt, és szamos karosodast szenvedett, ezért nehezen
kinyerhetd és vizsgalhatd. A régészeti genetikaban kiemelt fontossagli az mtDNS, mert ezen
sejtszervecske informaciotartalméanak atorokitése kizardlag anyai agon torténik, és az atoroklés
sordn nincs rekombinacio, vagyis az mtDNS szekvencidja csak a lassan felhalmoz6d6 mutaciok
kovetkeztében valtozik, és az egyes mutans valtozatok gyakorisaga kizardlag az adott anyai ag
elterjedési sikerétdl fligg. Mivel az mtNS-nek magas a kopiaszama (egyetlen sejtben tobb 1000
azonos molekula lehet) ezért nagyobb eséllyel megérzédik a bomlési folyamatok soran. A
legtobb evolucios kutatds a mitokondrialis DNS D-hurok nevii rovid szakaszara korlatozodik,
mert a mutacios rata itt a legmarasabb. A mitokondriélis hipervaridbilis szegmens (kb. 1200 bp,
nem kodolo régio, ahol a bekovetkezett mutaciok nem jarnak karos kovetkezményekkel, igy az
itt kialakult mutaciok gyorsan rogziilnek, és ardnylag gyorsan elterjedhetnek a populacioban -
ezen a szakaszon kb. minden tizezredik évben rogziil egy muticio, ezért ez molekularis
evolucios pontkén is hasznalhato ). A genom tobbi része csak egyetlen példanyban talalhato
egy sejtben, ezért gyorsabban megsemmisiil. A genomszekvenciak koziil kiemelt szerepe van
az Y-kromoszomanak, amely csak apardl fiara 6roklédik egyenes agon, mert enek nagyobbik
része sem rekombindlodik az 6roklédés soran.
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A teljes DNS alloméany (genom) harom eltérd O6roklédésmenetet mutatd szakaszra
oszthatd. A gének tilnyomo tobbsége két példanyban taladlhaté a genomban (diploid), melynek
fele az apatol, masik fele az anyatdl szarmazik. A tovabborokités soran az apai és anyai eredetii
gének véletlenszerlien keverednek, majd pontosan elfelezddve keriilnek at az utéodba. Az
unokak kettds génkészletének (nekik is minden génbdl két példanyuk van) mindegyike a négy
nagysziilé valamelyikétdl szarmazik, de teljesen véletlenszerti, hogy melyikt6l. Minden utod a
négy nagysziild génallomanyanak teljesen véletlenszerii 6sszeallitasat kapja (1asd abra), a nagy
szamok torvénye szerint mindegyik nagysziil6 DNS készletének 1/4-ét. Mivel az egyes
génvaltozatok kiszadmithatatlanul keriilnek — vagy nem kertilnek — at a sziilokbdl az utodba,
ezért kiragadott DNS szakaszok alapjan leszarmazéasi vonalak nehezen, vagy nem
azonosithatok. Azonban a teljes genom szekvencidk birtokdban szamitogépes elemzéssel két
egyed rokonsdganak mértéke jol megallapithaté. Az Ugynevezett mitokondridlis DNS-t
(mtDNS) mindenki kizardlag az anyjatol 6rokli. Az mtDNS az anyai vonalon adddik &t anyarol
lanyara, majd lanyunkdjara (1asd abra). A himek is anyjuktol 6roklik az mtDNS-t, de nem adjak
tovabb utodaiknak, igy annak 6roklodése him agon megszakad. Az mtDNS szekvencidja csak
véletlenszerit mutaciokkal, lassan valtozik. Az évezredek soran fokozatosan felhalmozddo
mutaciok miatt azonban egyes anyai vonalak mtDNS szekvencidja fokozatosan eltérove valik,
ami lehetdvé teszi az anyai 4gu leszarmazas felderitését. Ennek az a lényege, hogy az egy
anyatol leszarmazott generaciok mindegyike ugyanazon mtDNS véltozatot hordozza. Az egyes
valtozatok tobbnyire jellegzetes foldrajzi elterjedést mutatnak, hiszen a leszarmazottak
tobbsége a sziilok kozelében marad. Ez lehetévé teszi egy valtozat (az Osok) foldrajzi
eredetének kideritését is. Az Y kromoszoma kizardlag apai agon 6roklodik apardl fiura, és az
mtDNS-el azonos mdédon lehetdvé teszi az apai agu leszdrmazas felderitését (lasd abra). A DNS
vizsgalatok nagy elénye, hogy elhalt, tobb ezer éves csontmaradvanyokbol is elvégezhetok, és
ezzel tisztazhat6 egy leszarmazasi vonal foldrajzi eredete, és keletkezésének idopontja.

Az mtDNS és Y-kromoszéma 6roklédése kapcsan meg kell emliteniink egy témankhoz
tartozd fontos jelenséget, a mitokondridlis ,Eva” és az Y-kr. Addm matematikai
torvényszertiségét. Ezek a fogalmak azt takarjak, hogy a ma ¢l6 emberek mindegyike egyetlen
koz0s Gsre vezetheté vissza mind apai mind anyai d4gon. Ez azonban nem a bibliai Adam és
Eva, nem 6k az elsé emberpar, és nekik is voltak sziileik.

A 7. dia a matematikai torvényszertiséget szemlélteti. Mivel mindenkinek csak egy
anyja van, de nem minden anyanak van leanya, ezért barmely generacioban a lanyok ndagi
felmendit szamba véve minden generacioban csokken az anyai 4gi felmendk szama, €s sok-sok
generacio utan (~200 ezer év) egyetlen ndre zsugorodik. Az 6 kordban persze sok mas nd is €lt.
A mitokondiélis Eva személye koronként véltozik, mert ha az utolsé generacioban T és V nék
leany ut6d nélkiil halnak meg X és Z anyja vélik az j mitokondrialis Evava. Y-Adam és mt-
EVA valésziniileg méas korban éltek, nem is ismerték egymast. Rajtuk kiviil mas férfi és né is
¢lt veliikk egyiddben, €s azoknak is vannak ma €16 leszarmazottaik. Ha megvizsgaljuk C, E, és
G csalddja sem halt ki, mindnek van leszarmazottja mindegyik generacioban. A tobbi
kromoszomahoz kapcsolt génjeik jelen vannak.

Az mtDNS ¢és az Y-kromoszoma igen alkalmas leszarmazési viszonyok
megallapitdsara, mivel egyik sem rekombinaldédik, hanem valtozatlanul adédik tovabb

Szegedi Tudomanyegyetem

Cim: 6720 Szeged, Dugonics tér 13.
www.u-szeged.hu
www.szechenyi2020.hu



AENTIARY
L U,

SZECHENYI

., &
i &S
UnomantY

EFOP-3.4.3-16-2016-00014

generacionként. A nem rekombindlédé DNS szakaszokban kizardlag az idok soran
felhalmoz6dé mutacidk okozhatnak valtozast. Ez egy lassu folyamat, melynek sebessége
kiszamithat6. Ha egy populaciobol mintat vesziink csak azokat a valtozatokat van esélyiink
megtalalni, melyek nagyobb létszamban vannak jelen a populdcioban. Az egyes mutans
valtozatok a populacidgenetikai események soran kihalnak vagy elterjednek, fixalédnak. Egy
valtozat fixalodasdhoz sok generdcio sziikséges, ami tobb 1000 évet vesz igénybe.
Természetesen a fixalédads sem Orok érvényll, arra is van esély, hogy idOvel akar egy
elterjedtebb valtozat minden tagja kihaljon. Ennél azonban sokkal valdsziniibb, hogy ujabb
valtozatok jonnek létre beldle, melyek egy része kihal, méas része szintén elterjed, fixalodik.
Az Y-kromoszéma és mtDNS szekvencia valtozasai alapjan tehat leszarmazasi vonalak
rekonstrudlhatok. Ehhez elegendd lehet a kromoszoma révidebb szakasza is, de minél tobb
pontot tudunk meghatarozni annal pontosabb lesz a leszarmazés. Egyetlen mitokondrialis
genom 16 kb-nyi szekvencidjaban szamos egyedre, vagy anyai agon kozel rokon kisebb
embercsoport ra jellemz0 egyedi szekvencia eltérés lehet. A kisebb csoportokra jellemzé egyedi
szekvencia valtozatok 0sszességét hapoltipusnak nevezziik, egy nagyobb populaciora jellemzo
szekvencia valtozatokat pedig haplocsoportnak. A DNS szekvencia a mutaciok miatt idével
fokozatosan valtozik, ezért minél hasonldbb a szekvencia anndl kdzelebbi a rokonsag.

A National Geographic Society 2005. aprilisdban inditotta el az 6t évre tervezett, 50 millid
dollar koltségvetésii programjat, a Genographic Project-et, melynek célja, hogy megfejtsiik
tavoli, k6z6s multunk titkait. A projekt harom f6 komponensbdl allt: 1., Igyekeztek a vilag
minden pontjan lakod bennsziilétt Oshonos népességtdl genetikai mintat gytijteni, €s azt
elemezni. 2., A ma ¢€l0 teljes népességtdl igyekeztek minél tobb genetikai mintat elemezni
olymodon, hogy ,,DNA Ancestry Kit” megvasarlasaval az egyének rokonsagi €s szarmazasi
viszonyainak felderitését igérték. 3., A Kit értékesitésébdl szarmazd bevétel egy részének
felhasznalasa a tovabbi kutatasokhoz és a Genografiai Ordkség Alap létrehozasa. A projekt
eredményei nagyban hozzajarultak ahhoz, hogy felderitették a Fold benépesitésének
legfontosabb szakaszait, dseink tobb ezer éves migracids titvonalait. Tobb mint 700 ezer egyén
mtDNS-¢ét 0sszehasonlitva az egész emberiség leszdrmazasat sikeriilt rekonstrudlni. Az
mtDNS leszarmazasi viszonyok felderitése mellet arra is fény deriilt, hogy az egyes
haplocsoportok foldrajzi elterjedése jellegzetes mintazatot mutat. Vannak kizarolag Afrikéra,
Eurazsidara és Amerikara jellemzd haplocsoportok, és ha ezek leszarmazasi viszonyait
megnézziik, a fa gyokere Afrikaban taldlhato. Ez az eredmény megerdsitatte a Homo sapiens
Afrikabol szarmazasanak elméletét. Ebbe a faba minden ma ¢l6 ember elhelyezhetd. A
szekvencia 6sszehasonlito algoritmusok kijeldlik a kozos 6st, és az elagazasokat meghatarozo
kulcs mutécios pontokat és mivel az elagazasi pontokat meghatarozott mutaciok (SNP-k) jelolik
ki, késobb elég csak ezeket vizsgalni. A filogenetikai fak nagyon sok aldgra agazddnak szét,
igy al-al-al haplocsoportokat kiilonithetiink el. Ez ardnylag finom iddbeni felbontast tesz
lehetdve.

Miutan sikeriilt megbecsiilni az mtDNS mutacios ratajat a filogenetikai tavolsag idobeni
tavolsagra is lefordithat6. Az abran a fa egy részlete lathato, az eldgazast meghatarozo kulcs
mutacios pontokkal, és az egyes pontok kialakuldsat jelz6 foldtorténeti korral. Egy gén
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valtozataibol kiszamolhat6, hogy mikor ¢lt a legkozelebbi kozos 6s. Ez abszolut
kormeghatiarozas, aminek a moddszer elterjedése és sikere koszonhetd. Az elterjedség és
gyakorisag adatokbdl a vandorlasi tvonalra kovetkeztethetiink. Amennyiben a populécio két
részre szakadt, az elvalas legkordbban a legkozelebbi kozds 6s utan lehetett. szétvalas
(vandorlas) idépontja.

A filogeografiai modszer azon alapszik, hogy a haplocsoportok és haplotipusok
jellegzetes foldrajzi eloszlast mutatnak. Ennek az az oka, hogy egy haplotipus fixalodasa soran
sok egyénben lesz jelen, vagyis elterjed. Ez foldrajzi elterjedést is jelent, amely aranyos lehet a
létszammal. Mivel az emberek vandorolnak a gyakori haplocsoportok messzire keriilhetnek az
idOk soran keletkezési helyiiktdl, de a tobbség éaltalaban helyben marad. Felmeriil a kérdés,
hogy milyen finomsagu térbeli és id6beni felbontasban hasznalhatok a filogenetikai adatok a
populécidk torténetének nyomonkdvetésére? Tudjuk, hogy a 10-100 ezer éves nagysagrendben
jol miikddok a modszer, hisz ennek kdszonhetden ismerjiik a f6bb hapolcsoportok vandorlasi
utvonalat a Fold benépesitése oran. Az abra a kozismert mtDNS haplocsoportok eloszlasat és
filogenetikai kapcsolatdit mutatja, amely kirajzolja a hajdani véandorlasi utvonalakat (a
Genographic Projekt eredménye).

Az Y kr. haplocsoportok elterjedése hasonld utvonalat rajzol ki mint az mtDNS-¢, Az

mtDNS ¢és Y-kr. adatok megerdsitik egymast, és az "out of Afrika" hipotézist.
Az Y-kr. haplocsoportok szintén nagyszamu al-al-al haplocsoportra dgaznak szét, és minél
finomabb a felbontas idében a mahoz annal kozelebb vannak az elagazasi pontok. Az 17. dia
az eurazsiaban egyik leggyakoribb Y-haplocsoport, az Rla alcsoportjait mutatja. Az egyes
aldgak szerencsés esetben jol megfeleltehetOk egy torténeti népcsoportnak, mint szlavok,
germanok, vikingek, stb. Ennek megfelelden elvileg a kdzelmult népvandorlasi eseményei is
nyomonkovethetok. Természetesen a populdcid keveredések miatt az ilyen fa mindig sok
bizonytalansagot tartalmaz.

A filogeografia f6 kérdése tehat az, hogy rekonstrualhatok-e az irott torténelmet
megeldzd népesség mozgasok a ma €16 emberk DNS-e alapjan? Hiszen amirdl eddig sz6 volt,
az mind modern DNS vizsgalatok alapjan tortént. Egy teriilet benépesedésére, ¢és egy régészeti
kultara elterjedésére tobb modell is magyardzatot adhat. Példdul a Fold eddig bemutatott
benépesedése az Un. sorozatos alapito hatas “serial founder effect” modellel irhaté le. Ennek
soran a Fold egyetlen forrasbol kiindulva kisebb populéciok folyamatos kiszakadasaval
fokozatosan népesiilt be, és azdta ez csak kismértékben valtozott. A legtobb genetikai marker
eloszlasa ezt tdmogatja. Egy kultara elterjedése azonban torténhet mas modon is, példaul
kultura atvétellel népesség vandorlas nélkiil. Eszerint egy 0j kultura megjelenése soran a
népességesere elenyészd lehet. A masik lehetéség ennek az ellenkezdje, a népességvaltas
modellje: A kultara valtas jelentds népesség cserével torténik.Végiil a két modell keveréke a
kevert (leapfrog) modell: A kultura valtas kisebb populaciok vandorlasahoz kothetd, melyek
elkeveredtek az 6si, helyben talalt populaciokkal. A filogeografia kezdeti eredményei valaszt
kinaltak ezekre a kérdésekre.

Az egyes haplocsoportok tobbnyire a 19. dian lathatd gyakorisadg eloszlast mutatjak,
ahol a gyakorisag érték egy magas értékii teriiletrdl kifelé haladva fokozatosan gradiens-szertien
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csokken. Ebbdl azt a kovetkeztetést vonhatnank le, hogy az illetd valtozat a legmagasabb
gyakorisagot mutaté teriileten keletkezett, és onnan fokozatosan terjedt. Példaul az abran
lathatd R1b Y-kromoszéma haplocsoport gyakorisag eloszlasa alapjan ugy ttinik, hogy a
keletkezési hely Nyugat-Europa?? Egy haplocsoport gyakorisaganak tertileti eloszlasabol, helyi
diverzitasabol, valamint a legfiatalabb k6zos s koranak meghatarozasabol kovetkeztethetiink
a marker keletkezési helyére, idejére, és vandorlasi Utvonalara. Egy gén valtozataibol
kiszamolhat6, hogy mikor €It a legkdzelebbi kozds 6s,ami abszolit kormeghatarozas!
Amennyiben a populacio két részre szakadt, az elvalas legkorabban a legkozelebbi kdzds Os
utan lehetett. szétvalas (vandorlas) idépontja meghatarozhato.

Az els6 génvaltozat gyakorisagi eloszlasokat az 1970-es években kezdték vilagszert
vizsgalni. Ekkor még nem DNS szekvenciat vizsgaltak, mert technikailag egyszeriibb volt a
fehérje valtozatok vizsgalata, mint amilyen vércsoport, HLA, immunoglobulin valtozatok,
enzim polimorfizmusok. Cavalli-Sfroza genetikus azt taldlta, hogy az altala vizsgalt fehérje
véltozatok 27%-a ENY-DK iranyt gradienst rajzol ki, ahol a legmagasabb értékek DK-en, a
termékeny félhold teriiletén vannak. Ezzel egyiddben Ammerman régész dsszeallitotta a korai
neolit lel6helyek C14 moédszerrel végzett kormeghatarozasi térképét, melyek hasonléd gradienst
rajzoltak ki, az azonos radiokarbon koru régészeti leleteket 6sszekotd vonalak egy délkelet-
északnyugat gradienst alkotnak. Ebbdl a szerzok arra kovetkeztettek, hogy a neolit-foldmiiveld-
allattenyésztd kultura egy lassu és folyamatos terjedéssel ment végbe. Ezen vizsgalatbol
sziiletett meg a népességvaltas (mixed demic diffusion) modellje. Ugy vélték, hogy a
mezdgazdasadg a termékeny félhold teriiletérdl a populécid novekedés hatdsara fokozatosan
terjeszkedett északnyugatra olymodon, hogy a novekvd népesség egy része mindig Gjabb
szomszédos teriiletekre koltozott. Mindez folyamatos 1étszam novekedést, és ennek
kovetkeztében folyamatos helyi odébbkoltozést feltételez. Azonban tobb szerzd azzal biralta
ezt amodellt, hogy a genetikai gradiens barmikor kialakulhatott, nem csak a neolit soran, hanem
elébb vagy késoébb is, sot az Anatoliabol kiinduld tobbszords bearamlas is ugyanilyen gorbéket
eredményezhet. Ez alapjan a népességvaltas modellje legalabbis a neolit kultira terjedésével
kapcsolatban megkérddjelezhetd. Késdbb néhany DNS marker is hasonlé eloszlast mutatott,
ami ismét feltamasztotta a népességcsere modellbe vetett hitet, példaul a J2 haplocsoport
ugyanilyen eloszlast mutat, és ma mar tudjuk, hogy ez valdoban a neolit kultiravaltashoz
kothetd. A genetikai gyakorisag gradiensekkel szemben felhozott masik kritika az, hogy egy
marker (valtozat) nem sziikségszerlien onnan szarmazik, ahol leggyakoribb, hanem ahol a
legpolimorfabb. P¢éldaul a marker keletkezése utan egy nagyobb csoport elvandorlasa messzire
viheti a keletkezési helyétdl, ahol a szerencse folytan nagyobb gyakorisagra tehet szert mint
eredeti helyén. A marker keletkezési helyére sokkal informativabb az az adat, hogy hol
talalhatd a legtobbféle abbol 1étrejott tjabb valtozat. Valdszinli ugyanis, hogy a keletkezési
helyen eltoltott fixalodashoz sziikséges hosszl id6 alatt Gjabb valtozatok jottek 1étre, és egy
vandorlas varhatéan csak ezek kisrészét viszi uj helyre. Igy példaul az R1blb2 Y-kr.
alhaplocsoport gyakorisag eloszlasa alapjan ibériai eredetii, de az R1b1b2 mikroszatellita
variancia eloszldsa anatoliai eredetre utal. Egyébként kideriilt, hogy az eurdpai népesség
mikroszatellita markereinek 40-66%-a kozel-keleti eredetiinek tlinik, ami a neolit
népességvaltas modelljét tdmasztja ala.
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Hangstlyozni szeretném, hogy a modern DNS-re alapozott filogeografiai modszer
szamos ellentmondasos eredményekre vezetett. Példaul az mtDNS adataok arra utaltak, hogy
az eurdpai mtDNS haplocsoportok koziil csak 20%-nak a k6zds 6se Neolit koru, a tobbi régebbi
eredeti. Az mtDNS ¢és Y kr. adatokon végzett alapitd hatds vizsgalat (founder analysis)
egyarant azt josolta, hogy a mai eurdpai népességnek csak 20-25% -a szarmazik neolit kori
bevandorloktol, az eurdpai népesség zome paleolit vadaszok leszarmazottja. Ez a korabbiakkal
szemben arra utalt, hogy a neolitizacio kultura atvétellel tortént, mik6zben nem tortént jelentds
népességvaltds. Ezt az eredményt azzal a kritikdval illették, hogy egy teriilet genetikai
vonalainak kora nem feltétleniil esik egybe a vonalak adott teriiletre érkezésével, ezért egyik
modell sem zarhato ki.

Az utdbbi évtizedben a genomszekvendlasok akkora moédszertani fejlédésen mentek
keresztiil, hogy az Gjgeneracids szekvenatorokkal egy teljes emberi genom megszekvenalasa 2
napba keriil. Napjainkban elindult a teljes genomszekvenalasi 1az, és 2016-ra mar tobb, mint 3
ezer ember genomjat ismertiik. Az oOriasi adathalmazbdl szuper szdmitogépekkel szintén
elvégezheto a szekvencia-Osszehasonlités, €s a teljes genom olyan kisebb szakaszokra bonthato,
melyek egyike egyik, masika masik egyénnel mutathat rokonsagot a rekombinécio
szabalyainak megfeleléen. Ez alapjan szamitogéppel megbecsiilhetd két egyén, vagy
népcsoport genetikai hasonlosaga, keveredésiik mértéke. A teljes genom vizsgalatok részben
megerdsitették a kordbban mtDNS-bdl és Y-kromoszomabol nyert filogenetikai adatokat,
masrészt jabb elllentmondasokhoz vezettek. Igy példaul megalkottak a vilag populacidinak
keveredési térképét, melynek sordn pérosaval hasonlitottak Ossze egyes populéciokbol
Osszehasonlitasabol szamolt keveredési mértéket abrazoltasa (Pickrell és Reich 2014). Ebbdl
kideriil tobbek kozott az, hogy az Europaiak genomja jelentés mértékben hasonlit az
¢szakamerikai indidanokéhoz. Na erre mi lehet az ésszerli magyarazat? Ezen kiviil tobb ilyen
furcsa ellentmondast is talaltak.

Az eddigiek alapjan kijelenthetd, hogy a modern DNS-bdl levonhatd kovetkeztetések
korlatozottak. Ennek egyszerli oka van, az id6beni felbontas hidnya. A modern DNS adatok
alkalmasak 10-100 ezer éves nagysagrendii idébeli és nagyléptékii térbeli események
rekonstrukcigjara (Fold benépesitése). Finomabb idébeni felbontasra (100 -1000 éves
nagysagrend) kevésbé alkalmas. Az idében egymasra rétegzodo népesség mozgasokat nem
képes elkiiloniteni, csak a sorozatos keveredések végeredményét érzékeli. A pontosan datalt
leletekbdl szarmazo archaikus DNS elemzésével sokkal pontosabban rekonstrudlhatok a
torténeti 1éptékli populacids valtozasok, mert az archaikus DNS vizsgéalatok pontos iddbeli
felbontast tesznek lehetévé. Eltérd korokbol és lel6helyekrdl szarmazé maradvanyok
Osszehasonlitasaval kovetkeztethetiink a népesség cserékre vagy népesség vandorlasokra.
Minél tobb korbdl és leldhelyrdl ismerjiik a DNS adatokat annal pontosabban rekonstrualhatok
a népesség mozgasok.

Azonban sajnos az aDNS munkaknak is szamos korlatja van, elsésorban technikai és
pénziigyi jellegli. A moddszer a technikai nehézségek miatt draga, ezért csak kis mintaszamot
tud vizsgalni. A kis mintaszdm mintavételi hibaval jar. Ezenkiviil szinte minden adat mtDNS-
bdl szarmazik, mivel az Y kr. és autoszomas markerek sokkal nehezebben vizsgalhatok. A
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vizsgalatok soran igen nagy a modern DNS szennyezés veszélye, ezért sokaig kérddjeles volt a
modszer megbizhatosaga. Az utdbbi 15 évben azonban ezeket a korlatokat fokozatosan sieriilt
felszamolni, ami elsésorban az Ujgenerdcids szekvenaldsi modszerek bevezetésének
koszonhetd. A modszer igy is igen koltséges maradt, de mar teljes genom szekvenaldsok
torténtek aDNS-bol, €s a modszer idobeli korlatja 100 ezer év f6l¢é kertilt. Gondoljunk csak a
Neandervolgyi ember szekvenalasara, melyr6l mindenki hallott. Ezzel a modszerrel
folyamatosan nyomaba eredtek a régi popuklaciok génjeinek, és maris sokminden kideriilt a
Fold benépesedésérodl, ami modositotta, vagy pontositotta a modern DNS-b61 nyert adatokat. A
tablazatban sszefoglaltam a 2015-ig ismert Eurdpai aDNS adatokat, de azota a tablazat teljesen
elavult, 2016-ban t6bb helyen a dupldja, 3-4-szerese a meglévd adat, és azota sok teljes
genomszekvencia is ismertté valt.

A kovetkezOkben roviden dsszefoglalom, hogy mit tudtunk meg az aDNS adatokbol,
melyeket ugyanazzal a filogenetikai modszerrel kezellink, mint a modern adatokat. Idérendben
a legelsd attorést a neandervolgyi ember €és a Denisovai ember teljes genomszekvenciaja adta.
Ebbdl kideriilt, hogy a Fold els6 benépesitése ota (2,5 millio éve a Homo erectus koratol
napjainkig) 6ridsi népesség mozgasok, népesség cserék €s keveredések torténtek. Mar az Osi
populacidk mindegyike is keveredett. A nem afrikai népesség 2% Neandervolgyi géneket, a
délkelet-azsiai 5% Denisova géneket tartalmaz. Maga a Denisova genom 1% Neandervolgyi,
¢és 8% ismeretlen eredetli huméan géneket tartalmaz. Azdta régebbi, tobb 10ezer éves Homo
sapiens genomokat is megszekvenadltak, melykeben még magasabb, 5% feletti volt a
Neandervolgyi gének aranya. A korabbi mtDNS szekvencidk alapjan még ugy tudtuk, hogy a
H. sapiens nem keveredett a neandervolgyivel, de mostmar tudjuk, hogy ez nem igaz.

Az aDNS adatok megmutattak, hogy a mai népesség szinte sehol nem az elsé telepesek
leszarmazottja. Raghavan, et al. 2013: Eurdpa és Eszak-Amerika népessége egy mara kihalt
24-17 000 éves 6si mezolitikus Eurdzsiai populacié leszarmazottja. Ez Kelet-Azsiabol
szarmazd populaciokkal keveredett, miel6tt atkelt Amerikdba. Ezzel magyaradzatot nyer az
eurdpai-amerikai indidn ko6zos gékészlet, amely a korai mezolitikumban ¢t kdzds Osre
vezethetd vissza. Rasmussen, et al. 2010: Gronland 6slakoéi (4000 éve) hasonlobbak a mai
szibériaiakhoz mint az eszkimokhoz. Eszak-Amerika 12000 éves &slakosai hasonlobbak a mai
dél-amerikaiakhoz mint az északi indidnokhoz. Minden kontinens tobb hullamban ujra
népesiilt. A kovetkezOkben Eurdpa benépesedésének torténetét fogom réviden bemutatni, amely
a régészeti, modern DNS ¢és aDNS adatok Osszesitésével rajzolodik ki. A H. erectus 1,1 millio
éve jelent meg Europaban, majd 75-30 ezer éve megjelent a H. neanderthalensis, mignem
utoljara a H. sapiens 1épett a kontinensre mintegy 45 ezer éve.

- A sapiens 45 ezer éve érte el Europat (US, U8 mtDNS), gyorsan benépesiti, majd

a jég kiterjedésével visszaszorul refigiumokba.

- 25-19,5 ezer éve Pleisztocén végi (késoi paleolitikum) tjra kiaramlas

Ibériai félsziget, Ukrajna, Balkan, és a Kozel-Kelet, refigiumaibol.

- 12,8-11,5 ezer éve Holocén elején klimavaltozas, mezolit kultarkdr elterjedése, a ma
leggyakoribb haplocsoportok (V, H1, H3, HS, U5b1) kialakulésa.
- 10-6,3 ezer éve a foldmiiveld Neolit kultarak elterjedése a kozelkeletrdl,
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népesség novekedés.

- 6300 (rézkor) — maig tartd népesség mozgasok.

A modern sapiens kiaramlasa Afrikabol a felsd paleolitikum idején, amely kb 45 000 éve
érhette el Europat. A kozel-keleten és Europaban a sapienshez kthetd kdeszkozok 40 000 évvel
ezelott jelennek meg Gjra, a legdsibb csontmaradvany Romaniaban 41 ezer éves. A Kozel-kelet
¢s Eurdpa benépesiilése 50 ezer évvvel ezelott kezdddhetett, miutan a klimavaltozas miatt a
sivatag 0sszébb szorult. A legdsibb eurdpai haplocsoportok az U5 és U8, melyek mar itt
alakultak ki az eredeti U-bol. A felsd paleolit Aurignaci (orinyaki) kultararél (Istalloskd) nem
donthetd el, hogy a sapiens vagy a neandervolgyi terméke. A 33 ezer éve kozép és kelet-
eurdpaban megjelend Gravetti kultira (vénusz szobrok) mar biztosan sapiensé. A jégtakard
kiterjedése azonban néhany ezer év alatt visszaszoritotta az embert a kontinens nagyrészérdl a
délib fekvésti refugium teriiletekre. Az utolséd eljegesedési maximumot (LGM) kovetéen a
Pleisztocén végi Gjra benépesiilés a jégkori menedékhelyekrdl 25 ezer- 19,5 ezer évvel ezelott
(késoi paleolitikum) tortént. A jégtakard kiterjedése kiszoritotta az embert a kontinens
nagyrészérdl a délibb fekvésti refigium teriiletekre. A jégkori refligium teriiletek a mai
mediterran teriileteken délnyugat Eurépéban (mai Spanyolorszag), a Kozel-keleten (mai Sziria,
Palesztina Libanon, Jordania) a Balkanon, ¢és a Kelet Europai sikvidékeken voltak. Meg kell
jegyezni, hogy mind az allat és novényvildg, mind az ember szempontjabdl a Karpat-medence
is egy kisebb refugium teriilet volt, a Biikk déli lejt6jén soha nem volt permafrost. A gravetti
kultira azonban fdleg a déli tengerparti teriiletekre jellemzd6. Tobb jel is arra utal, hogy a
modern Eurdpai mtDNS 6sszetétel meghatarozdja volt a 15 ezer évvel ezeldtt felmelegedd
kozép és észak eurdpai ujranépesiilés. A Holocén elején a hidegebb szaraz ¢ghajlata Un.
Dryas korszakban 12,800 and 11,500 ¢évvel ezel6tt mezolit kultardk szétterjednek egész
Eurépaban. Az Eurdpai mtDNS vonalak founder analizise szerint a mai eurdpai vonalak
nagyrésze V, H1, H3, HS, U5bl ekkor keletkezett, majd a jégkorszak utan tobb Gtvonalon
terjedt szét nyugat, kozép és kelet-eurdpaba.

A foldmtiveld Neolit kultarak elterjedése a kozel-keletrél a kb 10 000 - 6300 évvel ezel6tt
kezd6dd rézkorig tartott. A kozelkeleten mar 12 ezer éve kezdddott a helybenlako
gabonatermeszt ¢életmdod. Eurdpa mai génosszetételének kialakulasaban legtobben pusztan
elméleti szempontbdl dontd fontossdgunak tartjdk a neolit kori benépesiilést a kovetkezd
okokbol: Populédcio stirtiség 100-szorosara né (0,05 - >5 f6/km2). Gazdasagi-
tarsadalomszervezési valtozas. Nyelvi homogenizalédas nagy teriileten. A Neolit a Kozel-
Keletrdl terjedt északnyugati irdnyban, de ennek mikéntjérél maig nincs egyetértés. Alapvetden
3 modell verseng egymassal: 1., Népességvaltassal, 2., Csupan kultira atvétellel, 3., A kettd
egyiitt Az eurdpai neolit kulturdk legalabb 2 jol elkiilonithetd régészeti kultiraval esnek egybe:
A kozel keleti J2 haplocsoport eloszlasa a nedvesebb északi részeken a novénytermesztés, a J1
haplocsoporté a szarazabb déli részeken az allattartds kialakuldsaval eshet egybe. Sokan a J2
terjedésével hozzak dsszefiiggésbe a neolit mezdgazdasag terjedését délkelet Europaban.

Német kutatok a 2000-es évek elején kiterjedt mtDNS vizsgalatokba kezdtek, az egész
kontinensrdl 0sszegyiijtotték a kései vadaszo-gyljtogetd idoszakbol szdrmazd csontvazakat, a
teljes neolit korszakot idoben atfogd maradvanyokat, és 6sszehasonlitottak egymassal, valamint
a modern eurdpaiaktol nyert mitokondrialis DNS szekvencidkkal. A mitavételiik egy kb 6000
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éves periodust ivel at, és tudni kell, hogy az ilyen idds korti maradvanyok szama nem tal sok,
kiilonosen a Cl4-el igazolt korti mezolit maradvany igen kevés. Kimutattdk, hogy az 0Osi
vadaszo-gytijtogetok mtDNS-ének 82%-a az U4 és US ¢és U8 haplocsoportba tartozik, ami a
mai eurdpaiak kozott igen ritka. A korai neolitban, kb. 5500 éve drasztikusan megvaltozik
Eurdpa génosszetétele, Europara eddig nem jellemzd 1) haplocsoportok jelentek meg mint a
T2,K,J, HV, W, X, és a leggyakoribb N1a, mikdzben a mezolit népességre jellemzo US és U4
hianyzik. A két csopoort genetikailag kiilonbozének mutatkozott, amibdl arra kdvetkeztettek,
hogy az elsé eurdpai foldmiivesek nem lehetnek a helyi vadaszo-gytjtogetd populacidk
leszarmazottai, hanem a neolitikum kezdetén a Kozép-Eurdpaba bevandoroltaké. Kritikaként
meg kell emliteni, hogy a minték tul nagy teriiletr6l szarmaznak, és kiilondsen a kevés mezolit
minta. Ezek a haplocsoportok bizonyithatéan a termékeny félhold teriiletérdl szarmaztak, és ez
egyértelmiien aldtdmasztja a Neolit kori népességvaltast. A Neolit kdzepére, végére viszont
csokken a Neolit génkészlet gyakorisaga, és ismét megemelkedik a helybenlakdé mezolit
vadaszok haplocsoprtjainak gyakorisaga. Ebbdl arra kovetkeztettek, hogy a helybenlakok nem
haltak ki, hanem keveredtek a bevandorlokkal. A legmeglepobb azonban az, hogy egyik
korszak géngyakorisag O0sszetétele sem felel meg a mai Europa géndsszetételének. Ebbdl az
kovetkezik, hogy a késdbbiekben tovabbi jelentds népességcsere torténhetett. Ez az ujabb
bedramlas a Kozépkor eldtt kovetkezhetett be, mert az ismert kozépkori mintdk mar a mai
eurdpai haplocsooportzokat mutatjak. Osszességében az a kép rajzolodik ki, hogy Eurépa
lakossdga a neolit végéig legalabb 3-szor feliilrétegzddott. A neolit kultarkor terjedésével
parhuzamosan kb. 1500 év alatt az egységes mezolit génkészletet jelentds mértékben 70-80%-
ban megvaltozik. A genetikai adatok a kevert (leapfrog) modellt tamasztjak ala. A kultara valtas
azonban nagyméretli populaciéo mozgassal tortént. Legkésobb és legkisebb népességgel Eszak-
Eurdpaba jutott el a neolitikum, it maradt fenn leginkdbb az eredeti mezolit génkészlet,
legmagasabb az észteknél, litvanoknal 30%.

A 34-39. didkon Eurdpa Neolit kori benépesedésének legvaldsziniibb forgatokonyve lathatd
archaikus DNS ¢és régészeti adatok alapjan. Minden adat arra utal, hogy a neolit életforma
valdban a kozel-keletrdl keriilt europaba, és a bevandorlok leszarmazottait ma is megtalaljuk
itt. Az aDNS-ben taldlt Nla haplocsoport és az LBK kultira régészeti adatai megegyezd
kovetkeztetésre jutottak: Mindkettd kozel-keleti eredetli, és kozép-eurdpabdl terjedt szét.
Anatolia és a Balkan régészeti leletei alapjan az els6 farmerek 8300 éve Iéphettek europaba. A
C14 ¢és régészeti adatok szerint 8000-7800 éve neolit csoportok Iéptek a Duna volgybe
(Sztarcsevo kultara fehér-kerdmia szakasza). Ezt kovetden nagyon gyorsan, 8000-7500 éve a
neolit 1étforma elterjedt a Karpat-medence nyugati felén (Kords-Sztarcsevéd kultara). Ezzel
parhuzamosan a Neolit egy masik 4ga intenziven terjedt a tengerparti sdv mentén, amit az itteni
leletek mellett talalt jellegzetes kagylo-benyomatos kerdmiarol Cardial kultaranak neveztek el.
Ekkor a Tisza és a Duna északi része okologiai gatként 300-400 évig akadalyozta a tovabb
terjedést. Ezalatt a Neolit Starcsevo és a helyi mezolith Koros kultira egymdsra hatasabol
megsziletett az Alfoldi vonaldiszer keramia (LBK) kultara. A neolit hatdsara megndvekvo
Kéarpat-medencei populacio szaporulat tehat az anatoliai és a helyi (balkén) vonalak keveredését
¢érintette. Ez a kevert vonal visziszi tovabb a neolit miiveltséget europa kozépso és északi
részére. A neolit igen hirtelen, 500 év alatt, és teljesen egységes kultaraval jelent meg a karpat
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medencében, majd ezt kdvetd ugyanolyan gyorsan, masik 500 év alatt, ugyanolyan egységes
kultaraként elterjedt egész eurdpaban, 1 milli6 km2-nyi teriileten. Ez komoly
népességmozgasra utal. A Balkdnon és kozép-eurépaban a bevandorlok a termékeny
alfoldeket foglaltak el, és kulturalis szigeteket hoztak létre a koriilottiik €16 vadasz gytjtogetok
tengerében. Ez a helypreferencia is arra utal, hogy az LBK telepiilések nem lassu
népességduzzadassal terjedthettek mint Cavalli-Sfrosa javasolta, hanem az alkalmas teriiletek
igen gyors elfoglalasaval. Az aDNS adatok alapjan kozép-nyugat és észak-eurdpaban
megjelend neolit kori LBK kulturahoz tartoz6 csoportok foként a T, Nla, K, és W
haplocsoportba tartotnak, ezzel ellentétben a jelenkori eurdpai népesség mtDNS adataibol
szamitva a J1a és T1 haplocsoportok elterjedése feletetheté meg legjobban a neolit vandorlés
mintazatanak. Az LBK csoportok domindns T, N1la, K, és W haplocsoportjai azonban mind a
mai europai mind a kozel-keleti mintdzattol eltérnek, vagyis a korai neolitot kovetden jelentds
genetikai valtozas kellett torténjen a kontinensen. Az 5200 évesre datalt észak-lengyel, észak-
német, dan, dél-norvég ¢és svéd Funnel Beaker kultura volt a neoilt eurdpai végallomasa. Ezek
a neolit kozosségek intenziv cserekapcsolatban voltak a helyi halasz-vadasz-gytijtogetokkel.
Ezeken a hiivosebb tajakon mar kisebb elénye lehetett a foldmiivelésnek a haldsz-vadasz
¢letmoddal szemben, és ezen okok miatt —valamint azért, mert ide késon érkeztek a bevandorlok
— itt maradt meg legnagyobb aranyban az eredeti mezolit génkészlet.

A nemrég tortént teljes genomszekvenalasok érdekes tényre deritettek fényt a régi eurdpai
ember fenotipusarol: Morelle et al., 2014: A 7000 éve ¢lt halasz-vadaszok genetikailag a mai
skandinavokra hasonlitottak, de sotét boriikk és kék szemiik volt. Ezzel szemben a neolit
bevandorlok sotét hajuak ¢és szemiiek voltak vilagos borszinnel. Genetikailag a mai
Szardiniaiakhoz alltak legkdzelebb, akik a késobbi migracioktol elszigetelddve megorizték az
Osi neolit géneket. A mai kozel-keleti népesség genetikailag mar tavol all a 10 ezer éve onnan
kiaramlo neolit népességtdl, mivel a késdbbi bevandorlasok jelentdsen atalakitottak. A vilagos
bdrszin elterjedése nem D vitamin szintézis miatt tortént adaptacio, hisz akkor mar az évezredek
Ota északon €16 neolit vadaszoknak is vilagos borlieknek kellett volna lenniiik, mikdzben a
napsiitéses délrél bearamld neolit foldmiiveseknek semmi sziikségiik nem volt a vilagos
bérszinre. A vildgos bér minden bizonnyal intenziv szexualis szelekcid eredménye lehetett,
amely csak kb. 3000 éve, a bronzkorra érte el mai gyakorisagat.

Most vizsgéljuk meg, hogy akkor honnan jott Eurdpa mai népességének zome.

Mar a régészeti adatokbol ismert volt, hogy a neolitikum végén kb. 2800 éve Eurdpaben
megjelent egy Ujabb régészeti kultura, Zsinegdiszes Keramia Kultara akik a cserépedényeiket
fonott zsineg benyomattal diszitették, angolul corded-ware A kovetkezd lépés ennek a
kultardnak a genetikai vizsgalata volt, ami az elmult években tortént. Ekkorra az aDNS
modszertanban a PCR alapu modszert felvaltotta a részleges vagy teljes genomszekvenalas, és
ezeket a mintdkat mar igy jellemezték. Az eredmények egyértelmiien jelezték, hogy ez a
kultira mar a mai eurdpai ember haplocsoportjait hordozza mind az mtDNS-en, mind az Y
kromoszoman. Eurdépaban ma a leggyakoribb mtDNS haplocsoport a H, leggyakoribb Y-
haplocsoport pedig az R1b és R1a, melyek ezzel a kultaraval keriiltek a kontinensre. Honnan
szarmaznak a Zsinegdiszes Keramia Kultara képvisel6i? Ezek a haplocsoportok Kelet-Europai
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leletekben a leggyakoribbak, és amikor megvizsgaltdk a Fekete-tenger, Kaukazus északi
részérdl ismert kora neolit korti jamnaya (gddorsiros kurgan kultira) képviseldinek genomjat
azok egyértelmiien jelezték, hogy azok 79%-ban hasonlitanak az eurpai Zsinegdiszes Keramia
Kultara génalloméanyaval. Ebbdl az kovetkezik, hogy a jellegzetes halomsiros kurgan
temetkezésekrol kozismert lovasnomad Yamnaya kultura képvisel6i a késo neolit korban 500
éven beliil 75%-ban lecserélte Europa génkészletét. Ebbdl a bevandorlasbdl szarmazhatnak az
indoeurdpai nyelvek. Kozép-€és észak-Eurdpa (Norvégok) 50%-a a Yamnayak leszarmazottja.

Innentd]l kezdve a teljes genomszekvencidk Osszehasonlitasaval sokkal biztosabb
alapokra keriilnek a genetikai vizsgalatok. A genomszekvendlas nagy elonye, hogy egy kisebb
méretli keveredést is nagy biztonsaggal ki tud mutatni, és egy kisebb népesség bedramlas az
utddok — és a gének- elkeveredése révén rovid id6 alatt kimutathato a népesség nagyrészében,
ezért né¢hany teljes genom informacio értéke sokkal nagyobb mint sok mtDNS-¢é. Nem véletlen,
hogy a Homo sapiens és a neandervolgy keveredése sem deriilt ki az mtDNS vizsgalatokbol,
csakis a teljes genom szekvenciakbol.

Eurdpa mai népessége genetikailag 3 f6 dsszetevore vezethetd vissza: Mezolit vadaszok,
Neolit foldmiivesek, és Késé Neolit nomadok. Viszont tjabb 1000 év mulva ismét gyakoribba
valik az eredeti mezolit-neolit génkészlet. Vagyis az ujabb bevandorlok ismét intenziven
keveredtek a helyiekkel. De honna szdrmazik a Yamnaya kultara, és miért kiilonbozik a
foldmiiveloktol? 13 300 és 9,700 éves gruz leletek genomszekvencidja arra utal, hogy 6k a
Yamnayak dsei. Ezek a kaukdzusi vadaszok kismértékben tartalmaznak déli szomszédaikra
jellemzd géneket is, de 25 ezer éve a Kaukazusban elszgetelddtek a déli szomszédoktol. Ezek
a déli mezolit népességek fedezték fel késdbb a neolit Iétformat. A kaukazusi vadaszok azonban
joval eldbb elszigetelodtek toliik, és stabilizalodott a génkészletiik. Majd a jégkorszak utan
keveredtek az északi eurazsiai vadaszokkal, azokkal akiknek Osei valamikor atkeltek
Amerikaba. Ebbdl az 0si eurazsiai mezolit génkészletbdl és a kaukazusi génkészletbdl jott 1étre
a Yamnaya génkészlet. A Yamnaya lovas nomad kultira sikerét jelzi, hogy nemcsak nyugatot
hoditotta meg, hanem kelet felé is kidramlott, ahol az Altaj labainal 1étrehozta a bronzkori
Afanasievo szkita kultirdt, melynek tagjai genetikailag megkiilonboztethetetlenek a
Yamnayaktol, és kulturalisan is hasonloak, kurgdnokba temetkeztek. Az 6 leszdrmazottaik a
Tarim-medence ujgur teriileten talalt europid mumiak. A két teriilet kozott a bronzkorban a
Sintasha, ¢s Andronovo azsiai lovas kultardkat taldljuk, melyek meglep6 modon jobban
hasonlitanak az eurdpai zsindr diszesekhez mint a Yamnayéakhoz. Ez arra utal, hogy ez a sikeres
kultara nyugatrol kelet-fel¢ is terjeszkedett. A Kelet-Europabdl szarmazo lovas-nomad kultara
tehat dontd hatast gyakorolt Eurdpa és Kozép-Azsia genetikai arculatara. A Yamnaya lovas
nomad kultara volt 6kros szekerekkel, jellegzetes kurgan temetkezéssel. A 40 000 alfoldi
kunhalmok (Kr.e. 4500-1500 ) ett6l a kultaratol szarmazik. Ez a kultura kelet felé Kozép-
Azsiaig (Altaj, Tarim-medence) terjedt. Megjegyzendd, hogy a német kutatok nem latszanak
tudomast venni a Karpat-medence Yamnayair6l, akik hamarabb laktak itt mint nyugat-
Eurépaban. Nem kizart, hogy a magyar szkita eredet-tudathoz is koziik van. A mai Eszak- és
Dél-Eurdpa kozotti embertani (genetikai) kiilonbség elsdésorban a Yamnaya bevandorlasnak
koszonhetd. A Norvégok kb. 50% Yamnaya leszdrmazott, €s a Yamnaya gének aranya dél fele
csokken.
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A baszkok eredetét is sikeriilt tisztazni az elmult években. A baszkok kultaralisan,

nyelvileg és genetikailag elkiiloniilnek kdrnyezetiikt6l, 6si népcsoport. A Cardial (kagyld
benyomatos) neolit kultira 6700 éve jelent meg a teriileten. A baszk teriiletet a késdbbi
bevandorlasok €s hoditasok nem érintették.
Sem a Yamnaya (zsindr diszes kultira) bevandorlokkal, sem a késébbi arab hoditokkal nem
kideriilt, hogy a mai baszkokéra hasdonlit legjobban. A genomjuk 6si mezolit €s neolit
szekvenciak keveréke. A Baszk kultira és nyelv tehat tobb ezer éves. Akkor keltkezhetett,
miutan a neolit foldmiivesek keveredtek a helyi vadaszokkal nyelvileg és kulturalisan
izolalodtak. Ezt az izolaciot maig fenntartottak.

Végiil ejtsiink néhany szot a vildg tobbi részének benépesedésérdl. Az egyik
legismertebb Amerika benépesedése. Ha ranéziink a vilag Y-haplocsoport eloszlasanak
térrképére vildgosan latszik, hogy az amerikai Oslakosok nagyon kevés haplocsoportba
tartoznak, melyek foként C és Q-ba, melyek azsiai eredetiick. Ebbol mar sejthetjiik az
eredetiiket. Az Y-hoz nagyon hasonld képet mutat az mtDNS Y-haplocsoport eloszlasa,
viszonylag kevés mtDNS haplocsoportot talalunk, foként A, B, C, D, X melyek szintén azsiai
eredetiiek. Az amerikai dslakosok 4zsiai eredete tehat sem genetikailag sem régészetileg nem
vitathatd. A régészeti leletek korabdl azt is tudjuk, hogy kb. 16500 éve keltek at a Bering-
szoroson. Nemrég meghataroztak egy 12500 éves lelet (Anzick boy) teljes genomjat, melybol
kideriilt, hogy szoros kapcsolat fiizi a 24 000 éves szibériai Malta boyhoz. Az amerikai
Oslakosok genetikailag sokkal kevésbé hasonlitanak a mai kelet-dzsiaiakhoz (japan, kina,
korea), sokkal jobban az europaiakhoz. Ennek az a magyarazata, hogy 24 ezer éve és 15 ezer
éve még egy teljesen mas genetikai alloménya mezolit népesség lakta be kelet-azsiat, akik mind
az eurépai mind az amerikai génallomanyhoz nagyban hozzajarultak. Es a mongoloid jellegii
népesség csak sokkal késobbi korokban huzoédott északra. A régészeti genetika Ujabb
meglepetést okozott amerika benépesedésével kapcsolatban, mert egy 4000 éves eszkimo
maradvany genom szekvencidja arra utal, hogy Az eszkimok elddei 5500 éve egy masodik
bevandorlasi hulldimmal keltek 4t Szibériabol. Amerika benépesedése 2 esetleg 3 hullamban
tortént, mert az inuitok egy része lehet, hogy egy harmadik hullammal érkezett. A kontinens
nagyrésze azonban az els6 hullambol szarmazo népesség leszarmazottja.

A Csendes 6ceani szigetek benépesiilése: Az dcedniai nyelvek Taiwani eredetre utalnak.
A nedves ¢és meleg klima miatt az aDNS rosszul 6rzédik meg, ennek ellenére jgeneracios
szekvenalassal sikeriilt adatokat nyerni. Az eddigi néhany aDNS adat megerdsitette a modern
DNS alapjan felvazolt képet.

Ausztralia és Uj-Guinea benépesedése 30 ezer éve befejezédott, mig  Oceania csak az
utobbi 3000 évben népesiilt be. Egy 100 éves ausztral dslakos genom szekvencidja az 6sszes
nem aftrikaira jellemzd Neandervolgyi szekvenciat, és a délkelet dzsiaiakra jellemzd Denisova
szekvenciat hordozta. 75 -62 ezer éve valhattak el az eurazsiai génkészlettol.

Most pedig a sajat eredményeinket fogom roviden bemutatni, mivel kutatécsoportunk
is archeogenetikai munkakat végez. Eziddig a honfoglalok szarmazéasat kutattuk az eddig
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bemutatott modszerekkel, azon belill is elsdsorban az anyai 6roklédésti mtDNS filogenetikai-
filogeografiai vizsgalatat végeztiik.

> Az 52. didn talalhat6 térkép mutatja, hogy mely honfoglalaskori temetdkbdl vettiink
mintat. 3 temetdnek (Karosl-2-3) szinte a teljes népességét megvizsgaltuk, rdadasul ezek a
legkorabbi valdszintileg elsd generaciés honfoglald csoportokat rejté temetdk. A Karosi és
eddig ismert leggazdagabb leletanyagi temetdcsoportja. Leletanyaguk Osszetétele egyedi,
nagyszamu fegyveres férfival. Mintaink a térképen pirossal jelolt temetokbdl szarmaztak,
melyek koziil a 3 karosi temetd népességébdl 11, 49 és 18 lelet mitogenomjat hataroztuk meg.
Osszehasonlitasként néhany tovabbi pirossal jeldlt honfoglald temetébdl is vizsgaltunk
mintékat. Osszesen 102 mitogenomot szekvenaltunk meg. A mintavétel nagysagrend;jét jelzi,
hogy 2018-ig az egész vilagrol 6sszesen kb. 500 archaikus mitogenomot ismertiink, de az
elmalt évben ez a szam tobbszorosére nétt. Igy is elmondhatd, hogy a letiint népességekbol a
honfoglalok anyai vonalai az egyik legismertebbek. A kékkel jelolt lelohelyekrél kordbban
torténtek HVR szintli vizsgalatok Szegeden Raské Istvan vezetésével, illetve Budapesten a
Régészeti Intézetben.

Elészor a filogenetikai jellemzést végeztik el. Ennek sordn minden egyes minta
leszarmazasat egymastol fliggetleniil vizsgaltuk. A 102 minta 67 al-haplocsoportba tartozik,
ezért mind a 67 egyedi leszdrmazasi vonalat megvizsgaltuk hisz ezek akar 67 kiilonb6z6 helyrdl
is johettek. A vizsgalat 1épései:

- Az 6sszes ismert mitogenom szekvenciat letoltottiik az adatbazisokbol (32683 modern,

420 archaikus).

- Szekvenciak rendezése Haplocsoport szerint.

- Az egyedi honfoglal6 szekvencidkkal megegyez6 haplocsoportba tartozok kivalasztasa.

- Szekvencia illesztések, 67 filogenetikai fa elkészitése.

- Legkdzelebbi szekvencidk foldrajzi elterjedésének megallapitésa.

A 67-b0l csupan 2 példat mutatok be. Ahogy mar arrdl szo esett, a filogenetikai fakat mar
korabban létrehoztdk, ¢és a felsé sarokban az A haplocsoport kordbban megalkotott fajabol
lathatunk egy részletet, az elagazasi pontokat definialé6 mutaciokkal.

Mivel a Karos3/12 honfoglalé az A12 haplocsoportba tartozott Gjrarajzoltuk a fat az sszes
hozza kozelalld szekvencia felhasznalasaval. Ez egy un. Gyokértelen fa, de lathatdoan ugyanaz
a f6 elagazasok szerkezete mint a bal felsd sarok ,,hivatalos” fijanak. Az A fécsoportbol agazik
ki az A12 alcsoport, ami tovabbi elagazassal 1étrehozta az Al2a alcsoportot. A piros korok
egyének mitogenom szekvencidit jelolik, az sszektd vonalak athuzasai pedig a szomszédos
mitogenomok kozotti eltérések szamat mutatjak. Ha megnézziik a mintak szarmazasi helyét azt
latjuk, hogy a fécsoport A Délkelet Azsiara jellemzd, az A12 Belsd Azsiara, ahova a honfoglald
szekvencia is besoroloodott, melyet csupan 3 nukleotid vélaszt el egy ma €16 burjat ember

crer

manysi ember szekvencidja is.
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Ha ezt a fat foldrajzi térképre vetitjiik kirajzolodik az A csoportba tartozd dsanyak
egykori vandorldsi Utvonala. Az alapitd A tipus az anatdliai N csoportbol keletkezett egy
mutacioval, és el6szor délkelet Azsiaban terjedt el. Azéta is ott a leggyakoribb. Amint az
emberek ¢észak fel¢ vandoroltak egy Osanydban egy masik sikeres mutacido keletkezett
létrehozva az A12 alagat, akinek leany utddai mar Bels6 Azsiaban szaporodtak el, ide tartozik
a burjat és a honfoglaldo minta. Tovabbi északi vandorlds soran ijabb mutéacidval jott 1étre az
Al12a, amely igen sikeres csoport, tagjai észak Azsian kiviil meghéditottak Amerikat is, igy az
A12 az amerikai indianok egyik jellemz6 anyai tipusava valt. A vizsgalt honfoglalo anyai
vonalanak végs6 szarmazasi helyét a térkép egyértelmiien kijeloli Belsé Azsiaban.

Az 56. dian a honfoglalok egyik legjellegzetesebb anyai haplocsoportjanak, az N1a-nak
a filogenetikai besorolasat lathatjuk. A fa gydkere anatolidban talalhato, ahol a legels6
foldmiivesek egyik jellegzetes csoportja volt az Nlalal és az Nlalala. Anat6liabol ez az anyi
vonal a korai foldmiivelok vandorlasaval Europaba is eljutott a korai neolitikum (jkdkor)
soran. A kovetkez6 aldg az Nlalalal ma kelet Eurdpaban a leggyakoribb, (oroszok, finnek,
csehek, volgai tatarok stb.) de ide tartozik 2 honfoglal6 is (K2/31 és anc4). A legbelsé ismert
aldag az Nlalalala ismert el6forduldsai koziil leggyakoribb az altalunk vizsgalt
honfoglalékban, de a bronzkori Sintashta és vaskori Pazyrik szkita leletekbdl is kimutattak, és
idaig csak csak 3 ma ¢l6 emberben talaltdk meg, egy mai magyarban, egy burjatban és egy
kazahban. A mai magyar minden valdsztinliség szerint egy honfoglal6 leszarmazottja lehet. A
filogenetikai fa alapjan az egykori Nla dsanydk vandorldsi ttvonala is felrajzolhato: A
termékeny félhold teriiletérdl indultak, és a foldmivelés terjedésével eljutottak Nyugat
Eurdpaba és Kelet Europaba. Krisztus elétt 2100-ban mar az Gjabb aldgat, Nlalalal talaljuk a
Sintashta egyénben. A keleti iranya vandorlas soran a Sintashta 6sanya utodai Kozép Azsidba
és Belsé Azsiaba jutottak, amit a vaskori szkita lelet haplocsoprtja tanusit, aki Krisztus el6tt
400 kortl ¢élt, és mar az ujabb alagba tartozott. Végiil ugyanezt az alcsoportot talaljuk ezen
teriiletek mai lakosaiban. Ezt kdvetden pedig a Karpat medence korai honfoglaldiban lelhetd
fel ez a csoport, akik eszerint nyilvanvaléan Kozép-Belsé Azsiabol johettek vissza.

A 102 honfoglalé anyai vonalainak szarmazas szerinti megoszldsa a kovetkezot
mutatta: 31 4zsiabol szarmazott, mivel a hozzajuk leghasonlobb szekvenciak mai burjat, kinai
(foként Bels6 Mongolia!), mongol, kazah, tatar, bargut, jakut, even, evenk, mandzsu, tuvai,
japan, kirgiz, tibeti, lizbég, udege, ulcsi, jukagir emberekben taladlhatok. 11 minta szdrmazasa
nem volt behatarolhato, a genetikai csoport altalanos eurdzsiai elterjedettsége miatt. A tobbi
egyén anyai vonalai eurdpai eredetlinek bizonyultak, ezen beliill 13 mai észak-nyugat
eurdpaiakra, 7 pedig a Kaukazus kornyékére jellemzo.

Amennyiben az azsiai csoportok legjobb szekvencia egyezést mutato taldlatait térképre
vissziik a kovetkezd mintdzat tlinik elé: A térképen minden negyes piros folt egy minta
legkdzelebbi szekvencia megfeleléseinek foldrajzi elterjedtségét jeloli, és a foltok
egyértelmiien a mai Burjatia, Mongolia, Tuva kornyékén stirisodnek. Az eloszlas jol megfelel
az egykori azsiai hun birodalom teriiletének, kiillondsképp ha figyelembe vessziik, hogy annak
idejéna jakutok, evenkek €s evenkik sokkal délebbre laktak. Ezeket a géneket csak azok a
csoportok hozhattik Europaba akik errdl a teriiletrol szarmaztak. Genetikai és torténeti
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adatok alapjan a kdvetkezd népcsoportok johetnek szoba: Az dzsiai szkitak, a hunok, az avarok
¢és az onogurok.

Adatainkat a mai magyarok teljes genom vizsgalatai is alatdmasztjak. Egy 2014-es
Nature cikkben a mai eurdpaiak genom Osszetevdinek lehetséges szarmazasat vizsgaltak, és a
mai magyarok genom darabkainak szarmazasarol azt deritették ki, amit ez az 4bra mutat. A mai
megyarok genomjaban 4% a kelet-belsd azsia eredetli komponens, amely 1.sz. 400-1000 kozott
keriilt be a magyar génkészletbe. Megjegyzendd, hogy a genombol a bekeriilés idopontjara is
lehet kovetkeztetni. Mivel az a honfoglalokban még 30% koriili érték, ebbdl arra
kovetkeztettiink, hogy a vizsgélt honfoglalok kevesebb mint 10 %-ban jarulhattak hozza a mai
magyarok genetikai allomanyéahoz.
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