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0SSZEFOGLALAS

Kozel harminc éve a régi DNS-ek vizsgdlata az emberiség torténetének kutatdsédban ered-
ményes moédszernek bizonyult, és ez mara néhany kezdeti nehézség leklizdése utan rutinfe-
ladatta valt. Az emberi fejlédés kérdésein tilmenden fontos eredmények sziilettek példaul a
Neander-volgyi és a modern ember rokonsagdval kapcsolatban. Ma az emberi DNS vizsgélata
magaba foglalja a telepiilés- és néptorténet és a vandorlasok kutatasat, a népcsoportok kézotti
és belli rokoni viszonyok rekonstrukcidjat, valamint — a régészettel és az orvostudoménnyal
érintkezésben - &seink egészségi dllapotanak feltarasat.

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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BEVEZETES

A torténeti genetika (,,archeogenetika”, ,,bioarcheoldgia”) immar kb. harminc
éve alakitja biologiai €s torténeti tudasunkat az archeo-DNS (aDNS) elemzése ré-
vén. A régmult aDNS mintainak feldolgozasa soran az eredmények értelmezését
foként a DNS hidrolitikus folyamatok altali lebomlasa neheziti. Tovabbi nehéz-
ségeket okoz a DNS fragmentalodasa, az egyes nukleotidok és a bazisstrukta-
ra valtozasa. A mintabol a DNS kinyerésének abszolut felsé hatara 6tszazezer
év koriil mozog. A mintat feldolgozd személyek altal bevitt szennyezddeés, va-
lamint a hitelesség kritériumaihoz valé ragaszkodas tovabbi fontos szempontok
az aDNS feldolgozasa soran (Hofreiter et al., 2001; Willerslev—Cooper, 2005).
Az emberi DNS kutatasa teriiletén a csoportokon beliili, illetve csoportok kdzti
csaladi kapcsolatok rekonstrualdsa, valamint 6seink egészségének ¢€s betegsége-
inek vizsgalata all az emberi populacios, evoluciods és a migracios folyamatokkal
foglalkozo tudomanyag kdzéppontjaban. A kezdeti nehézségek utan a torténeti
genetika megalapozasa az 1990-es években tortént meg (Padbo, 1985; Stoneking,
1995; Richards et al., 1993; Herrmann—Hummel, 1994), az aDNS vizsgalatanak
kezdetei Ota az emberi maradvanyokon tal a ndvényi, allati mintakon, valamint
iiledékeken és szerves maradvanyokon végzett kutatasok is az eszkdztarahoz tar-
toznak (Herrmann, 1994). Ezzel egy iddben a human- és populaciogenetika egyre
intenzivebben kezdett foglalkozni az emberiség eredetével és fejlodésével (Bren-
ner—Hanihara, 1995; Cavalli-Sforza, 1996), ez ma szamos publikacio targyat ke-
pezi (Padbo et al., 2004; Hagelberg et al., 2015; Haber et al., 2016; Hoftreiter et
al., 2014; Willerslev—Cooper, 2005; Orlando et al., 2015; Slatkin—Racimo, 2016).
A tovabbiakban Eurdpa benépesiilésére és népességtorténetére dsszpontositunk.

A HOMO SAPIENS EVOLUCIOJA?

Az anatomiailag modern ember (Homo sapiens) bolcsdje, ahonnan minden ma €16
ember szarmazik, egyértelmtien Afrikédban volt (Stringer, 2016). Ezen a foldré-
szen alakult ki a H. sapiens kb. 250 000 évvel ezelott kiilonféle dsi afrikai popula-
ciokbol (Hammer et al., 2011). A H. rhodesiensis/H. heidelbergensis leszarmazot-
tai genetikailag fejlettek voltak, egymassal szoros kapcsolatban alltak, genetikai
anyagukat évezredeken at cserélték ki egymas kozott, és az egész afrikai kon-
tinensen elterjedtek (Wood—Lonergan, 2008). Mintegy 125 000—60 000 évvel
ezel6tt aramlott ki a H. sapiens Afrikabol Eurépaba és Azsiaba, ahol kb. 45 000
éve valt tomegessé a jelenléte (Hammer et al., 2011), itt talalkozott az eurazsiai
Oslakosokkal: a Neander-volgyi emberrel és a gyeniszovai emberrel (Finlayson,
2004). A csoportok kozti egyiittélés — a kompatibilitasi hatarok ellenére — kdzos
leszarmazottakhoz is vezetett, melynek nyomait a sajat 6rokitéanyagunkban ma
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AMULT REKONSTRUALASA A TORTENETI GENETIKA MODSZEREIVEL 103

is lathatjuk (Fu et al., 2014; Kuhlwilm et al., 2016; Mallick et al., 2016); a mai
eurdpaiak/délkelet-azsiaiak DNS-ének néhany szdzaléka a Neander-volgyi (Ver-
not—Akey, 2014; Sankararaman et al., 2014; Racimo et al., 2015), illetve a gyenyi-
szovai emberre vezethetd vissza (Reich et al., 2010; Sankararaman et al., 2016).
A 45 000 évvel ezel6tt Eurdpaban letelepedd, anatomiailag modern ember nem
volt a mai eurépaiak kozvetlen 6se (Fu et al., 2016), csupan azok, akikbdl a kb.
37 000 évnél fiatalabb emberi maradvanyok szarmaznak, tekinthet6k egyértel-
miuen Oseinkként. Habar a dramai éghajlati események az utols6 nagy jégkorszak
soran az eredeti észak- és kozép-eurdpai populaciot visszahtizédasra kénysze-
ritették Délnyugat-Eurdpa irdanyaba, genetikai folytonossag mutathato ki a jég-
korszak el6tti és az eljegesedés csucspontja utan Kozép-Eurdpaba visszateleptilt
emberek kozott. Ujabb bizonyitékok alapjan az eurdpai és a Kozel-Keleten ¢é16
emberek kozotti szoros rokonsag a jégkorszaki, azonos teriileten valo egyiittélés
kovetkezményének tekinthetd. A mtDNS (mitokondrium) adatok tovabbi kiérté-
kelése vilagitott ra arra, hogy milyen mélyrehaté demografiai valtozasok zajlottak
le ezekben az idokben (Posth et al., 2016): ezek egyetlen, atfogd és gyors elterje-
dési hullamot sugallnak. (Erdekes médon a mtDNS Hg M — egy, a mitokondrium
oxidativ funkci6it érinté mutacid, amely a mai eurdpaiakbodl hianyzik, az azsiai
¢és az 6shonos amerikai és ausztraliai lakossagban széles korben elterjedt, még
megtalalhat6 az utolso jégkorszak kiteljesedése el6tti id6bol szarmazo kdzép-eu-
ropai mintakban. Feltételezhetjiik, hogy az emberi populaciok visszahtizédasa a
mérsékeltebb klimaju Dél- és Délnyugat-Europaba a jégkorszak leghidegebb ido-
szakaban zajlott le, ahonnan késébb a felmelegedés soran visszatértek Kozép- €s
Eszak-Eurdpaba, ami hozzajarult a Hg M elvesztéséhez.)

POPULACIOTORTENET ES NEPESSEGFEJLODES AZ UJKOKORSZAKBAN

Az aDNS-kutatasok kozéppontjaban az elmult tizendt évben a neolitikumban
lezajlott eurdpai letelepedés torténetének idérendiségét vizsgald populaciogene-
tikai tanulmanyok alltak. Ezek els6sorban azt voltak hivatottak eldonteni, hogy
a mezdgazdasag és az allattenyésztés eurdpai elterjedése a Kozel-Keletrdl ér-
kezett bevandorlok teriiletfoglalasanak vagy csak a megfeleld tudas atkeriilésé-
nek volt-e koszonhetd. Eldzetes kutatasok (Haak et al., 2005; Bramanti et al.,
2009) utan nagy mintaszam bevonasaval végeztek vizsgalatokat Europa harom
¢és az Ibériai-félszigeten. Az eredmények, melyek foként mtDNS-kutatasra ala-
pultak, rendkiviili modon kiszélesitették latokoriinket az ujkékorszak kezdetérol
¢s lefolyasarol a korai bronzkorig, valamint felbecsiilhetetlen értékii ismereteket
nyujtottak az adott kor szerepldirél. A legfontosabb eredményeket dsszefoglal-
va: meger0sitést nyert az a feltételezés, hogy a Karpat-medence folyosoként mii-
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kodott Kozép-Eurdpa neolitizacios folyamatai soran. Osszehasonlitva a dél-du-
nantali StarCevo-kultarat (Kr. e. 6200-5450 kozott 1étezett kultura — a fordito
megjegyzeése) €s az azt kovetd vonaldiszes kerdmia kultarat a Kozép-Eurdpaban
vonaldiszes keramiat hasznaloé populacioval, a genetikai profiljukban nagy ha-
sonlosagot lehet kimutatni, ami kozos eredetre utal (Szécsényi-Nagy et al., 2014;
2015). Mind a mtDNS, mind pedig az Y-kromoszomalis adatok azt timaszjak ala,
hogy a Staréevo-populacid a Kozel-Keletrél és Délnyugat-Azsiabol szarmazik
(Szécsényi-Nagy, 2015; Keerl, 2014). A neolitikus foldmiivesek megérkezésére
Kozép- és Nyugat-Eurdpa mar ott €16 vadaszo-gytijtogetd népessége kiilonbozo
modon reagalt. Kozép-Europaban, a Kozép-Elba-Saale teriileten a bevandorlok
kezdetben lecserélték a helyben €16 vadaszo-gyiijtogetd csoportok nagy részét,
melynek soran parhuzamos tarsadalmak jottek 1étre. Meglepé moédon — a korabbi
vadaszo-gyjtogetd népek északi leszarmazottainak visszatérése révén — a tol-
cséres szaju edények kulturgja (Kr. e. 4200-2800 kozott Kozép-Europa északi,
Kelet-Europa kozépso részén és Dél-Skandinaviaban kialakult paraszti kultara —
a forditd megjegyzése) elterjedése idején egy kozos génallomany jott 1étre.

Az 0jkokorszak végén elsésorban a zsinegdiszes keramia kulturaval jellemez-
het6 populacionak a sztyeppékrdl vald vandorlasa jarult hozza a jelenlegi euro-
paiak tovabbi genetikai sokszintiségéhez. Ezzel szemben az Ibériai-félszigeten az
ujkokorszaki letelepedés egészen mashogy zajlott le. Mar a korai foldmiivesek
megérkezésének idején erds volt a keveredés a helyi lakosok ¢és a bevandorlok
kozott. A genetikai diverzitas ott a legnagyobb, ahol az ujkdkori, a Kozel-Keletrdl
szarmazo bevandorlok az §slakosokkal a legkdzelebbi kapcsolatba keriiltek: az
Ibériai-félsziget északkeleti részén és az Ebro-volgyben (Szécsényi-Nagy et al.,
2017). Szembetlind, hogy a korai bronzkorba val6é atmenet idején az uj lakos-
sag keleti sztyeppékrdl tortént bearamlasa Kozép-Eurdpaban genetikailag erd-
sen megmutatkozik (Haak et al., 2015), ez a spanyolorszagi és portugaliai korai
bronzkor mtDNS-adataiban azonban még nem bizonyithato. Az eredmények azt
mutatjak, hogy a jelenlegi genetikai variabilitas kialakulasa egy komplex folya-
mat kovetkezménye, és nem magyarazhaté a helyi vadasz6-gytjtogetd lakosok és
a Kozel-Keletrdl bevandorlo foldmiivesek egyszerii keveredésével.

A genom kutatasanak (az emberi DNS 0sszessége —a forditd megjegyzése) meg-
jelenése a letelepedés torténetével kapcsolatos korabbi allitasok pontossagat jelen-
tosen megndvelte. A teljesgenom-vizsgalatokhoz elézetes kutatasok alapjan olyan
mintakat valasztottak ki, melyek nagy mennyiségli eredeti DNS-t tartalmaztak. Az
els6, egész genomon alapuld tanulmény kilenc éskori ember és 2345 modern kori
személy publikalt genomikai adatainak 6sszehasonlitasa volt (Lazaridis et al., 2014).
Az eredmények alapjan harom, ¢lesen elkiiloniild 6si csoport kdrvonalazodik, me-
lyekhez a ma €16 legtobb eurdpai ember tarsithato: a nyugat-europai vadaszo-gytj-
togetok, akik minden eurdpai leszarmazasahoz hozzajarultak, az észak-eurazsiai-
ak, akiknek a nyomai megtalalhatok a ko6zép- és kelet-eurdpai csoportokban, és a
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korai foldmiivesek, akik anatdliai és levantei bevandorloként érkeztek Eurdpaba,
de mind Nyugat-, mind pedig Kelet-Eurdpaban letelepedtek. Az hogy egyre na-
gyobb mintakon lehetett genomszintli vizsgalatokat végezni, az eurdpai lakossag
eredetének és Osszetételének, valamint a kontinens ,,gyarmatositasanak’ alaposabb
megismerését eredményezte (Mathieson et al., 2015; Haak et al., 2015; Rasmussen
et al., 2014). A bevandorlo foldmiivesek genetikailag jelentésen kiilonboztek az 6s-
lakos vadaszoktol és gylijtogetoktol az dsszes vizsgalt foldrajzi régidban. Az orosz
sztyeppék kortars Jamnaja-kultirgja allattenyésztéi (a Jamnaja az orosz sztyep-
péken ¢l6 népek egyik kultirja — a forditd megjegyzése) szintén eltérd genetikai
profilt mutatnak, mely a kelet-eurdpai vadaszo-gytijtogetoktdl és a dél-kaukazusi
népcsoportoktol vald leszarmazast mutatja, a korai levantei foldmiivesek befolyasa
azonban nem mutathat6 ki naluk. A Jamnajaval szoros rokonsagban all6 zsinegdi-
szes keramia kultura altal terjedt el a ,,sztyeppe genetikai jel” keletr6l nyugat felé,
ami akkortol kezdve megtalalhatd volt szinte minden bronzkori kultaraban, és jelen
van a mai eurdpaiakban is. Ez a Kr. e. 3. évezredben lezajlott esemény tekinthetd
a masodik nagy, Europaba iranyuld bevandorlasi hulldmnak a korai foldmiivesek
Kr. e. 6. évezredben a Kozel-Keletrdl tortént migracidja utan.

A genomvizsgalatok a Termékeny félhold (a Kozel-Kelet egy félhold alaku te-
riilete, amely Mezopotamiat, a Kéanaant és a Nilus-volgyet foglalta magaban) elso
foldmiivesei genetikai szerkezetével kapcsolatos ismereteinket is gazdagitottak.
Ezek szerint a Kozel-Kelet lakossaganak koriilbeliil a fele ,,0seurazsiai” ¢sokhoz
kothetd; naluk a Neander-volgyi génekkel valo keveredés alig mutathato ki (Laza-
ridis et al., 2016), mar korabban el kellett kiiloniilniiik mas, nem afrikai szarmaza-
si vonalaktol, mieldtt tovabbi csoportok 1étrejottek volna beldliik. Dél-Levante és
a Zagros-hegység legelsé foldmiivesei genetikailag nagyon eltérék voltak, ¢és va-
lamennyi a helyi vadasz6-gytijtogetd csoportoktol szarmazott. A bronzkorban le-
zajlott csoportok kozotti, valamint az anatdliai foldmiivesektdl szdrmazoé tovabbi
génaramlas soran azonban genetikailag olyan keveredés jott Iétre, hogy a koztiik
1évé genetikai kiilonbségeket mar nem lehet kimutatni. A kozel-keleti foldmiive-
sek ¢és a kornyezd tertiletek lakosai kozti csoportdinamika valtozatos hatasu volt:
az anatdliai foldmiivesek nyugatra (Eurdpa), a levantei parasztok dél fel¢ (Ke-
let-Afrika), az irani foldmiivelok északra vandoroltak (eurdzsiai sztyeppék). Azok
a csoportok, amelyek kapcsolatban alltak mind a korai irani foldmiivesekkel,
mind az eurazsiai sztyeppék pasztoraival, kelet felé terjeszkedtek (Dél-Azsia). Az
eredményeket tovabbi, ezeken a teriileteken elvégzett genomvizsgalatok is alata-
masztjak (Broushaki et al., 2016; Hofmanova et al., 2016; Gallego Llorente et al.,
2016). Hosszan tart6 valtozasok jottek Iétre a Termékeny félhold ujkokori kdzos-
ségeiben a gylijtogetd felhasznaloibol a termeldi gazdalkodésra valo atallas soran.
A régészet szamara kiilondsen tanulsagos, hogy mig a Termékeny félhold 6sszes
neolitikus csoportja kulturalisan nagyon kozel allt egymashoz, genetikailag igen
kiilonbozbek voltak.
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EUROPA ATALAKUL — A NEPESSEG FEJLODESE A BRONZKORBAN

A bronzkor (Kr. e. 3. évezred) a kulturalis valtozasok idészaka volt, ami az élet
minden teriiletét érintette: a gazdasagi ¢és tarsadalmi koriilményeket, a temetke-
z¢ési szokasokat. (Hansen—Miiller, 2011; Kristiansen, 2012). K6zép-Eurdpaban a
zsinegdiszes keramia miivel6i voltak ennek a fejlodésnek az Gttoréi, amit megero-
sit egy, eurdpai és kozép-azsiai mintakon elvégzett genomszintii vizsgalat (Al-
lentoft et al., 2015). Szamos kozép-eurdpai, a zsinegdiszes keramia kultirdhoz
tartozo személy feltinden kozeli genetikai hasonlosagot mutat a Jamnaja-kultara
tagjaival. A hasonlosag oka valoszintileg a lovas nomadok tomeges bevandorlasa
volt, illetve keveredésiik a helyi foldmiivesekkel. Minthogy a Jamnaja-kultarahoz
tartozok messze eljutottak, és nagy mobilitas jellemezte éket, igy feltételezheto,
hogy az indoeurodpai nyelvek egyes agai ezen sztyeppei népek altal keriiltek Eu-
ropaba (Haak et al., 2015). A bronzkori 4zsiai bevandorlok vizsgalata tovabba
alatamasztja azt az elképzelést, hogy 6k hoztak magukkal a lakt6z lebontasanak
képességét, ugyanis ez a mutacio eldszor a késé bronzkorban jelenik meg Ko-
z€p-Eurdpaban (Allentoft et al., 2015; Mathieson et al., 2015). (Eddig azt feltéte-
lezték, hogy eloszor a Kozel-Keleten, a Balkanon vagy a Karpat-medencében €16
foldmuiveseknél alakult ki a tej felnottkori lebontasanak képessége, majd az tjko-
kori atmenet keretén beliil terjedt el egész Europaban [vo. Burger et al., 2007].)

EUROPA LAKOSSAGA A VASKORBAN, A ROMAI BIRODALOM IDEJEN ES A KOZEPKORBAN

Genomszintli vizsgalatok azt mutatjak, hogy az eurdpaiak 6storténete kiilonbozo
eredetli csoportok keveredésével zajlott le, ami a népvandorlasoknak kdszonhe-
td. Ezen csoportok kozott megtalalhatok a bennsziilott kozépso kokorszaki vada-
sz6-gyljtogetdk, a Kozel-Keletrdl bevandorolt telepesek és az eurdzsiai sztyep-
pékrdl szarmazo nomadok, akik el6zonlotték a bronzkori Eurdpat. Amennyire
lenyligdz6 az eurdpai Ostorténetben a népességfejlodés dinamikaja, ezt a genetikai
sokféleségben, differenciacioban visszalépés kovette, és a bronzkorban elért arra
a szintre, amelyet a mai Eurdpaban is megfigyelhetiink (Lazaridis et al., 2016).
A genetikai differencialédas dramai csokkenése kihivas elé allitja a populacioge-
netikusokat. Minthogy a késéi bronzkortol kezdve a populaciok genetikai profilja
igen hasonld egymashoz, ez nagyon megneheziti a korai bronzkornal fiatalabb
népcsoportok keveredési és vandorlasi eseményeinek feltérképezését. A modszer-
tani lehetdségek hidnya miatt eddig sikertelenek voltak azok a molekularis gene-
tikai probalkozasok, melyek Eurdpa tjabbkori torténelmének struktarajat és dina-
mikajat voltak hivatottak feltarni. Egy Gjonnan kifejlesztett modszer segitségével,
mely genomadatok alapjan a ritkan eléfordulo genetikai variaciok egyezése segit-
ségével képes megallapitani egyének és csoportok k6zos genetikai leszarmazasat,
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lehetségessé valt a torténelmi idok népcsoportjainak vizsgalata genetikai eredetiik
¢és Osszetételilk megallapitasara. Az egyik elso ilyen tanulmany a Kr. u. 400 koriil
Nagy-Britanniaba tortént angolszasz bevandorlas €s a mai brit tarsadalom geneti-
kai allomanyanak kapcsolatara fokuszalt: a késo vaskorban és a korai kdzépkorban
Cambridge-ben ¢élt személyek genomszekvencidit vizsgaltak (Schiffels et al., 2016
[és lasd Jorg Feuchter és Koncz Istvan cikkét e szam 126—-132. és 133—139. olda-
lain]). A vaskori népességvaltozasok részletesebb megismerése azért fontos, hogy
jobban megértsiik az eurdpai torténelem populaciogenetikai alakulasat. A vaskor
jelenti ugyanis az utolso, nagy atfogo kort a romai kori atalakulasok el6tt. Ezért
sziikség lenne egy olyan nemzetkdzi projektre, amely részletesen tanulmanyozza
az emberi népesség vaskori torténelmét. Sajnos jelenleg alig van vaskori genomi
adat (Martiniano et al., 2016; Schiffels et al., 2016).

A Romai Birodalom kialakuldsa, a népvandorlas ziirzavara, majd Europa
szamtalan régiora valo tagolodédsa olyan dinamikus népesedési folyamatokkal
jart egyiitt, ahol a szerepléket nem konnyti besorolni. Atfogd tanulmanyok ké-
sziiltek az elmult években a Kr. u. 5—6. szazadban lezajlott eurdpai népvandor-
lassal kapcsolatban. Vajon miért valtoztattak meg a népcsoportok a lakhelyiiket
ilyen nagy tavolsagokon at? Csak kis csoportok vandoroltak Eurdpan keresztiil,
vagy a migracié tomegesen zajlott? Ezek megvalaszolasat sokaig akadalyozta az
irott forrasok korlatozott jellege vagy megbizhatatlansaga, valamint a régészek
¢s a torténészek kozott zajlo vitak. A torténeti genetika és az izotdpos vizsgalati
modszerek egyiittes alkalmazasaval az elmult években elsGsorban a langobar-
dokkal kapcsolatban foglalkoztak (ezeket még a genomikai vizsgalatok korszaka
elott végezték el). A Somogy megyei Szoladon feltart 6. szazadi temetd integralt
mintaelemzésre adott lehetdséget (Alt et al., 2014). Meglepd az itt talalt kozos-
ség csonttani és genetikai heterogenitasa, sokfélesége, ami kevés bizonyitékkal
szolgal arra nézve, hogy a személyek kozott kdzvetlen anyai rokonsag lett volna.
Emellett nagyfoku mobilitast is sikeriilt kimutatni: a stronciumizotopos vizsga-
latok szerint csak a gyerekek sziilettek helyben, valamennyi huszon&t-harmine
évnél id6sebb felndtt masutt. Ez egybecseng a torténeti forrasokkal és a feltarast
végzo régészek megfigyelésével: ez a telepiilés csak koriilbeliil egy nemzedéken
at allt fenn. Az izotopos jelek patrilokalis, a letelepedésnél a férfidgat elényben
részesitd letelepedési szabalyokat valoszinisitenek, és azt jelzik, hogy az erede-
ti, utolsd lakohelyiik nem volt til messze Szoladtdl, ugyanakkor kevés jel utal
arra, hogy tavolrol érkeztek volna — mindekdzben a régészeti leletek dél-, nyu-
gat- és kdzép-németorszagi, morvaorszagi, kozép-dunai €s italiai csoportokkal
vald kulturalis kapcsolatokra utalnak! Nyilvanvalo, hogy nem egy zart szapo-
rodasi kozosséget alkotd, hanem mobil személyekbdl allo, nyilt csoportrdl van
itt sz0. Vizsgalataink tehat alatamasztjak a torténeti kutatas azon nézetét, mely
szerint a langobardok nagyon mobilis életformat folytattak, és csak rovid ideig
¢éltek Pannoniaban.
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Nehezebb dolgunk van, ha a népvandorlasokat az eurdpai torténelem része-
ként kivanjuk szemlélni. Milyen tarsadalmi felépitése €s szervezettsége (példa-
ul tarsadalmi pozicid, rokonsag) volt a katonai és mozgékony életmodot folytatd
kozosségeknek, kiket temettek el a temetdikben? Vajon a helyvaltoztatd életmod
foszereploit-e: a helyieket vagy pedig mind a bevandorlokat, mind a bennsziilott
lakossagot? A langobardokat nézve: milyen bizonyitékok vannak az italiai hon-
foglalasukra, és hogy Pannoniabol szarmaztak? Valoban idegenek-e a temetdkben
talalt személyek, €s ha igen, milyen mértékben? Hogy a kora kozépkorban jelen-
tésen megnodvekedett az emberek mobilitasa Europaban, az nemcsak régészeti és
torténeti forrasokbol, de a migraciokkal kapcsolatos, jelenleg folyd természettu-
domanyos vizsgalatokbdl is tudott (Pohl, 2008; Vida, 2008; Tiitken et al., 2008;
Knipper et al., in press). Az észak-italiai Piemont tartomanyban feltart sirok torté-
neti genetikai elemzései olyan mtDNS-haplotipusokat (az egy adott DNS-moleku-
lan talalhatd genetikai varidnsok — a forditd megjegyzése) azonositottak, melyek
kivétel nélkiil nyugat-eurazsiai makrohaplocsoportokat tiikroznek, és bizonyitjak
a leszarmazasbeli folytonossagot a kdzépkortol napjainkig (Vai et al., 2015). Ezen
talmutaté eredmények azonban mar csak genomszintii adatoktol varhatok.

A kora kdzépkori népcsoportok genetikai 0sszetételérdl eddig csupan néhany
elemzés késziilt. Egy, a magyarok ¢és szldvok 9—-12. szazad kozotti érintkezési
zondjardl késziilt tanulmany a mtDNS-haplotipusok erdsen heterogén dsszetéte-
1ét mutatta ki egy alapvetéen eurdpai jellegii génallomanyon beliil, és nagy ha-
sonlosagot allapitott meg a modern europaiakkal (Csakyova et al., 2016). Még
arnyaltabb az a tanulmany, amely az avar korbdl (7-9. szdzad), a honfoglalas 1d6-
szakabol (9-10. szazad) és a magyarok honfoglalasa utani idészakabol (10—12.
szazad) szarmazo mtDNS-mintak alapjan késziilt (Csdsz et al., 2016). Mig az avar
csoportok génalloménya kelet- és dél-europai, addig a ,,hoditoké” nyugat-, kdzép-
¢és észak-eurazsiai népcsoportok keverékének jellegeit latszanak mutatni, naluk a
finnugor gyokerek ugyanugy tetten érheték voltak, mint a ,,torok™ és kozép-azsiai
hatasok. Az eredmények 6sszhangban vannak azokkal a torténeti folyamatokkal,
melyek a kdzépkori magyar népesség kialakulasahoz vezettek. A mtDNS-kutata-
sok azonban ezen a ponton elérték a korlataikat, genomszintti adatok hasznalata-
val és nagyobb felbontoképesség elérésével lehetdvé valhat a mult még részlete-
sebb feltarasa; az elsd ilyen jellegli vizsgalatok mar meg is kezdddtek.

0SSZEFOGLALAS
Alapvetden a késo ujkokorszakban alakult ki az europaiak jelenlegi génkészlete,
amely azota kicsit modosult ugyan, de lényegében valtozatlan maradt (Brandt
et al., 2013; Haak et al., 2015; Mathieson et al., 2015). Az eurdpai génallomany

a korai bronzkortdl kezdve kis valtozatossagot mutat, és nehezen elemezhet6 a
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hagyomanyos modszerekkel. Sem a mtDNS és az Y-kromoszoma adatai, sem pe-
dig az autoszomalis (testi kromoszoémak — a fordité megjegyzése) genomadatok
nem képesek a vandorlasok és a népcsoportok letelepedési torténetének finomabb
felbontasara. Stephan Schiffels és munkatarsai (2016) vizsgalata egy lehetséges
kiutat mutat ebbdl a helyzetbdl egy olyan, ritka génvariansokon alapuld elem-
z¢s segitségével, mely a genetikai profilok jobb mindségli felbontasahoz vezet-
het. Bar az ilyen tanulmanyokhoz sziikséges modszertani lehetdségek elvileg
mar megvannak, de biztosan sziikség lesz még néhany évre, mig — a terveknek
megfeleléen — nagyobb mintaszamon is tesztelik azokat. Amikor a genomszintii
vizsgalatok kora el6tti idobol szarmazo eredmények megbizhatosagat értékeljiik,
akkor figyelembe kell venniink a hasznalt modellek jellegzetességeit, valamint
alkalmanként a kis mennyiségii rendelkezésre allo adatot is. Hasonloképpen, az
ismétlodo (kisebb) genetikai keveredések és a (diszkrét) elkiiloniiléshez vezetd
események meghatarozasa is gondot okoz. Sokkal kdnnyebben vonhato le kovet-
keztetés olyan esetekben, amikor a helyi genetikai profilban egy tavoli, kiugré ér-
téket talalnak (Xie et al., 2007). A genetikai markereknek a kontinensek kozdtti,
mar régen kialakult eltérd eloszlasa alapjan példaul az afrikai és azsiai bennszii-
16ttek vagy az amerikai és ausztral dslakosok genetikai vonalai nehézség nélkiil
megkiilonboztethetok az eurdpaiakétdl, és ez forditva is igaz.

A populaciokkal kapcsolatos adatok értelmezésében fontos az a tény, hogy a
régészeti kultirak sem nem tényleges, sem nem teoretikus tiikrozédései a ,,népek-
nek”, amint a biologiai egységek sem, ahogyan ez nagyon sok mai ember torté-
nelemszemléletében jelen van. A tarsadalmi csoportok vagy tarsadalmi identitas
meghatarozasa anyagi, kulturalis vagy egyéb hasonlosagok mint etnikai csopor-
tositas alapjan minden kultartorténettel foglalkozé tudomanyagat athat (Jones,
1997; Derks—Roymans, 2009). Csak a kdzelmultban lett azonban ez a megkdzeli-
tés — legalabb részben — politika- és ideologiamentes, habar a régészeti kultiirakat
tovabbra is gyakran etnikai egységek leképezddésének tekintik (Fernandez-Gotz,
2008; Brather, 2004; Burmeister—Miiller-Scheel3el, 2006). Sebastian Brather és
Hans-Peter Wotzka (2006) szerint a ,,régészeti etnikumok” rekonstrukcioja par-
huzamosan alkalmazand6 a hagyomanyos ,,régészeti kultira” fogalmaval, annak
érdekében, hogy jobban megértsiik a népvandorlas korat és a korai kdzépkort. Az
etnikai identitas sem biologiailag, sem pedig tarsadalmilag nem tekinthetd merev
kategorianak, a valtozékony régészetikultiira-meghatarozasok miatt a targyi emlé-
keken alapul6 ,.kulturak” pedig nem jellemeznek diszkrét populaciokat. Az dskori
¢és a korai torténelmi idék kulturai esetében az etnikumokban valé gondolkodés
nem vezet eredményre, €és a kulturalis hozzarendeléseknek mindig mesterséges
szinezetiik van. Ezért a populaciogenetikai adatokat mindig relativ és abszolut id6-
rendben kell értelmezni. A genetika mar megszabadult attol, hogy embercsopor-
tokhoz etnikai/kulturalis jegyeket kapcsoljon. Az adott masodlagos, atvitt jelen-
téstol fliggetleniil a genetikai markerek valtozasanak detektalasa lehetséges teljes
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genomokban ¢és idébeli dimenzidban. Ugyanigy lehetséges a letelepedés- és popu-
laciotorténelem vizsgalata sordan a csaladfakban megjelend valtozasok lathatéva
tétele a maguk sokszintiségében, kiterjedtségében és dsszefiiggéseiben. Kivanatos
lenne, ha a tarsadalom- és természettudomanyok kozotti parbeszéd folyaman le-
hetne elvégezni az adatok végsd osztalyozasat €s értelmezését.
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