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ÖSSZEFOGLALÁS

Közel harminc éve a régi DNS-ek vizsgálata az emberiség történetének kutatásában ered-
ményes módszernek bizonyult, és ez mára néhány kezdeti nehézség leküzdése után rutinfe-
ladattá vált. Az emberi fejlődés kérdésein túlmenően fontos eredmények születtek például a 
Neander-völgyi és a modern ember rokonságával kapcsolatban. Ma az emberi DNS vizsgálata 
magába foglalja a település- és néptörténet és a vándorlások kutatását, a népcsoportok közötti 
és belüli rokoni viszonyok rekonstrukcióját, valamint – a régészettel és az orvostudománnyal 
érintkezésben – őseink egészségi állapotának feltárását.

ABSTRACT

Ancient DNA analysis has been established as an effective research method for a better under
standing of the history of humankind during the past roughly thirty years. Despite the occa
sional initial difficulties, which ultimately resulted in the definition of authenticity criteria, 
working with ancient DNA has by now become routine. In addition to questions of human 
evolution, which, for example, resolved important issues regarding the relationship between  
Neanderthals and modern humans, the goals of human DNA research today include the study of 
settlement and population history as well as of human migrations, the reconstruction of kinship 
relations between and within groups, and the exploration of our ancestors’ health condition in 
collaboration with archaeology and medical research.
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BEVEZETÉS

A történeti genetika („archeogenetika”, „bioarcheológia”) immár kb. harminc 
éve alakítja biológiai és történeti tudásunkat az archeo-DNS (aDNS) elemzése ré-
vén. A régmúlt aDNS mintáinak feldolgozása során az eredmények értelmezését 
főként a DNS hidrolitikus folyamatok általi lebomlása nehezíti. További nehéz-
ségeket okoz a DNS fragmentálódása, az egyes nukleotidok és a bázisstruktú-
ra változása. A mintából a DNS kinyerésének abszolút felső határa ötszázezer 
év körül mozog. A mintát feldolgozó személyek által bevitt szennyeződés, va-
lamint a hitelesség kritériumaihoz való ragaszkodás további fontos szempontok 
az aDNS feldolgozása során (Hofreiter et al., 2001; Willerslev–Cooper, 2005). 
Az emberi DNS kutatása területén a csoportokon belüli, illetve csoportok közti 
családi kapcsolatok rekonstruálása, valamint őseink egészségének és betegsége-
inek vizsgálata áll az emberi populációs, evolúciós és a migrációs folyamatokkal 
foglalkozó tudományág középpontjában. A kezdeti nehézségek után a történeti 
genetika megalapozása az 1990-es években történt meg (Pääbo, 1985; Stoneking, 
1995; Richards et al., 1993; Herrmann–Hummel, 1994), az aDNS vizsgálatának 
kezdetei óta az emberi maradványokon túl a növényi, állati mintákon, valamint 
üledékeken és szerves maradványokon végzett kutatások is az eszköztárához tar-
toznak (Herrmann, 1994). Ezzel egy időben a humán- és populációgenetika egyre 
intenzívebben kezdett foglalkozni az emberiség eredetével és fejlődésével (Bren-
ner–Hanihara, 1995; Cavalli-Sforza, 1996), ez ma számos publikáció tárgyát ké-
pezi (Pääbo et al., 2004; Hagelberg et al., 2015; Haber et al., 2016; Hofreiter et 
al., 2014; Willerslev–Cooper, 2005; Orlando et al., 2015; Slatkin–Racimo, 2016). 
A továbbiakban Európa benépesülésére és népességtörténetére összpontosítunk.

A HOMO SAPIENS EVOLÚCIÓJA?

Az anatómiailag modern ember (Homo sapiens) bölcsője, ahonnan minden ma élő 
ember származik, egyértelműen Afrikában volt (Stringer, 2016). Ezen a földré-
szen alakult ki a H. sapiens kb. 250 000 évvel ezelőtt különféle ősi afrikai populá-
ciókból (Hammer et al., 2011). A H. rhodesiensis/H. heidelbergensis leszármazot-
tai genetikailag fejlettek voltak, egymással szoros kapcsolatban álltak, genetikai 
anyagukat évezredeken át cserélték ki egymás között, és az egész afrikai kon-
tinensen elterjedtek (Wood–Lonergan, 2008). Mintegy 125 000–60 000 évvel 
ezelőtt áramlott ki a H. sapiens Afrikából Európába és Ázsiába, ahol kb. 45 000 
éve vált tömegessé a jelenléte (Hammer et al., 2011), itt találkozott az eurázsiai 
őslakosokkal: a Neander-völgyi emberrel és a gyeniszovai emberrel (Finlayson, 
2004). A csoportok közti együttélés – a kompatibilitási határok ellenére – közös 
leszármazottakhoz is vezetett, melynek nyomait a saját örökítőanyagunkban ma 
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is láthatjuk (Fu et al., 2014; Kuhlwilm et al., 2016; Mallick et al., 2016); a mai 
európaiak/délkelet-ázsiaiak DNS-ének néhány százaléka a Neander-völgyi (Ver-
not–Akey, 2014; Sankararaman et al., 2014; Racimo et al., 2015), illetve a gyenyi-
szovai emberre vezethető vissza (Reich et al., 2010; Sankararaman et al., 2016). 
A 45 000 évvel ezelőtt Európában letelepedő, anatómiailag modern ember nem 
volt a mai európaiak közvetlen őse (Fu et al., 2016), csupán azok, akikből a kb. 
37 000 évnél fiatalabb emberi maradványok származnak, tekinthetők egyértel-
műen őseinkként. Habár a drámai éghajlati események az utolsó nagy jégkorszak 
során az eredeti észak- és közép-európai populációt visszahúzódásra kénysze-
rítették Délnyugat-Európa irányába, genetikai folytonosság mutatható ki a jég-
korszak előtti és az eljegesedés csúcspontja után Közép-Európába visszatelepült 
emberek között. Újabb bizonyítékok alapján az európai és a Közel-Keleten élő 
emberek közötti szoros rokonság a jégkorszaki, azonos területen való együttélés 
következményének tekinthető. A mtDNS (mitokondrium) adatok további kiérté-
kelése világított rá arra, hogy milyen mélyreható demográfiai változások zajlottak 
le ezekben az időkben (Posth et al., 2016): ezek egyetlen, átfogó és gyors elterje-
dési hullámot sugallnak. (Érdekes módon a mtDNS Hg M – egy, a mitokondrium 
oxidatív funkcióit érintő mutáció, amely a mai európaiakból hiányzik, az ázsiai 
és az őshonos amerikai és ausztráliai lakosságban széles körben elterjedt, még 
megtalálható az utolsó jégkorszak kiteljesedése előtti időből származó közép-eu-
rópai mintákban. Feltételezhetjük, hogy az emberi populációk visszahúzódása a 
mérsékeltebb klímájú Dél- és Délnyugat-Európába a jégkorszak leghidegebb idő-
szakában zajlott le, ahonnan később a felmelegedés során visszatértek Közép- és 
Észak-Európába, ami hozzájárult a Hg M elvesztéséhez.)

POPULÁCIÓTÖRTÉNET ÉS NÉPESSÉGFEJLŐDÉS AZ ÚJKŐKORSZAKBAN

Az aDNS-kutatások középpontjában az elmúlt tizenöt évben a neolitikumban 
lezajlott európai letelepedés történetének időrendiségét vizsgáló populációgene-
tikai tanulmányok álltak. Ezek elsősorban azt voltak hivatottak eldönteni, hogy 
a mezőgazdaság és az állattenyésztés európai elterjedése a Közel-Keletről ér-
kezett bevándorlók területfoglalásának vagy csak a megfelelő tudás átkerülésé-
nek volt-e köszönhető. Előzetes kutatások (Haak et al., 2005; Bramanti et al., 
2009) után nagy mintaszám bevonásával végeztek vizsgálatokat Európa három 
központi jelentőségű régiójában: Közép-Németországban, a Kárpát-medencében 
és az Ibériai-félszigeten. Az eredmények, melyek főként mtDNS-kutatásra ala-
pultak, rendkívüli módon kiszélesítették látókörünket az újkőkorszak kezdetéről 
és lefolyásáról a korai bronzkorig, valamint felbecsülhetetlen értékű ismereteket 
nyújtottak az adott kor szereplőiről. A legfontosabb eredményeket összefoglal-
va: megerősítést nyert az a feltételezés, hogy a Kárpát-medence folyosóként mű-
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ködött Közép-Európa neolitizációs folyamatai során. Összehasonlítva a dél-du-
nántúli Starčevo-kultúrát (Kr. e. 6200–5450 között létezett kultúra – a fordító 
megjegyzése) és az azt követő vonaldíszes kerámia kultúrát a Közép-Európában 
vonaldíszes kerámiát használó populációval, a genetikai profiljukban nagy ha-
sonlóságot lehet kimutatni, ami közös eredetre utal (Szécsényi-Nagy et al., 2014; 
2015). Mind a mtDNS, mind pedig az Y-kromoszomális adatok azt támaszják alá, 
hogy a Starčevo-populáció a Közel-Keletről és Délnyugat-Ázsiából származik 
(Szécsényi-Nagy, 2015; Keerl, 2014). A neolitikus földművesek megérkezésére 
Közép- és Nyugat-Európa már ott élő vadászó-gyűjtögető népessége különböző 
módon reagált. Közép-Európában, a Közép-Elba-Saale területen a bevándorlók 
kezdetben lecserélték a helyben élő vadászó-gyűjtögető csoportok nagy részét, 
melynek során párhuzamos társadalmak jöttek létre. Meglepő módon – a korábbi 
vadászó-gyűjtögető népek északi leszármazottainak visszatérése révén – a töl-
cséres szájú edények kultúrája (Kr. e. 4200–2800 között Közép-Európa északi, 
Kelet-Európa középső részén és Dél-Skandináviában kialakult paraszti kultúra – 
a fordító megjegyzése) elterjedése idején egy közös génállomány jött létre.

Az újkőkorszak végén elsősorban a zsinegdíszes kerámia kultúrával jellemez-
hető populációnak a sztyeppékről való vándorlása járult hozzá a jelenlegi euró-
paiak további genetikai sokszínűségéhez. Ezzel szemben az Ibériai-félszigeten az 
újkőkorszaki letelepedés egészen máshogy zajlott le. Már a korai földművesek 
megérkezésének idején erős volt a keveredés a helyi lakosok és a bevándorlók 
között. A genetikai diverzitás ott a legnagyobb, ahol az újkőkori, a Közel-Keletről 
származó bevándorlók az őslakosokkal a legközelebbi kapcsolatba kerültek: az 
Ibériai-félsziget északkeleti részén és az Ebro-völgyben (Szécsényi-Nagy et al., 
2017). Szembetűnő, hogy a korai bronzkorba való átmenet idején az új lakos-
ság keleti sztyeppékről történt beáramlása Közép-Európában genetikailag erő-
sen megmutatkozik (Haak et al., 2015), ez a spanyolországi és portugáliai korai 
bronzkor mtDNS-adataiban azonban még nem bizonyítható. Az eredmények azt 
mutatják, hogy a jelenlegi genetikai variabilitás kialakulása egy komplex folya-
mat következménye, és nem magyarázható a helyi vadászó-gyűjtögető lakosok és 
a Közel-Keletről bevándorló földművesek egyszerű keveredésével.

A genom kutatásának (az emberi DNS összessége – a fordító megjegyzése) meg-
jelenése a letelepedés történetével kapcsolatos korábbi állítások pontosságát jelen-
tősen megnövelte. A teljesgenom-vizsgálatokhoz előzetes kutatások alapján olyan 
mintákat választottak ki, melyek nagy mennyiségű eredeti DNS-t tartalmaztak. Az 
első, egész genomon alapuló tanulmány kilenc őskori ember és 2345 modern kori 
személy publikált genomikai adatainak összehasonlítása volt (Lazaridis et al., 2014). 
Az eredmények alapján három, élesen elkülönülő ősi csoport körvonalazódik, me-
lyekhez a ma élő legtöbb európai ember társítható: a nyugat-európai vadászó-gyűj-
tögetők, akik minden európai leszármazásához hozzájárultak, az észak-eurázsiai-
ak, akiknek a nyomai megtalálhatók a közép- és kelet-európai csoportokban, és a 
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korai földművesek, akik anatóliai és levantei bevándorlóként érkeztek Európába, 
de mind Nyugat-, mind pedig Kelet-Európában letelepedtek. Az hogy egyre na-
gyobb mintákon lehetett genomszintű vizsgálatokat végezni, az európai lakosság 
eredetének és összetételének, valamint a kontinens „gyarmatosításának” alaposabb 
megismerését eredményezte (Mathieson et al., 2015; Haak et al., 2015; Rasmussen 
et al., 2014). A bevándorló földművesek genetikailag jelentősen különböztek az ős-
lakos vadászoktól és gyűjtögetőktől az összes vizsgált földrajzi régióban. Az orosz 
sztyeppék kortárs Jamnaja-kultúrája állattenyésztői (a Jamnaja az orosz sztyep-
péken élő népek egyik kultúrája – a fordító megjegyzése) szintén eltérő genetikai 
profilt mutatnak, mely a kelet-európai vadászó-gyűjtögetőktől és a dél-kaukázusi 
népcsoportoktól való leszármazást mutatja, a korai levantei földművesek befolyása 
azonban nem mutatható ki náluk. A Jamnajával szoros rokonságban álló zsinegdí-
szes kerámia kultúra által terjedt el a „sztyeppe genetikai jel” keletről nyugat felé, 
ami akkortól kezdve megtalálható volt szinte minden bronzkori kultúrában, és jelen 
van a mai európaiakban is. Ez a Kr. e. 3. évezredben lezajlott esemény tekinthető 
a második nagy, Európába irányuló bevándorlási hullámnak a korai földművesek 
Kr. e. 6. évezredben a Közel-Keletről történt migrációja után.

A genomvizsgálatok a Termékeny félhold (a Közel-Kelet egy félhold alakú te-
rülete, amely Mezopotámiát, a Kánaánt és a Nílus-völgyet foglalta magában) első 
földművesei genetikai szerkezetével kapcsolatos ismereteinket is gazdagították. 
Ezek szerint a Közel-Kelet lakosságának körülbelül a fele „őseurázsiai” ősökhöz 
köthető; náluk a Neander-völgyi génekkel való keveredés alig mutatható ki (Laza-
ridis et al., 2016), már korábban el kellett különülniük más, nem afrikai származá-
si vonalaktól, mielőtt további csoportok létrejöttek volna belőlük. Dél-Levante és 
a Zagros-hegység legelső földművesei genetikailag nagyon eltérők voltak, és va-
lamennyi a helyi vadászó-gyűjtögető csoportoktól származott. A bronzkorban le-
zajlott csoportok közötti, valamint az anatóliai földművesektől származó további 
génáramlás során azonban genetikailag olyan keveredés jött létre, hogy a köztük 
lévő genetikai különbségeket már nem lehet kimutatni. A közel-keleti földműve-
sek és a környező területek lakosai közti csoportdinamika változatos hatású volt: 
az anatóliai földművesek nyugatra (Európa), a levantei parasztok dél felé (Ke-
let-Afrika), az iráni földművelők északra vándoroltak (eurázsiai sztyeppék). Azok 
a csoportok, amelyek kapcsolatban álltak mind a korai iráni földművesekkel, 
mind az eurázsiai sztyeppék pásztoraival, kelet felé terjeszkedtek (Dél-Ázsia). Az 
eredményeket további, ezeken a területeken elvégzett genomvizsgálatok is alátá-
masztják (Broushaki et al., 2016; Hofmanová et al., 2016; Gallego Llorente et al., 
2016). Hosszan tartó változások jöttek létre a Termékeny félhold újkőkori közös-
ségeiben a gyűjtögető felhasználóiból a termelői gazdálkodásra való átállás során. 
A régészet számára különösen tanulságos, hogy míg a Termékeny félhold összes 
neolitikus csoportja kulturálisan nagyon közel állt egymáshoz, genetikailag igen 
különbözőek voltak.
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EURÓPA ÁTALAKUL – A NÉPESSÉG FEJLŐDÉSE A BRONZKORBAN

A bronzkor (Kr. e. 3. évezred) a kulturális változások időszaka volt, ami az élet 
minden területét érintette: a gazdasági és társadalmi körülményeket, a temetke-
zési szokásokat. (Hansen–Müller, 2011; Kristiansen, 2012). Közép-Európában a 
zsinegdíszes kerámia művelői voltak ennek a fejlődésnek az úttörői, amit megerő-
sít egy, európai és közép-ázsiai mintákon elvégzett genomszintű vizsgálat (Al-
lentoft et al., 2015). Számos közép-európai, a zsinegdíszes kerámia kultúrához 
tartozó személy feltűnően közeli genetikai hasonlóságot mutat a Jamnaja-kultúra 
tagjaival. A hasonlóság oka valószínűleg a lovas nomádok tömeges bevándorlása 
volt, illetve keveredésük a helyi földművesekkel. Minthogy a Jamnaja-kultúrához 
tartozók messze eljutottak, és nagy mobilitás jellemezte őket, így feltételezhető, 
hogy az indoeurópai nyelvek egyes ágai ezen sztyeppei népek által kerültek Eu-
rópába (Haak et al., 2015). A bronzkori ázsiai bevándorlók vizsgálata továbbá 
alátámasztja azt az elképzelést, hogy ők hozták magukkal a laktóz lebontásának 
képességét, ugyanis ez a mutáció először a késő bronzkorban jelenik meg Kö-
zép-Európában (Allentoft et al., 2015; Mathieson et al., 2015). (Eddig azt feltéte-
lezték, hogy először a Közel-Keleten, a Balkánon vagy a Kárpát-medencében élő 
földműveseknél alakult ki a tej felnőttkori lebontásának képessége, majd az újkő-
kori átmenet keretén belül terjedt el egész Európában [vö. Burger et al., 2007].)

EURÓPA LAKOSSÁGA A VASKORBAN, A RÓMAI BIRODALOM IDEJÉN ÉS A KÖZÉPKORBAN

Genomszintű vizsgálatok azt mutatják, hogy az európaiak őstörténete különböző 
eredetű csoportok keveredésével zajlott le, ami a népvándorlásoknak köszönhe-
tő. Ezen csoportok között megtalálhatók a bennszülött középső kőkorszaki vadá-
szó-gyűjtögetők, a Közel-Keletről bevándorolt telepesek és az eurázsiai sztyep-
pékről származó nomádok, akik elözönlötték a bronzkori Európát. Amennyire 
lenyűgöző az európai őstörténetben a népességfejlődés dinamikája, ezt a genetikai 
sokféleségben, differenciációban visszalépés követte, és a bronzkorban elért arra 
a szintre, amelyet a mai Európában is megfigyelhetünk (Lazaridis et al., 2016). 
A genetikai differenciálódás drámai csökkenése kihívás elé állítja a populációge-
netikusokat. Minthogy a késői bronzkortól kezdve a populációk genetikai profilja 
igen hasonló egymáshoz, ez nagyon megnehezíti a korai bronzkornál fiatalabb 
népcsoportok keveredési és vándorlási eseményeinek feltérképezését. A módszer-
tani lehetőségek hiánya miatt eddig sikertelenek voltak azok a molekuláris gene-
tikai próbálkozások, melyek Európa újabbkori történelmének struktúráját és dina-
mikáját voltak hivatottak feltárni. Egy újonnan kifejlesztett módszer segítségével, 
mely genomadatok alapján a ritkán előforduló genetikai variációk egyezése segít-
ségével képes megállapítani egyének és csoportok közös genetikai leszármazását, 
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lehetségessé vált a történelmi idők népcsoportjainak vizsgálata genetikai eredetük 
és összetételük megállapítására. Az egyik első ilyen tanulmány a Kr. u. 400 körül 
Nagy-Britanniába történt angolszász bevándorlás és a mai brit társadalom geneti-
kai állományának kapcsolatára fókuszált: a késő vaskorban és a korai középkorban 
Cambridge-ben élt személyek genomszekvenciáit vizsgálták (Schiffels et al., 2016 
[és lásd Jörg Feuchter és Koncz István cikkét e szám 126–132. és 133–139. olda-
lain]). A vaskori népességváltozások részletesebb megismerése azért fontos, hogy 
jobban megértsük az európai történelem populációgenetikai alakulását. A vaskor 
jelenti ugyanis az utolsó, nagy átfogó kort a római kori átalakulások előtt. Ezért 
szükség lenne egy olyan nemzetközi projektre, amely részletesen tanulmányozza 
az emberi népesség vaskori történelmét. Sajnos jelenleg alig van vaskori genomi 
adat (Martiniano et al., 2016; Schiffels et al., 2016).

A Római Birodalom kialakulása, a népvándorlás zűrzavara, majd Európa 
számtalan régióra való tagolódása olyan dinamikus népesedési folyamatokkal 
járt együtt, ahol a szereplőket nem könnyű besorolni. Átfogó tanulmányok ké-
szültek az elmúlt években a Kr. u. 5–6. században lezajlott európai népvándor-
lással kapcsolatban. Vajon miért változtatták meg a népcsoportok a lakhelyüket 
ilyen nagy távolságokon át? Csak kis csoportok vándoroltak Európán keresztül, 
vagy a migráció tömegesen zajlott? Ezek megválaszolását sokáig akadályozta az 
írott források korlátozott jellege vagy megbízhatatlansága, valamint a régészek 
és a történészek között zajló viták. A történeti genetika és az izotópos vizsgálati 
módszerek együttes alkalmazásával az elmúlt években elsősorban a langobár-
dokkal kapcsolatban foglalkoztak (ezeket még a genomikai vizsgálatok korszaka 
előtt végezték el). A Somogy megyei Szóládon feltárt 6. századi temető integrált 
mintaelemzésre adott lehetőséget (Alt et al., 2014). Meglepő az itt talált közös-
ség csonttani és genetikai heterogenitása, sokfélesége, ami kevés bizonyítékkal 
szolgál arra nézve, hogy a személyek között közvetlen anyai rokonság lett volna. 
Emellett nagyfokú mobilitást is sikerült kimutatni: a stronciumizotópos vizsgá-
latok szerint csak a gyerekek születtek helyben, valamennyi huszonöt-harminc 
évnél idősebb felnőtt másutt. Ez egybecseng a történeti forrásokkal és a feltárást 
végző régészek megfigyelésével: ez a település csak körülbelül egy nemzedéken 
át állt fenn. Az izotópos jelek patrilokális, a letelepedésnél a férfiágat előnyben 
részesítő letelepedési szabályokat valószínűsítenek, és azt jelzik, hogy az erede-
ti, utolsó lakóhelyük nem volt túl messze Szóládtól, ugyanakkor kevés jel utal 
arra, hogy távolról érkeztek volna – mindeközben a régészeti leletek dél-, nyu-
gat- és közép-németországi, morvaországi, közép-dunai és itáliai csoportokkal 
való kulturális kapcsolatokra utalnak! Nyilvánvaló, hogy nem egy zárt szapo-
rodási közösséget alkotó, hanem mobil személyekből álló, nyílt csoportról van 
itt szó. Vizsgálataink tehát alátámasztják a történeti kutatás azon nézetét, mely 
szerint a langobárdok nagyon mobilis életformát folytattak, és csak rövid ideig 
éltek Pannóniában.
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Nehezebb dolgunk van, ha a népvándorlásokat az európai történelem része-
ként kívánjuk szemlélni. Milyen társadalmi felépítése és szervezettsége (példá-
ul társadalmi pozíció, rokonság) volt a katonai és mozgékony életmódot folytató 
közösségeknek, kiket temettek el a temetőikben? Vajon a helyváltoztató életmód 
főszereplőit-e: a helyieket vagy pedig mind a bevándorlókat, mind a bennszülött 
lakosságot? A langobárdokat nézve: milyen bizonyítékok vannak az itáliai hon-
foglalásukra, és hogy Pannóniából származtak? Valóban idegenek-e a temetőkben 
talált személyek, és ha igen, milyen mértékben? Hogy a kora középkorban jelen-
tősen megnövekedett az emberek mobilitása Európában, az nemcsak régészeti és 
történeti forrásokból, de a migrációkkal kapcsolatos, jelenleg folyó természettu-
dományos vizsgálatokból is tudott (Pohl, 2008; Vida, 2008; Tütken et al., 2008; 
Knipper et al., in press). Az észak-itáliai Piemont tartományban feltárt sírok törté-
neti genetikai elemzései olyan mtDNS-haplotípusokat (az egy adott DNS-moleku-
lán található genetikai variánsok – a fordító megjegyzése) azonosítottak, melyek 
kivétel nélkül nyugat-eurázsiai makrohaplocsoportokat tükröznek, és bizonyítják 
a leszármazásbeli folytonosságot a középkortól napjainkig (Vai et al., 2015). Ezen 
túlmutató eredmények azonban már csak genomszintű adatoktól várhatók.

A kora középkori népcsoportok genetikai összetételéről eddig csupán néhány 
elemzés készült. Egy, a magyarok és szlávok 9–12. század közötti érintkezési 
zónájáról készült tanulmány a mtDNS-haplotípusok erősen heterogén összetéte-
lét mutatta ki egy alapvetően európai jellegű génállományon belül, és nagy ha-
sonlóságot állapított meg a modern európaiakkal (Csákyová et al., 2016). Még 
árnyaltabb az a tanulmány, amely az avar korból (7–9. század), a honfoglalás idő-
szakából (9–10. század) és a magyarok honfoglalása utáni időszakából (10–12. 
század) származó mtDNS-minták alapján készült (Csősz et al., 2016). Míg az avar 
csoportok génállománya kelet- és dél-európai, addig a „hódítóké” nyugat-, közép- 
és észak-eurázsiai népcsoportok keverékének jellegeit látszanak mutatni, náluk a 
finnugor gyökerek ugyanúgy tetten érhetők voltak, mint a „török” és közép-ázsiai 
hatások. Az eredmények összhangban vannak azokkal a történeti folyamatokkal, 
melyek a középkori magyar népesség kialakulásához vezettek. A mtDNS-kutatá-
sok azonban ezen a ponton elérték a korlátaikat, genomszintű adatok használatá-
val és nagyobb felbontóképesség elérésével lehetővé válhat a múlt még részlete-
sebb feltárása; az első ilyen jellegű vizsgálatok már meg is kezdődtek.

ÖSSZEFOGLALÁS

Alapvetően a késő újkőkorszakban alakult ki az európaiak jelenlegi génkészlete, 
amely azóta kicsit módosult ugyan, de lényegében változatlan maradt (Brandt 
et al., 2013; Haak et al., 2015; Mathieson et al., 2015). Az európai génállomány 
a korai bronzkortól kezdve kis változatosságot mutat, és nehezen elemezhető a 
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hagyományos módszerekkel. Sem a mtDNS és az Y-kromoszóma adatai, sem pe-
dig az autoszomális (testi kromoszómák – a fordító megjegyzése) genomadatok 
nem képesek a vándorlások és a népcsoportok letelepedési történetének finomabb 
felbontására. Stephan Schiffels és munkatársai (2016) vizsgálata egy lehetséges 
kiutat mutat ebből a helyzetből egy olyan, ritka génvariánsokon alapuló elem-
zés segítségével, mely a genetikai profilok jobb minőségű felbontásához vezet-
het. Bár az ilyen tanulmányokhoz szükséges módszertani lehetőségek elvileg 
már megvannak, de biztosan szükség lesz még néhány évre, míg – a terveknek 
megfelelően – nagyobb mintaszámon is tesztelik azokat. Amikor a genomszintű 
vizsgálatok kora előtti időből származó eredmények megbízhatóságát értékeljük, 
akkor figyelembe kell vennünk a használt modellek jellegzetességeit, valamint 
alkalmanként a kis mennyiségű rendelkezésre álló adatot is. Hasonlóképpen, az 
ismétlődő (kisebb) genetikai keveredések és a (diszkrét) elkülönüléshez vezető 
események meghatározása is gondot okoz. Sokkal könnyebben vonható le követ-
keztetés olyan esetekben, amikor a helyi genetikai profilban egy távoli, kiugró ér-
téket találnak (Xie et al., 2007). A genetikai markereknek a kontinensek közötti, 
már régen kialakult eltérő eloszlása alapján például az afrikai és ázsiai bennszü-
löttek vagy az amerikai és ausztrál őslakosok genetikai vonalai nehézség nélkül 
megkülönböztethetők az európaiakétól, és ez fordítva is igaz.

A populációkkal kapcsolatos adatok értelmezésében fontos az a tény, hogy a 
régészeti kultúrák sem nem tényleges, sem nem teoretikus tükröződései a „népek-
nek”, amint a biológiai egységek sem, ahogyan ez nagyon sok mai ember törté-
nelemszemléletében jelen van. A társadalmi csoportok vagy társadalmi identitás 
meghatározása anyagi, kulturális vagy egyéb hasonlóságok mint etnikai csopor-
tosítás alapján minden kultúrtörténettel foglalkozó tudományágat áthat (Jones, 
1997; Derks–Roymans, 2009). Csak a közelmúltban lett azonban ez a megközelí-
tés – legalább részben – politika- és ideológiamentes, habár a régészeti kultúrákat 
továbbra is gyakran etnikai egységek leképeződésének tekintik (Fernandez-Götz, 
2008; Brather, 2004; Burmeister–Müller-Scheeßel, 2006). Sebastian Brather és 
Hans-Peter Wotzka (2006) szerint a „régészeti etnikumok” rekonstrukciója pár-
huzamosan alkalmazandó a hagyományos „régészeti kultúra” fogalmával, annak 
érdekében, hogy jobban megértsük a népvándorlás korát és a korai középkort. Az 
etnikai identitás sem biológiailag, sem pedig társadalmilag nem tekinthető merev 
kategóriának, a változékony régészetikultúra-meghatározások miatt a tárgyi emlé-
keken alapuló „kultúrák” pedig nem jellemeznek diszkrét populációkat. Az őskori 
és a korai történelmi idők kultúrái esetében az etnikumokban való gondolkodás 
nem vezet eredményre, és a kulturális hozzárendeléseknek mindig mesterséges 
színezetük van. Ezért a populációgenetikai adatokat mindig relatív és abszolút idő-
rendben kell értelmezni. A genetika már megszabadult attól, hogy embercsopor-
tokhoz etnikai/kulturális jegyeket kapcsoljon. Az adott másodlagos, átvitt jelen-
téstől függetlenül a genetikai markerek változásának detektálása lehetséges teljes 
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genomokban és időbeli dimenzióban. Ugyanígy lehetséges a letelepedés- és popu-
lációtörténelem vizsgálata során a családfákban megjelenő változások láthatóvá 
tétele a maguk sokszínűségében, kiterjedtségében és összefüggéseiben. Kívánatos 
lenne, ha a társadalom- és természettudományok közötti párbeszéd folyamán le-
hetne elvégezni az adatok végső osztályozását és értelmezését.
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