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Mit vizsgal a régészeti genetika?

A régészeti leletekbdl kivonhatd DNS szekvenciak alapjan von le kovetkeztetéseket.

Az archaeogenetika egy 25 éves, nagyon gyorsan fejl6dé uUj tudomanyterilet,
melynek segitségével aranylag pontosan tisztazhatd a ma él6 populacidk eredete.

A filogenetika, filogeografia és populaciogenetika mddszertanat alkalmazza. A
régészeti genetika csak modszertanilag kilonil el a genetika tobbi tertletétdl,
mivel a régészeti leletekben nagyon kevés és rossz min6ségli DNS talalhaté.



A filogenetikai modszer: leszarmazasi-rokonsagi viszonyokat
allapit meg szekvenciak alapjan

1. DNS szekvencia illesztés (homolog szakaszok) 3. leszarmazasi viszonyok
megallapitdsa a

Species A ATGGCTATTCTTATAGTACG matematikai adatokbdl
Species B ATCGCTAGTCTTATATTACA
Species C TTCACTAGACCTGTGGTCCA
Species D TTGACCAGACCTGTGGTCCG
Species E TTGACCAGTTCTCTAGTITCG
2. Matematikai elemzés
(szekvencia hasonlosag szamszer(sitése- ,7
tavolsag megallapitasa)
C DE A B
Minél hasonldbb, annal kés6ébb kilonultek el

A B c D E
Species A | ---- 0.20 0.50 0.45 0.40
Species B| 0.23 ---- 0.40 0.55 0.50
Species C| 0.87 0.59 ---- 0.15 0.40
Species D| 0.73 1.12 0.17 ---- 0.25
Species E| 0.59 0.89 0.61 0.31 ----




Milyen DNS szekvenciakat vizsgalhatunk?
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A régészeti genetikaban kiemelt fontossagu az mtDNS

Mivel egyetlen sejtben tobb 1000 azonos mtDNS molekula lehet, ezért
nagyobb eséllyel megbrz6dik a bomlasi folyamatok soran mint az
egyetlen kopidban Iévé genomi DNS.

Anyai agon oroklédik, oroklédés soran nincs rekombinacio
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e T A legtobb evoluciés kutatas a
o Control region 16024 mitokondrialis DNS D-hurok
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nev( rovid szakaszara
korlatozodik, mert a mutacids
rata itt a legmarasabb.

Human
mtDNA

16569 bp Ez egy 1200 bp hosszi nem

. kodold régio, ahol a
bekovetkezett mutaciok nem
jarnak karos kovetkezményekkel.




Az Y-kromoszoma és a mitokondrium DNS ,valtozatlanul”
oroklédik a generacidok soran, mig a genomi DNS rekombinalédik
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A mitokondrialis ,,Eva” matematikai torvényszerliség

“Current Generation”

A ma él6 emberek mindegyike egyetlen
kbz6s Gsre vezethetSk vissza mind anyai,
mind apai agon.

A mitokondriumot mindenki az anyjatol
orokli, ezért az csak n6i agon oroklédik.

Mindenkinek csak egy anyja van, de nem
minden anyanak van leanya. Ezért az
0sszes n6 anyai agu felmendit szamba
véve minden generacidban csdkken a
felmendk szama, és sok-sok generacid
utan (~200 ezer év) egyetlen nére
zsugorodik (mt "Eva").

Az 6 koraban persze sok mas nd is élt.

A mitokondidlis Eva személye koronként
valtozik, mert ha az utolsé generacioban
T és V n6k leany utdd nélkil halnak meg
X és Z anyja valik az Uj mitokondrialis

Evava. ;



Az Y kromoszomas "Adam" matematikai torvényszeriiség

“Current Generation”

Az Y kromoszéma csak apardl fidra
oroklédik.

Ez nem a bibliai Addm és Eva, nem 6k
az els6 emberpar, nekik is voltak
szuleik.

Y-Addm és mt-EVA valdszin(ileg mas
korban éltek, nem is ismerték
egymast.

Rajtuk kivul mas férfi és n6 is élt velik
egyid6ben, és azoknak is vannak ma
él6 leszarmazottaik.

(Ha megvizsgaljuk C, E, és G csaladja
sem halt ki, mindnek van leszarma-
zottja mindegyik generacidban, igy a
tobbi kromoszomahoz kapcsolt génjeik
jelen vannak.)



Az mtDNS és az Y-kromoszdma igen alkalmas
leszarmazasi viszonyok megallapitasara

Mivel egyik sem rekombinalddik, hanem valtozatlanul adodik tovabb
generacionként.
(Az Y-kromoszodmanak csak az X-el nem rekombinalddé szakaszait vizsgaljak.)

Kizarélag az id6k soran felhalmozédd mutaciok okozhatnak benntk valtozast.
Ez egy lassu folyamat, melynek sebessége kiszamithato.

Az egyes mutans valtozatok a populacidégenetikai események soran kihalnak
vagy elterjednek, fixalddnak (genetikai sodrdadas).

Egy valtozat fixalddasahoz sok generacio sziikséges, ami tobb 1000 évet vesz
igénybe, a fixalodas sem 6rok érvényd.



Az Y-kromoszoma és mtDNS szekvencia valtozasok alapjan
leszarmazasi vonalak rekonstrualhatodk

TTGCCG —— egyedi haplotipus
egy, vagy néhany

I egyedre jellemz6
C>T szekvencia véltozat

A>G TTGTCG

TTACCG
c>A TCACAG
T>C R
> haplocsoport
: AR egy nagyobb
TTACAG ) populaciot jellemz6

szekvencia valtozat

A DNS szekvencia a mutaciok miatt id6vel fokozatosan valtozik.

Minél hasonldébb a szekvencia annal kdozelebbi a rokonsag. »



A mai emberek mtDNS leszarmazasi faja

Genographic project (2005) 50 millid S, ,DNA Ancestry Kit”

~5 ezer egyén mtDNS-ét 6sszehasonlitva az egész emberiség leszarmazasa
rekonstrualhatd — Fold benépesiilésének legfontosabb szakaszaira,
G6seink migracios utvonalaira deriilt fény

mtfva A haplocsoportok foldrajzi elterjedese jellegzetes mintazatot mutat.
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Az elagazasi pontokat meghatarozott mutaciok (SNP-k) jelolik ki

A szekvencia osszehasonlitd
algoritmusok kijel6lik a kdzos 6st, és
— az elagazasokat meghatarozd kulcs
mutacios pontokat. Késébb elég csak
E’b ezeket vizsgalni.
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A haplocsoport fak térbeli és idébeli felbontast tesznek lehetévé

Phylogenetic tree of Haplogroup 12

(as of September 2013) M438/P215/831
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kor

Europe

A filogeografia logikaja

foldrajzi

A  haplocsoportok és
haplotipusok jellegzetes
eloszlast
mutatnak, mivel az egyes
valtozatok terjedése térbeli
elterjedést is jelent. Az
emberek vandorolnak, de a
tobbség mindig helyben
marad.

Kérdés:

Milyen finomsagu térbeli
és id6beni felbontasban
hasznalhatok a
filogenetikai adatok a
populacidk torténetének

nyomonkovetésére?
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A mai mtDNS haplocsoportok elterjedése alapjan
vandorlasi utvonal rekonstrualhato
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A szekvencia eltérések mértékébdl kovetkeztethetlink a szétvalas id6pontj'éra.

EXPANSION TIMES (years ago)

Africa 120,000 - 150,000
Out of Africa 55,000 - 75,000
Asia 40,000 - 70,000
Australia/PNG 40,000 - 60,000
Europe 35,000 - 50,000
Americas 15,000 - 35,000
Na-Dene/Esi/Aleuts 8,000 - 10,000

A fobb
haplocsoportok
idobeli felbontasa

10-100 ezer év. Fami |YTI’BE! DNA

2 Copyright 3004 - Genelingy by Genelics, Lid,, Family Tres DNA Al Rights Resenved,
Thits materizl may not be reproduced, repebkshed, atensd or resald without writhen pembssion.

mtDNA Migrations Map
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Az Y kr. haplocsoportok elterjedése hasonlé utvonalat
rajzol ki

../ Az mtDNS és Y-kr. L
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Minden Y haplocsoport is nagyszamu alcsoportra bonthaté

5 | :
R1a Clades (by SNP markers) I, | 12 main clades
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Rekonstrualhatdk-e az irott torténelmet megel6z6 népesség
mozgdsok a ma élé emberek DNS-e alapjan? (filogeografia f6
kérdése)

Lehetséges modellek a mai népesség eloszlas magyarazatara:

Sorozatos alapitd hatas “serial founder effect”: A Fold egyetlen forrasbal
kiindulva kisebb populaciok folyamatos kiszakadasaval fokozatosan
népesllt be, és azdta ez csak kismértékben valtozott. A legtobb

genetikai marker eloszlasa ezt tamogatja.

Kultura atvétel modellje: Egy Uj régészeti kultura megjelenése soran a
népessegcsere elenyészd volt, csak kultura atvétel tortént.

Népességvaltas modellje: A kultura valtas jelentGs népesség cserével
tortént, az eredeti népesség nagyrészt lecserél6dott.

Kevert (leapfrog) modell: A kultura valtas kisebb populaciék vandorlasahoz
kdothets, melyek elkeveredtek a helyben talalt 6si populaciokkal.



A filogeografiai modszer (1980-as évektol)

Egy haplocsoport gyakorisaganak tertleti eloszlasabal, helyi diverzitasabdl,
valamint a legfiatalabb k6z6s 6s koranak meghatarozasabol kovetkeztethetlink
a marker keletkezési helyére, idejére, és vandorlasi utvonalara.

Egy gén valtozataibdl kiszamolhatd, hogy mikor élt a legkozelebbi kozos Os. Ez
abszolut kormeghatarozas! Amennyiben a populacio két részre szakadt, az
elvalas legkorabban a legkdzelebbi kozos 6s utan lehetett. szétvalas
(vandorlas) id6pontja meghatarozhato.

Példa:

Az R1b Y-kromoszéma
haplocsoport gyakorisag
eloszlasa

Keletkezési hely Nyugat-
Eurépa?? (Nem.)
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Cavalli-Sfroza genetikai és Ammerman régészeti gradiensei 1984

L3
enetic Clines
[In Europe
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j polymorphisms)

korai neolit lel6helyek kora
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Csupan az 0sszes vizsgalt polimorfizmus 27%-
a mutat hasonlo eloszlast. Kés6bb néhany
DNS marker is hasonlé eloszlast mutatott.
=P Népességvaltas modell,
tobbséglink a neolit
bevandorloktdl szarmazik?

Poland

¢
France
R ¥

Kritika: A gén-gradiensek kialakulasanak
ideje, valamint legpolimorfabb jelenlét.



Gyakorisag gradiensekkel szembeni kritika:

A gén-gradiensek barmikor, akar Eurdpa elsé
benépesulésekor, vagy késbbb is kialakulhattak

Egy marker (valtozat) nem biztos, hogy onnan szarmazik ahol
a leggyakoribb, hanem ahol a legpolimorfabb

— Marker keletkezése utan nagyobb csoport elvandolasaval Uj helyre
kerul, ahol nagyobb gyakorisagra tehet szert.

— A keletkezési helyen eltoltott fixalodashoz sziikséges hosszu id6 alatt
Ujabb valtozatok keletkeznek.

Pl: R1b1b2 Y-kr. alhaplocsoport gyakorisagi eloszlas alapjan

ibériai eredetl, de mikroszatellita variancia eloszlasa alapjan

anatoliai eredetd.

Kidertlt, hogy az eurdpai népesség mikroszatellita
markereinek 40-60%-a kozel keleti eredetl, ez a neolit
népességvaltas modellt tamasztja ala



A filogeografiai modszer ma él6 populaciokon
ellentmondasos eredményekre vezethet

Richards M et al. 1996: Az eurépai mtDNS haplocsoportok kozul csak 20%-
nak a kozos 6se Neolit koru, a tobbi régebbi eredetd.

Az mtDNS és Y kr. adatokon végzett alapitd hatas vizsgalat (founder
analysis) egyarant azt josolta, hogy a mai eurdpai népesség 20-25% -a
szarmazik neolit kori bevandorléktél. Az eurdpai népesség zome paleolit
vadaszok leszarmazottja.

—> Kultura atvétel modellje, mégsem tortént neolit népességvaltas?

A modern DNS-bél levonhatd kovetkeztetések korlatozottak az idébeni
felbontas hianya miatt. Az adatok alkalmasak 10-100 ezer éves
nagysagrendl id6beli és nagyléptékid térbeli események rekonstrukcidjara
(Fold benépesedése), de az idében egymasra rétegz6dd népesség
mozgasokat nem képes elkiiloniteni, csak a sorozatos keveredések
végeredményet érzékeli.
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Keveredés mértékének becslése modern DNS-boI teljes
genomok 6sszehasonlitasaval (utébbi néhany év!)
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5000 teljes emberi genomot ismerunk. Szamitogéppel megbecsiilhetd két

népcsoport genetikai hasonldsaga, keveredéstik mértéke.
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Teljes genom elemzéssel kinyomozhato az egyes genom szakaszok eredete

Az egyes populaciokbdl szarmazo teljes genom szekvenciakat parosaval
hasonlitotjak 6ssze. Ehhez a vizsgalathoz kisebb mintaszam is reprezentativ lehet,
mert a keveredés miatt egy szekvencia darab el6bb utébb egy populacido minden
egyedében jelen lesz.
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A vilag 103 populacidjanak genom 6sszehasonlitasabadl
szamolt keveredési mérték (Pickrell és Reich 2014)

»0slakos” @ M. Europe M. Africa @ C._ Asia Mid. East
csoportokhoz S. Europe @ WIC/E. Africa ' NE. Asia Americas
hasonlitva Caucasus @ S. Africa @ E_Asia

Sok ellentmondas, hogyan keveredett az eurépai DNS az amerikai indianokéval?
25



A modern DNS-bol levonhato kovetkeztetések korlatai

A modern DNS adatok alkalmasak 10-100 ezer éves nagysagrend( id6beli és
nagyléptékd térbeli események rekonstrukcidjara (Fold benépesitése).

Finomabb id6beni felbontasra (100 -1000 éves nagysagrend) kevésbé alkalmas.
A modern DNS vizsgalat az id6ben egymasra rétegzodo népesség mozgasokat
nem képes elkiloniteni, csak a sorozatos keveredések végeredményét
érzékeli.

A pontosan datalt leletekbdl szarmazé archaikus DNS elemzésével sokkal
pontosabban rekonstrualhatok a torténeti léptékl populacids valtozasok.
Az archaikus DNS vizsgalatok pontos id6beli felbontast tesznek lehetdvé.

Eltér6 korokbodl és lel6helyekrdl szarmazé maradvanyok 6sszehasonlitasaval
kovetkeztethetlink a népesség cserékre vagy népesség vandorlasokra.

Minél tobb korbol és lel6helyrdl ismerjuk a DNS adatokat annal pontosabban
rekonstrualhatok a népesség mozgasok.
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Az aDNS kozvetlen adatokkal szolgal, de vannak korlatai

A madszer korlatai: 1. Kis mintaszam, mintavételi hiba. 2. Trépusi terileteken
alig hasznalhatd. 3. Szinte minden adat mtDNS, Y kr. és autoszomas markerek
nehezebben vizsgalhatok. 4. Szennyezés veszélye, megbizhatosag??

Eurdpai aDNS 2012 2015 magyar
Paleolit/Mezolit 40 110

vadasz-gyUjtogetd
(45000-10000 éve)

Neolit foldmaveld 109 400 80

(5500-1500 éve) (Starcevo, Kérés, LBK,
Alfsld)

Réz/bronzkor 150 450 2

vaskor 100 160

Kézépkor (400-1500) 150 250 30 honfoglalé-kun

14 lombard, 3 mumia

Az utdbbi 15 évben a korlatokat fokozatosan felszamoltak. Teljes genom

szekvenalasok torténtek aDNS-b6l, az id6beli korlat 100 ezer év folé kerult.
27



Mit tudtunk meg eddig az aDNS adatokbdl?

A Fold els6 benépesitése ota (2,5 millio éve a Homo erectus koratdl napjainkig)
oriasi népesség mozgasok, népesség cserék és keveredések torténtek. Mar az 6si
populacidk mindegyike is keveredett. A nem afrikai népesség 2% Neandervolgyi
géneket, a délkelet-azsiai 5% Denisova géneket tartalmaz. A Denisova 1%
Neandervolgyi, és 8% ismeretlen eredetd human géneket tartalmaz.
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* H.erectus 1,1 millié éve jelent meg Eurépaban
* H. neanderthalensis 75-30 ezer éve
* H. sapiens 45 ezer éve |épett a kontinensre

— Jég kiterjedésével visszaszorul a refugiumokba (DNY-Eu: Spanyolorszag; Kozel-Kelet:
Sziria, Palesztina, Jordania, Libanon; Balkan és K-Eurdpa sarkvidéke

— 25-19,5 ezer éve a pleisztocén végén ujra kiaramlas

— 12,8-11,5 ezer éve holocén elején klimavaltozas — mezolit kulturkor elterjedése
— 10,6-6,3 ezer éve a foldm(ivel6 neolit kulturak elterjedése a kozelkeletrdl

— 6300 (rézkor)-maig tarté népmozgasok

Key

Maximum Sea Level
during the Ice Age

Today — modern Homo sapiens

Neanderthal Denisllan
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Az aDNS adatok megmutattak, hogy a mai népesség szinte sehol
nem az elso telepesek leszarmazottja

Raghavan, et al. 2013: Eurdpa és Eszak-Amerika népessége egy mara kihalt
24-17 000 éves Gsi Eurazsiai populdcio leszarmazottja. Ez Kelet-Azsiabdl
szarmazo populacidkkal keveredett, miel6tt atkelt Amerikaba.

Rasmussen, et al. 2010: Gronland 6slakoi (4000 éve) hasonldbbak a mai
szibériaiakhoz mint az eszkimdkhoz. Eszak-Amerika 12000 éves Gslakosai
hasonldbbak a mai dél-amerikaiakhoz mint az északi indidnokhoz.

Az eurodpai ,indian” gének magyarazata

\ Minden
kontinens tobb
hullamban ujra
S % népesult.

’ R K——? ~1-10 kya ®
> ~10-20 kya
& >20kya 30



Neolit kori kulturavaltas Eurépdban (10-6,3 ezer éve)

- A populécio sirliség 100-szorosara n6 (0,05 - >5 f6/km?).
- Gazdasagi-tarsadalomszervezési valtozasok.
- Nyelvi homogenizalédas nagy teruleteken.

A Kozel-Keletrdl terjedt északnyugati iranyban, de hogyan?
Modellek: 1., Népességvaltassal 2., Csupan kultura atvétellel 3., A kett6 egyutt

I

5

AJ1,J2, K T
haplocsoportok
ekkor kerllhettek
Eurdpaba.
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Eurdopa lakossaga a neolit végéig legalabb 3-szor
felulrétegzédott

Bramanti, et al. 2007: Eurdpa paleolit, neolit, és a mai népessége genetikailag 3 kiilonb6z6
populacio.

Brandt, et el. 2013: 364 mtDNS minta 25 német temet6bdl (5500-1550 éves): Eurdpa korai
neolit telepesei kdzel-keleti, anatdliai, kaukazusi eredetliek, de ez 3000 éve (késb neolit)
lecserél6dott a mai Kelet-Eurdpaban és Oroszorszagban él6khoz hasonld népességgel.

First evidence for Farming developed First evidence for The lceman  Stonehenge Nebra sky disc
cereals with the LBK in domesticated horses

in Central Europe Central Europe in tha Pontic-Caspian steppe m . @
\" 6000 cal BC . SMcaIBC« 4000 cal BC 3000 cal BC 2000 cal BC 2000 cal AD
. I R I

N
llll — I I — llll lllllll llll lllll Illl.

1 A 1 L i i 1 L L 1 1 ' L '
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A Neolit eurdpai terjedése aDNS és régészeti adatok alapjan

A neolit kulturkor terjedésével parhuzamosan kb. 1500 év alatt az egységes
mezolit génkészletet jelentds mértékben 70-80%-ban megvaltozik.

Ez azt bizonyitja, hogy a kultura valtas jelent8s népességvaltassal tortént.

Viszont Ujabb 1000 év mulva ismét n6 a mezolit eredetd gének gyakorisaga. Ez
arra utal, hogy a helyben lakdk nem haltak ki, hanem jelent6s mértékben
keveredtek a neolit bevandorldkkal, és atvették a kulturat.

A genetikai adatok a kevert (leapfrog) modellt tamasztjak ala. A kultura valtas
azonban nagymeéretd populacid mozgassal tortént. Legkés6bb és legkisebb
népességgel Eszak-Eurdpdaba jutott el a neolitikum, itt maradt fenn leginkabb az
eredeti mezolit génkészlet, legmagasabb az észteknél, litvanoknal 30%.

A legmeglepdbb adat az, hogy a neolit génkészlet nem felel meg a mai eurdpai
génkészletnek, annak csupan toredékét adja.

Ez azt jelenti, hogy a kés6bbi korokban szintén jelent6s népesség mozgas
torténhetett. 23



A Neolit eurdpai terjedése aDNS és régészeti adatok alapjan
T

Nla haplocsoport és a neolit kultura egyarant kdzel-keleti eredetd, és a
Karpat-medencébdl terjedt el Eurdpa nagyobbik felén.
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A Neolit eurdpai terjedése aDNS és régészeti adatok alapjan

8000-7800 éve neolit csoportok |éptek a Duna volgybe (Sztarcsevo
kultura fehér-keramia szakasza),

35



A Neolit eurdpai terjedése aDNS és régészeti adatok alapjan

8000-7500 éve a neolit |étforma elterjedt a Karpat-medence keleti és déli
részén (Koros-Sztarcsevo kultura).
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A Neolit eurdpai terjedése aDNS és régészeti adatok alapjan

S s R

v
Okoldgiai gat akadalyozta 300-400 évig a tovabbterjedést, ezalatt a neolit
Sztarcsevo és a helyi mezolit Koros kultura egymasra hatasabol megsziletett az
Alfoldi Vonaldiszes Keramia (AVK = LBK) kultura. 37



A Neolit eurdpai terjedése aDNS és régészeti adatok alapjan

J

Az LBK egységes kulturaként 500 év alatt igen gyorsan szétterjedt Eurdpa kozepén, T, N13, K,
és W mtDNS haplocs. népességgel. A tengermelléken ezzel parhuzamosan Cardial
kulturaként terjedt a neolit (foldmUvel6-allattenyésztd) életforma. 38



A Neolit eurdpai terjedése aDNS és régészeti adatok alapjan

Sunnel \Beaker

6500 éve

7, SF A

Az 5200 évesre datalt észak-lengyel, észak-német, dan, dél-norvég és svéd Funnel
Beaker kultura volt a neolit végallomasa. Ezek a neolit kozosségek intenziv csere-
kapcsolatban alltak a helyi halasz-vadasz-gyUjtogetSkkel. 39



Mit tudunk az 6si népesség fenotipusarol?

Morelle et al., 2014 A neolit bevandorlék sotét hajuak és szemdiek
A 7000 éve élt haldsz-vadaszok voltak vilagos bdrszinnel. Genetikailag a mai
genetikailag a mai skandinavokra Szardiniaiakhoz alltak legkozelebb, akik a
hasonlitottak, de sotét briik és kés6bbi migracioktdl elszigetel6dve megdbrizték
kék szemuk volt az Gsi neolit géneket.

A vilagos bdrszin

elterjedése nem
adaptacio, hanem
intenziv szexualis

szelekcid eredménye
lehetett, amely kb.
3000 éve, a
bronzkorban érte el
mai gyakorisagat.

A mai kozel-keleti népesség genetikailag mar tavol all a 10 ezer éve onnan kiaramlé
neolit népességtdl, mivel a kés6bbi bevandorlasok jelentésen atalakitottak.
40



4500 éve, a neolit végén Ujabb népesség bearamlashoz
kapcsolhaté kultura valtas tortént.

Haak, et al. 2015: 69 minta (800-3000 éves) genom szekvencia alapjan
Allentoft, et al. 2015: 100 minta 900-6000 éves genom szekvencia alapjan

-
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: >

A zsindrdiszes keramia nomad népessége 500 éven belll 75%-ban lecserélte
Europa génkészletét. EbbSl a bevandorlasbdl szarmazhatnak az indoeurdpai
nyelvek. 41



Eurdpa mai népessége genetikailag 3 f6 0sszetevore vezethet6 vissza:
Mezolit vadaszok, Neolit foldmiivesek, és Késé Neolit nomadok.

A mai Eurdpai népesség alapja 4500 — 2300 éve a mai Ukrajna teruletérdl vandorolt
Eurdpaba. Ekkor jelennek meg a ma leggyakoribb eurdpai haplotipusok (R1a, R1b)

7 2N
a 5.000 @ Og . .
<I_/yearsﬁ ago @ f Viszont Ujabb
(65 Mb) / 5,300-4,400

years ag ob 1000 év mulva
27—97M . ’ . 7
é‘f}{/xf ) ismét gyakoribbd
- valik az eredeti
mezolit-neolit
5,300
years ago
(7.5x WGS)

génkészlet. Vagyis
\ az Ujabb
Q\A\ \
—\‘ ~ =
\

4000 years-ago

bevandorlok
ismét intenziven

A\ ‘ keveredtek a
7,000 years ago i\\‘\\ helyiekkel.
(16-41 Mb) 0

/fé TN
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A Yamnaya (godorsiros) kurgan kultura genetikailag
két f6 6sszetevobal all

Egy Osi eurdzsiai mezolit génkészletbdl (amely atkelt Amerikaba is), egy kismértékd
kozel-keleti bedaramlasbadl, (melybdl kés6bb az ottani Neolit génkészlet kialakult).

.Combed ware " =

J
J
(

. _Yamna culture

Kelteminar
h 1! - / e 1 I
{a — Y N, N e
: L o N e
f S s r/ﬂ o / }fr’
7 - b A . b
i —— /

13 300 és 9,700 éves gruz leletek genom szekvenciaja arra utal, hogy 6k a
Yamnayak Gsei. 25 ezer éve a Kaukazusban elszgetel6dtek a déli szomszédoktal,
majd a jégkorszak utan keveredtek az északi vadaszokkal. 43



A Yamnaya kultura keletre és nyugatra is kiaramlott

Leszarmazottaik hoztak létre az Afanasievo bronzkori szkita kulturat, mig a Corded
Ware keleti kiaramlasa eredményezte a Sintashta, Andronovo azsiai lovas kulturakat.

Afanasievo

Corded Ware

Yamnaya Sintashta and
Andronovo

Az Altaj labainal 2000 évvel ezelbttig |étez6 bronzkori Afanasievo szkita kultura
tagjai genetikailag megkilonboztethetetlenek a Yamnayaktdl, és kulturalisan is
hasonldak, kurganokba temetkeztek. Az 6 leszarmazottaik a Tarim-medence ujgur
terlleten talalt europid mumiak.



A Kelet-Eurdpabdl szarmazé lovas-nomad kultura donté
hatast gyakorolt Eurépa és Kozép-Azsia genetikai arculatara.

A Yamnaya (godorsiros kultura) népessége genetikailag a Kaukazusi és nyugat-
Azsiai (sztyeppei) mezolit népesség keveredésével jott |étre (Jones et al., 2015).
A Yamnaya lovas nomad kultura volt okros szekerekkel, jellegzetes kurgan
temetkezéssel. A 40 000 alfoldi kunhalmok (Kr.e. 4500-1500 ) ett6l a kulturatdl
szarmazik. Ez a kultura kelet felé Ko6zép-Azsiaig (Altaj, Tarim-medence) terjedt.

A mai Eszak- és Dél-Eurdpa kozotti embertani (genetikai) kiildnbség elsGsorban
a Yamnaya bevandorlasnak koszonhet6. A Norvégok kb. 50% Yamnaya
leszarmazott, és a Yamnaya gének aranya dél fele csokken.
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A Baszkok eredete

Kulturalisan, nyelvileg és genetikailag elkilontlnek kornyezetuktdl, G6si
népcsoport. A Cardial (kagylé benyomatos) neolit kultira 6700 éve jelent meg

a terileten.

Golfe de " France- -
Gascogne

Glinther et al., 2015:

Két 3,500 and 5,500 éves maradvany teljes
genom szekvencidja a mai baszkokéra
hasonlit legjobban. A genomjuk 6si mezolit
és neolit szekvenciak keveréke.

A Baszk kultura és nyelv tehat tobb ezer
éves. Miutan a neolit foldmdlvesek
keveredtek a helyi vadaszokkal nyelvileg és
kultdralisan izolalédtak.

A baszk teriletet a kés6bbi bevandorlasok és hoditasok nem érintették.
Sem a Yamnaya (zsindr diszes kultura) bevandorlékkal, sem a kés6bbi arab

hoditokkal nem keveredtek.



Amerika benépesedése Y kr.

Kevés Y-haplocsoport, féként C és Q, melyek azsiai eredetliek.

Y Haplogroups

of the World
Qo

Oa [0 B c [Op [Jexe3v[ e3vl]F
[Jc B B By Bk BHL Bwm
BN o [Jp [Ja B Rrxk1[]R1alll R1b[ ] Other
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Amerika benépesedése mtDNS
Kevés mtDNS haplocsoport, féként A, B, C, D, X melyek azsiai eredet(iek.

AU

MTDNA Haplogroups
of the World

AL Altaians KO Komi AM
AT Aboriginal KU Kurds
Taiwanese MA Mansi e P T
AU Aleuts MC Mongols ‘
AM Amerinds ND Na-Dene BLI—LZ L3|—|M .CDZID[—‘G.E
BU Buryats NI Nivkhs =
CH Chukchi PA Palestine=Egypt [Ja @N . I W . A [l X . Y [___l R . B
ES Eskimo PE Persians (Iran)

EV Evenks PO Polynesians F E HV D H E] \Vi [] P D J . T . U D K :| Other

HA Han Chinese SA Saami
HT Han Taiwanese SB Sabah (Borneo)

Specific tribes or locations are shown at left. Unlabelled pies are for general population in the area.
HZ Hazara SP  South Pakistan s : : n o 9 s vt

African, American, and especially Polynesian areas are very large. The data in this chart is supposed

:$ :?ec:ri:en ;E 13:3:"6 tc represent the situation before the recent European expansion beginning about 1500 AD.
JP Japanese UZ Uzbeks Assignments in Australia are somewhat iffy.
KE Kets YA Yakuts

Copyright © 2005 J. D. McDonald



Amerika benépesedése genom adatok

Mindegyik indidan mtDNS és Y-kr. haplocsoport Kézép-Azsidban keletkezett.
A teljes genom szekvenciak arra utalnak, hogy 30 ezer éve egy eurazsiai és egy
délkelelet-azsiai vonal egyesult miel6tt 15 ezer éve atkelt a Bering-szoroson.

" {
é, < oy & _. ;
. . '&‘~ \
“Malta boy o >
24000 é @ , I
/ | Anzj,ck 50y
12500seves
W) .

Ezt kovetOen ezer éven belll benépesitették az egész kontinenst.
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Amerika benépesedése 2 (3) hullamban tortént

Genes mix to form LAND BRIDGE .
American group = P
“"3"“ ""1"%. :

"\ AMERICANS %%

¥17,000-14,000ya

On Your Knees Cave o
~10,300ya ‘ ANZICK

archaeological site | 12,600ya
- 3-year-old
child found in

~Paisley Caves > e Montana 1968
~14,100ya| .

archaeological site

Monte Verde, Chile
~14,500vya ;
archaeological site !

Az amerikai
Gslakosok
genomja  sokkal
kevésbé hasonlit
a mai kelet-
azsiaiakhoz

(japan, kina,
korea), sokkal
jobban az

eurdpaiakhoz.

Az eszkimok
egy esetleg 2
hullamban utdélag
vandoroltak  at
Amerikaba 5000
éve.
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A honfoglaldk genetikai szarmazasa
nagy felbontasu mtDNS genom
vizsgalatok alapjan

Torok Tibor, Neparaczki Endre, Maréti Zoltan,
Kocsy Klaudia, Maar Kitti, Kalmar Tibor, Bihari Péter, Nagy Istvan



Nagyszamu mintat vizsgaltunk a legkorabbi temet6kbél

Temeto mintaszam

1., Karos-I 11/11

1., Karos-II 49/69

1., Karos-lll 18/19

2., Kenézl6-F-l 10

3., Harta-Freifelt 1

4., Magyarhomorég 1

5., Oroshaza-Gorb. 1

6., Szabadkigyds-P. 1

7., Sarrétudvari-H 8

8., Szegvar-Oromd. 2
Osszesen: 102

A felsd tiszai Bodrogkozben a honfoglalok elsé
leletanyagu temet6csoportja.

Leletanyaguk 0sszetétele egyedi, nagyszamu
fegyveres feérfival.




Filogenetikai-filogeografiai elemzés

Feltételezzik, hogy minden egyén egymastol fliggetlen szarmazasu, ezért
mindegyik minta szarmazasat kulon-kulon vizsgaltuk.

A 102 minta 67 Vizsgaljuk meg mind a 67
al-haplocsoportba —> egyedi leszarmazasi
tartozik. vonalat!

Az 6sszes ismert mitogenom letoltése (32683 modern, 420 archaikus).
Szekvenciak rendezése Haplocsoport szerint.

Az egyedi honfoglal6 szekvenciakkal megegyez6 haplocsoportba tartozok
kivalasztasa.

Szekvencia illesztések, 67 filogenetikai fa elkészitése.

Adatbazisbadl kikerestik a legkozelebb es6 szekvenciak foldrajzi szarmazasat.



A

Az A12 csoportba tartozo mintak filogenetikai faja

T16189C1

A2

A délkelet Azsia

A1ZTHG T14290C

A12 belsé Azsia

G17094 ASTS4AG G160384 T16338C

Al2a

Karos3/12

HQ713446.1
Kunming Yunnan
China

EF153771.1
Buryat

Al?2a

EU007868.1 észak Azsia
North Asia

A

AY519488.1
mansi




Az A12 haplocsoport filogeeografiai elterjedtsége
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Arctic Qircle
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MN1ala

Az Nlala csoportba tartozo mintak filogenetikai faja

TEEIC G2702A AS315G ASS01G C16147g T16172C C16248T C16355T kelet—kt')'zép Azsia
T152C! GU290214
: N1atlalala — &2
Niatat|—oaoe G16147A Kazakh
S Kenézl6/-F/1045 \
Mi1atala———
AZTO2G! CE164T GH300A Oroshaza-G/2
MN1iatatad (8“03)
NAGTEE, | 16541C T16185C!
Karos2/9 ]
Kenézl6-F/1027 Karos2/60
nyugat Europa RISESS1 o KY369849
Sintastha ] ‘ Early Sarmatian
! Scythian Pazyrik
EF486519 P
Czech , EF153778  GU290209
Buryat . Ecsegfalva
cal.: JX154061
Neolithic farmers / Finland EF486518 Hungary
A o= Belgorod
GU290?15 Russia
Russia \
GU123026
.‘ Volga Tatar
_ Karos2/31
Szabadkigyo6s-P/7
KM103655 (angx) EF660944
Western Balka faly
1a1ala N1a1ala1
Anatdlia kelet Eurdpa
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Az Nlalal haplocsoport filogeeografiai elterjedtsége

Arctic Qircle

Hyderabad
9 1 70° 0pM00.0°.
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Osszegzés: a 102 honfoglalé anyai vonalainak
szarmazas szerinti megoszlasa

burjat, kinai (foként Bels6 Mongdlia!), mongol, kazah, tatar,
bargut, jakut, even, evenk, mandzsu, tuvai, japan, kirgiz, tibeti,

uzbég, udege, ulcsi, jukagir

eurazsiai
10.8 %

Kaukazus,
kozép-keleti

észak-nyugat
europai

azeri, ormény,
druz, torok,
irani, iraki

dan, német,

norvég, svéd,
angol, skét, ir,

orosz, ukran, belorusz, lengyel, magyar, cseh, szlovak,
szerb, horvat, finn, olasz, spanyol francia, stb.



A kelet-belso-azsiai talalatok foldrajzi eloszlasa

Arctic Qircle
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A ma él6 magyarok genomi admixture analizise ugyanezen
O0sszetevOket talalta (Hellenthal 2014)

or
|

}

Bar eltér6 aranyban: csak 4% a kelet-bels6 azsia komponens, amely i.sz.
400-1000 kozott kerilt be a magyar génkészletbe.
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