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0SSZEFOGLALAS

Az utébbi években jelentdsen feler8sddott az igény a honfoglalas kori magyarsag eredetének
kutatdsara. Ebben a tanulmanyban a kérdéskor archeogenetikai eredményeinek jelen allasat
foglaljuk 6ssze. Bemutatjuk a Karpat-medence honfoglalas kori népességét érinté korabbi tanul-
manyokat, és kitekinttink a legfrissebb, eurdzsiai népmozgasokat feltaré genomikai kozlésekre.
A honfoglalé népesség etnogenezisének kutatdsa 6nmagaban a Karpat-medence 8-10. szdzadi
sirjaibél nyert genetikai adatok alapjan csupan a taldlgatasok szintjéig juthat el, elengedhetet-
len a feltételezett forrasteriiletek (Volga-Ural-vidék, kelet-eurdpai flives és erdds sztyeppe) vizs-
galata és ezek 6sszehasonlité elemzése is. A genomikai moédszerek az utébbi években elérték a
hazai archeogenetikai kutatasokat is, ezek hasznélata és az eredmények interpretéldsa uj tavla-
tok mellett azonban Uj kihivasokat is jelent a kutatokdzosség szamara.

ABSTRACT

Recently, there has been a significant upsurge of interest in research on the origin of the an-
cient Hungarians of the Conquest period. In this study, we summarise the current results of the
archaeogenetic analyses conducted as part of ethnogenesis research projects. We present the
findings of previous studies focusing on the early Hungarian population of the Carpathian Basin
as well as the latest genomic publications exploring Eurasian population movements. Research
on the ethnogenesis of the early Hungarian population-based on the genetic data obtained
from the 8t-10t-century burials of the Carpathian Basin-provides no more than educated
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guesses and therefore the study and comparative analysis of the data from the assumed source
areas (Volga and Ural regions, Eastern European grass and forest steppe area) is indispensable.
During the past few years, next generation sequencing and genomic methods have made an
impact on Hungarian archaeogenetic research. The use of these methods and the interpretation
of the new results provide not only new perspectives, but also new challenges for the academic
community.

Kulcsszavak: archeogenetika, magyar 6stérténet, honfoglalds, Urdl-vidék

Keywords: archaeogenetics, Hungarian prehistory, Hungarian conquest, Ural region

BEVEZETES

A honfoglalo népesség a 9. szazad végén hosszli vandorlas utan, kelet-eurdpai
szallastertiletiik iranyabol érkezett a Karpat-medencébe. A nyelvészeti adatok
arra utalnak, hogy az urali eredetli magyar nyelvet hordozé kozdsség (melynek
onallova valasat a nyelvészeti kutatas Kr. e. 1000 és Kr. e. 500 koz¢ teszi) az Ural
vidékén, annak keleti oldalan alakult ki (Fodor, 2009). A régészeti kutatasok az
utobbi években jelentds elorelépéseket tettek a magyarok vandorlasa kelet-euro-
pai ,,nyomainak” feltardsa terén. Ezt a modern természettudomanyos modszerek
nyujtotta vizsgalatok is kiegészitik.

Az utobbi évek Uj régészeti eredményei az eddig vazolt modellek koziil azt
er6sitik, amely a honfoglald magyarsag Volga—Ural térségébol vald eredetét és
a 9. szazad eleji europai feltlinését valoszintisiti (Tiirk—Lango, 2020). Jelenlegi
tudasunk szerint az els6, magyarokkal kapcsolatba hozhato régészeti kulturak
(kusnarenkovoi, karajakupovoi) nyomai a Kozép- és Dél-Ural vidékének a hegy-
ség keleti oldalatol a Volga kozépso folyasaig terjedd régiobol ismertek. A torté-
neti adatok alapjan a Volga—Ural-vidék teriiletét elhagyva a magyarsag egy része
tobb ezer km-t vandorolt a K6zép-Volga région at, tobbnyire a kelet-europai erdds
¢s fiives sztyepp hataran mozogva, elobb a Fekete-tenger északi eléterébe (Szub-
botci-tipusu lelohelyek), majd a Karpat-medencébe érkezve (az erre vonatkozo
irodalom Osszefoglalasaval Tirk—Lang6, 2020). A magyarsag mas csoportjai a
Volga—Dé¢l-Ural térségében maradtak. Az 6 nyomukat talalta meg Julianus barat
forrasaink alapjan a 13. szazad k6zéps6 harmadaban (Gyorffy, 1986). A nyugatra
vandorld néprész mozgasanak pontos Gtvonala, szallasteriileteik, valamint mind-
ezek idOrendi részkérdései azonban ebben az igen forrashianyos idészakban még
a mai napig nem tisztazottak, és tovabbi kutatasokat igényelnek.

A Karpat-medencébe érkezd, annak kozponti teriileteit §895-907 kozott birtok-
ba vevé magyarok 0j hazajukban nagysagrendileg is csak becsiilt szamu, vegyes
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etnikumu, leginkabb avar, szlav és frank elemekbdl allo népességet talalhattak.
A honfoglalas kor el6tt négy és fél évszazaddal létezett hun birodalom nyomait
ekkorra mar elsoporték az utanuk kovetkezé népmozgésok, Attila birodalmanak
vegyes kés6 romai (romanizalt), szarmata €s german eredetli alaplakossaga pedig
beolvadt az avar kori népességbe.

A KARPAT-MEDENCEI NEPESSEGEK GENETIKAI ADATAIT TARGYALO TANULMANYOK SZEMLEJE

Archeogenetikai vizsgalataink a csont- és fogleletek DNS alloményara iranyul-
nak. A sejtekben kétféle DNS talalhato: sejtmagi és mitokondrialis DNS (mtDNS).
Ez utobbi minden sejtben szazas vagy akar tobbezres nagysagrendii kopiaszam-
ban van jelen, ezért torténeti kort csontokbol is hatékonyan kinyerhetd és vizsgal-
hato. Kizarolagos anyai 6roklodése révén alkalmas az anyai leszarmazasi vonalak
vizsgalatara. Az mtDNS bazissorrendje, az un. nukleotid szekvencia mintazata
adja az egyén haplotipusat. Az egyes haplotipusokat torzsfa alapjan haplocsopor-
tokba soroljuk. Az apai vonalak vizsgalata a sejtmagban talalhatd Y-kromoszoma
szekvenciamintazata alapjan, az mtDNS-hez hasonlé modon lehetséges. A késob-
biekben is targyalt filogenetikai fa az egyik legfontosabb és legszemléletesebb
eszkoze a filogenetikanak (azaz leszarmazasi kapcsolatok vizsgalataval foglal-
koz6 tudomanyagnak). Ez segit példaul egy-egy anyai vagy apai leszarmazasi
vonal eredetét visszakdvetni térben €és idében. Mig az apai €és az anyai vonalak
vizsgalata az adott személy egy-egy 6sérdl arul el adatokat, a sejtmagi genom

ey

Mitokondrialis DNS-vizsgalatok. Az elmult években tobb kutatocsoport is vizs-
galta a magyarok eredetét archaikus és modern kori egyének genetikai elemzé-
szekvenciaazonositasara iranyultak (példaul Csész et al., 2016).! Ma mar sziz-
nal is tobb, a Karpat-medencébdl eldkeriilt, a magyar honfoglalas kori népesség
temetdiben nyugvo egyén? teljes mitokondridlis genom szekvenciajat ismerjiik
(16 569 bazispar a teljes mitogenom, szemben a hipervariabilis régié 300—400 ba-
zispar hosszusagban vizsgalt szakaszaival) (Neparaczki et al., 2017; Neparaczki

I A kezdeményezés Balint Csanad és Rasko Istvan nevéhez kothetd, vezetésiikkel jott létre
akadémiai intézetek kozotti egyiittmiikodés az archeogenetikai kutatasokra a Nemzeti Kutatasi
Fejlesztési Programok keretében (2001-t6l).

2 A tanulmanyban a ,honfoglalds kori” megnevezés a honfoglalaskor a Kéarpat-medencébe
érkezett népesség altal zommel a 10. szazad mintegy els6é kétharmadaban hasznalt temetékben
nyugvo egyénekre vonatkozik, fiiggetleniil attdl, hogy még a Karpatoktol keletre vagy mar a Kar-
pat-medencében sziilettek-e, illetve, hogy lehetnek-¢ koztiik esetleg a Karpat-medencében talalt
népesség tagjai koziil szarmazo személyek is.

Magyar Tudomdny 182(2021)S1



ARCHEOGENETIKA ES MAGYAR GSTORTENET: HOL TARTUNK 2021 ELEJEN? 145

et al., 2018; Csaky et al., 2020b). Az archaikusak mellett tobb mint 160 recens
magyarorszagi minta teljes mitogenom szekvencidja talalhaté meg a nemzetkozi
adatbazisokban (Batini et al., 2017; Malyarchuk et al., 2018; Tombacz et al., 2019).
A figyelem kdzéppontjaban alldo honfoglalas kor eldtti évszazadokrol is egyre
tobb informaciot nyeriink. Az avar kori elit vizsgalata egy jelentds belsd-azsiai
magra deritett fényt, amelyet apai és anyai vonalakon is igazolni lehetett (Csaky
et al,, 2020a). A népvandorlas kori el6zmények feltarasa folytatodik az ERC
Synergy HistoGenes program keretében (URL1).

Mitokondridlis haplocsoportok eloszlasa
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1. abra. Mitokondrialis haplocsoport frekvenciak bemutatdsa a tanulmanyban targyalt
populacioknal. Az abran csupan a makrocsoportok szerepelnek, az egyszertiség kedvéért.
Az egyes csoportok egyedszama zarojelben olvashatd. A nagy mintaszambeli eltérés okozhatja
az urali populaciok latszolag egyszerti dsszetételét. Az abrahoz felhasznalt irodalom:
Jeong et al., 2020; Csaky et al., 2020a, 2020b; Neparacki et al., 2017, 2018; Batini et al., 2017,

Malyarchuk et al., 2018; Tombacz et al., 2019

A mai magyarsag az egyetlen finnugor nyelvet beszélé nép Kozép-Eurdpaban,
am a nyelvi izolacid ellenére a mai magyarok genetikai Osszetétele a tobbi eu-
ropai népéhez hasonlatos. Ezzel szemben a honfoglalas kori (10. szazadi) ma-
gyarsag genetikai képe az eddigi eredmények alapjan keletebbre mutat. Az ezzel
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a témakorrel foglalkozo Gsszes tanulmany szerzoéi azt allapitottak meg, hogy a
honfoglalés kori népesség jelentds hanyada (30—40%) kelet-eurazsiai elterjedésii
mitokondrialis haplocsoportot hordoz, ugyanez az arany a modern magyarokban
minddssze 1-5% (1. abra, Csbsz et al., 2016; Neparaczki et al., 2018).

A keleti jellegli mitokondrialis elemeket a kutatok Kozép- és Kelet-Azsia ar-
chaikus és mai népeivel hoztak kapcsolatba. Neparaczki Endre és munkatarsai
kapcsolatot véltek felfedezni a honfoglalo magyarok és a — hunok elédeiként sza-
mon tartott (lasd Csiky Gergely irasat a jelen kdtetben 26—41.) — Hsziungnu Biro-
dalom népessége kozott a keleti genetikai elemek alapjan. 2018-ban ugyanakkor
még nem voltak elérhetdk a hsziungnu iddszakot reprezentalé DNS-adatok az
Osszehasonlito vizsgalatok szamara. Mar ekkor is ismert volt azonban a kelet-eu-
ropai bronzkori Potapovka, Poltavka és Szrubnaja kulturak népességeibél néhany
genetikai vizsgalati eredmény, amelyek alapjan a szerzok szerint a nyugati elter-
jedésti mitokondrialis vonalakon keresztiil hozzajuk is kapcsoldédik a honfoglalas
kori magyar népesség anyai génallomanya, amely 0sszességében leginkabb a mai
volgai tatarokra hasonlit (Neparaczki et al., 2018).

Y-kromoszomdalis vizsgadlatok. A magyarok apai leszarmazasi vonalairol jelen-
leg kevesebb informaci6 all rendelkezésiinkre, mint az anyai vonalakrol. A hon-
foglalas kori magyarsag apai vonalait két, nemrégiben megjelent tanulmany
vizsgalta. Fothi Erzsébet és munkatarsai harom nagy teriiletrdl eredeztetik az
apai vonalakat, melyek szerintiik fliggetlen torzsek (akar etnikumok) forrasai
is lehetnek: 1.) a Bajkal-totol az Altajig terjedd térség, 2.) a Nyugat-Szibéria-
t6] a Dél-Uralig huzodo teriiletek és 3.) a Fekete-tenger és az Eszak-Kaukazus
térsége (Fothi et al., 2020). Neparaczki és munkatarsai szerint az apai vonalak
Osszetétele a jelenleg feldolgozott Y-adatok alapjan a mai baskirokéra hasonlit
leginkabb (Neparaczki et al., 2019). Ezzel szemben a mai magyarok — apai vo-
nalaikat tekintve is — a koriilottiink €16 europai népekhez hasonlitanak a legjob-
ban (Tambets et al., 2018). Az Y-vonalak diverzitasa ugyanakkor a Neparaczki
vezette kutatocsoport értékelése szerint is arra utal, hogy a honfoglalas kori
magyarsagot tobb, kiilonboz6 eredetii csoport alkotta. Koztiik a Kelet-Eurazsia-
bol szarmazo csoportot jellemezték az N1a-M2120, R1a-Z22124 és Qla-F1096 Y
tipusokkal (Neparaczki et al., 2019). Az Nla (korabban N-Tat vagy N3 névvel
is illetett) Y-haplocsoport potencialis kapcsolatot jelenthet az urali nyelvesalad
mai képviseldi kdzott, ezért tobb tanulmany is specifikusan a haplocsoport al-
csoportjaira iranyult. Az N-B540 példaul 6sszekoti a hantikat, mansikat, mai
magyarokat és a baskirokat. Az N-B545 alcsoportot pedig (az Nla N-Z1936
alcsoportjan beliil) megtaldltak a mai magyarok, illetve a torok nyelvet beszélo
mai baskirok és tatarok vizsgalata soran is (Post et al., 2019). Az Nla csoport
az eddig vizsgalt honfoglalas kori magyarok kozott jelentds aranyban fordul el6
(25%) (Neparaczki et al., 2019; Fothi et al., 2020), &m a mai magyar népesség-
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ben minddssze 1-4%-ban van jelen (Post et al., 2019). A honfoglalas kori Kar-
pat-medencében két f6bb Nla valtozatot is észleltek mar: a mai észak-szibériai
jakutok és evenkek mellett a baskirok egyik torzsére is jellemzd N-M2004/
M2019/M2118 ¢és a Volga—Ural vidék felé mutatdo N-Z1936 (Neparaczki et al.,
2019; Féthi et al., 2020). Az archaikus DNS toredékes volta miatt azonban az
Nla alcsoportra bontasa sok esetben eddig nem volt lehetséges, igy jelenleg az
N-Z1936 agon beliili alcsoportok pontos meghatarozasa sem igazolt a honfogla-
las kori mintakban (2. dbra).

N1a/N-M46/N-Tat

N-B211 udmurtok, komik, csuvasok, marik, hantik, mansik, Brodi

N-B535 észtek, karélok,
finnek, vepszék

N-71936

N-B540 hantik, mansik'

~ honfoglalds kori magyarok
baskirok, magyarok

N-B539

tatarok, baskirok,
N-B545 s
s Magyarok, Ujelgi

_I N-F4205
mongolok, burjatok, tirkok,

avarok a Karpat-medencében

N-M2004/M2019/M2118 evenek, evenkek, jakutok, baskirok (jenej torzs),

honfoglalas kori magyarok

2. abra. Az Nla (N-M46 vagy N-Tat) Y-kromoszomalis csoport sematikus, egyszeriisitett
evoluciods torzsfaja, jelolve a legfontosabb recens €s archaikus populaciokat, melyekben az egyes
alcsoportok eléfordulnak. Késziilt Csaky et al., 2020a; Fothi et al., 2020; Neparaczki et al., 2019;

Németh et al., 2019; Post et al., 2019 nyoman, az isogg.org Y torzsfaja alapjan.
Az N betlit kovetd kodok egy-egy jellemz6 polimorfizmust (SNP-t) jeldlnek,
amelyek az adott alcsoportot meghatarozzak

A masodik, kelet-eurazsiainak vélt Qla-F1096 csoportba sorolt mintarol Ke-
nézld-Fazekaszug temet6jébdl szintén til keveset tudunk ahhoz, hogy eredetét
(akar evolucids értelemben) lokalizalhassuk (Neparaczki et al., 2019). A Qla cso-
port rendkivill szerteagazo elterjedéssel és alcsoportrendszerrel bir, a kelet-eu-
razsiai (altaji) kapcsolatok mellett egyarant elképzelhetd nyugat-szibériai vagy
észak-kaukazusi eredd is, példaul a Qla-L715 csoporton keresztiil (parhuzamok
fellelheték a Damgaard et al., 2018; Narasimhan et al., 2019-es tanulméanyokban
is). Tovabbi SNP-vizsgalatokkal elérhetd pontosabb Y-haplocsoport-besorolas €s
teljesebb referencia adatbazis kozelebb vihet minket ezen apai vonalak valodi tor-
ténetéhez.
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Egy masik, napjainkban felértékel6dott Y-kromoszomalis vonal az R1a-Z93
egyik alcsoportja (R-Z2124), melyet egy Arpad-hazi kiraly (valosziniileg IIL.
Béla) DNS-mint4jabol azonositottak Nagy Péter és munkatarsai, akik filogeneti-
kai eszkozokkel az alcsoport kialakulasat a 4500 évvel ezelStti Eszak-Afganisz-
tan teriiletére vezették vissza (Nagy et al., 2021). Az Rla vonal nyomaba indu-
16 kutatas 4337 modern férfi Y-kromoszomajat elemezte, a mintakat leginkabb
Eszak-Afganisztanbol, a Kaukazus vidékérél és a Baskir Koztarsasagbol gytijtve.
Véleménylink szerint érdemes volna az Uralon tuli és a nyugat-kazahsztani terii-
letek népességeit is megvizsgalni, hogy a szelektiv mintavételezés véletlentil se
torzitsa az eredményeket. Fontos tény, hogy az R-Z2124 csoport mar jelen volt a
bronzkorban Kozép-Azsidban (a mai Kazahsztan teriiletén) és a Dél-Ural térsé-
gében (példaul a Kr. e. 2. évezredi szintasta kultira Kamennyi Ambar leléhelye
Cseljabinszk teriiletr6l, Narasimhan et al., 2019). A Z-2124 Y-kromoszomalis vo-
nalnak a mai baskirokkal mutatott kdzeli (mégis 2000 évesre becsiilt) kapcsolatai
(Nagy et al., 2021) pedig a kérdéses csoport Volga- vagy Dél-Ural-vidéki kozvet-
len eredetét is elképzelhetéve teszik.

KITEKINTES KELET FELE

Ahhoz, hogy a szamos, lehetséges el6zményként felmeriilé népesség kozott eliga-
zodjunk, tekintsiink at néhany fontosabb, eurdzsiai léptékii archeogenomikai ered-
ményt az elmult évekbodl. A Kr. e. 3. évezred els6 felében a jamnaja idészak gene-
tikai kirajzasa a kelet-europai sztyeppérdl elérte nemcsak Eurdpat, hanem az Altaj
vidékét is (az afanaszjevoi kultura révén), 0 tipusa génallomanyt terjesztve keleti
¢€s nyugati iranyba egyarant (Allentoft et al., 2015). A ,,jamnaja” genetikai hatas
késébb, a Kr. e. 2. évezredben megjelent Kozép-Azsiaban és az Indus volgyében
is (Narasimhan et al., 2019). Az utobbi években tobb Kozép- és Kelet-Azsiaval
foglalkoz6 archeogenomikai tanulmanyt is kozoltek, melyek ravilagitottak egy-
részt a hatalmas teriileten elterjedt vaskori szkitak (a szkita kultirkdrbe sorolhato
népességek), masrészt a Hsziungnu Birodalom (Kr. e. 209 — Kr. u. 98) idészaka-
ban a mai Mongolia teriiletén élt népességek genetikai valtozatossagara, szamos
Eurazsiat ativeld genetikai keveredési esemény mellett (Narasimhan et al., 2019;
Jeong et al., 2020). Mig a szkita id6szakban a magyarorszagi leletek eltéré geno-
mikai mintazatot adnak keleti, kulturalis értelemben vett rokonaikkal 6sszeha-
sonlitva, addig az Alt4j vidékén jelentés dél-nyugati (irdni) genetikai kapcsolatok
fedezhetdk fel (igy a szaka és a paziriki kultarak népességeiben, Damgaard et
al., 2018; Jeong et al., 2020). A hsziungnu id6északban a kelet-eurdpai sztyep-
pe és a mai Eszak-Iran térségének lakossaga is osszekapcsolodott genetikailag
Bels§-Azsiaval. Ezért a Neparaczki és munkatarsai altal ,,hun dshazaként™ leirt
régiot mar az évezred elso felében egy rendkiviil kevert népesség lakta (Jeong et
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al., 2020), ami miatt az egyedi — akar anyai, akar apai — kapcsolatok jelentdsége
sokkal csekélyebb az 6skori vizsgalati lehetdségekhez képest.

Jelenleg nincs még ko6zolt honfoglalas kori teljes genom adatsorunk a Kar-
pat-medencébdl, az eldzetes eredményeket csak eléadasokbodl és tudomanynép-
szerUsito cikkekbdl ismerhetjiik. Ahogy azonban egyre ujabb genomikai adatokat
nyerlink Eurazsia népességtorténetének elsé évezredébdl, tigy bonyolodik a po-
pulacidgenetikai alapkép. Mig korabban a kutatok dskori populaciok kdzott vélték
felfedezni egy-egy honfoglald egyén parhuzamat, ezek a kapcsolatok az ijabb
eredmények fliggvényében idében és térben mind kozelebbiek lehetnek. Ma mar
latjuk, hogy bizonyos mitokondrialis vagy Y-kromoszomalis vonal népességtor-
téneti értelemben keletiként vagy nyugatiként torténd interpretalasa szinte értel-
metlen. Ebben az 1j tipust, az Gjabban eldalloé adatbdség miatt 6romteli ,,kaosz-
ban” mar a teljes genomok vizsgalata szintjén is bizonytalan sikerii vallalkozas
rendet vagni, ezért az adatok értelmezését kelld dvatossaggal kell megkozelite-
ni. A ma leginkabb hasznalt populacidogenetikai modszerek teljes genom szin-
ten allélfrekvenciak (sok szazezer nukleotid valtozat, SNP) 6sszehasonlitasaival
foglalkoznak; ezt azonban jelenleg is szamos buktatd neheziti. Egy-egy ,.teljes
genom”-eredmény értékelésénél nagyon fontos kérdés, hogy hany darab és meny-
nyire gyakori allélt milyen mélységben sikeriil szekvenalni, mennyi és milyen re-
ferenciapopulaciok vizsgalataval allapitottak meg az adott kapcsolatot. El6fordul,
hogy egyik-masik tanulmany tjabb lehetséges forraspopulaciok vagy vizsgalati
,kiilcsoportok” bevonasaval finomitja vagy éppen cafolja a korabbi megallapi-
tasokat. Ugyanez vonatkozik a privat megrendelésre nytjtott szolgaltatasokra is
(Ancestry.com, 23andMe és tarsaik), melyek ,,meghatarozzak”, hogy hany szaza-
lIékban szkita vagy viking a megrendeld, azonban ezen eredmények valosagtar-
talma jelenleg (még) teljesen bizonytalan, és sokszor ,,frisstil”. Ahogyan a privat
igényekre épiild eredettesztelések algoritmusai €s alap referenciaadatai is folya-
matosan fejlédnek, ugy az archaikus DNS-kutatés is ujabb és ujabb modszereket
dolgoz ki a folyamatosan szinesed6 adatbazisok elemzéséhez.

A VOLGA ES AZ URAL VIDEKENEK KUTATASA

A tudomany jelen allasa szerint mind a szkitak, illetve a hunok és a magyarok
Osszekotése, mind pedig a sztyeppén detektalt baktriai genetikai hatas direkt
osszekapcsolasa az Arpad-haz szarmazasaval igazolhatatlan. Mar csak azért is,
mert a genetika/genomika nem alkalmas arra, hogy egy-egy népcsoport vagy
dinasztia eredettudatat, nyelvét, etnikai azonossagat, illetve annak folytonossagat
ilyen tavlatokban igazolja. Az egész eurazsiai népességen végzett nagyfelbontast
archeogenomikai vizsgalatok azonban finomithatjak a genetikai eredetre vonat-
kozd becsléseinket.
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Annak érdekében, hogy a magyarok genetikai eredetérdl pontosabb képet
kapjunk, a torténeti tudomanyok altal feltételezett szarmazasi teriilet és a van-
dorlasi utvonal kronoldgiailag relevans idoszakanak kozvetlen vizsgalata sziik-
séges. Bz idaig az Ural és a Volga vidéke fehér folt volt az archeogenetikusok
térképén. Csaky Veronika és munkatarsai 22, a 9—11. szazadban élt személyt
vizsgaltak az Uralon tuli Cseljabinszk kdzelében feltart Ujelgi temetébol. Ujel-
gi az Ural keleti oldalan feltételezett magyar szallasteriilet (feltételezett Gsha-
za) egy kiemelkedd jelentségii, targyi leletek tekintetében a Karpat-medencei
honfoglalés kori régészeti emlékanyaggal kapcsolatba hozhato leléhelye. Mun-
kacsoportunk tovabbi 14 egyén maradvanyat vizsgalta meg az Urdl nyugati eld-
terében talalhatd négy jelentds leldhely: Brodi, Szuhoj Log, Bartim, Bajanovo
lel6helyek népességébdl (Csaky et al., 2020b). E teriilet jelentdségét az adja,
hogy a leldhelyek kora kdzépkori (6sszefoglaléan Kr. u. 3/6—10. szazadi) ha-
gyatékaban a nyevolindi kulturdhoz, valamint a késé lomovatovéi kultura déli
variansahoz tartozo bajanovdi temetdt a kiilonbozo régészeti elképzelések kap-
csolatba hoztak a magyarok elddeivel és a korai magyarok Ural hegységen valo
atkelésével (tovabbi régészeti szakirodalom a Csaky et al., 2020b; Szeifert et al.,
2021 tanulmanyokban).

Az egyes leléhelyekrdl szarmazd egyének anyai és apai kapcsolatainak fel-
deritése érdekében filogenetikai elemzéseket végeztiink. Eredményeink szerint
a vizsgalt mintak anyai vonalai mind filogenetikai, mind filogeografiai szem-
pontbol mar a Volga—Ural-vidéken (keleti és nyugati eredetii) kevert népességre
utalnak. Az egyik legfontosabb eredmény, hogy a honfoglalas kori népességben
korabban talalt ,,keleti eurazsiai elemek” egy része jelen volt a vizsgalt régidban,
igy ezen elemek mar csupan evolucios értelemben tekinthetok kelet-eurazsiainak.
Ezzel az eredménnyel ) megvilagitasba keriil a korai magyarok egy jelentds ré-
szének ,,bels6-azsiai” eredete. Mindezek mellett az apai vonalak sokkal homogé-
nebb képet mutatnak, nagy résziik a Volga- és Dél-Ural-régiora, azaz a vizsgalt
leléhely kornyezetére jellemz6 specialis Nla (N-B545) tipusba tartozik, mely az
N-Z1936-on keresztiil kapcsolodik a honfoglalas kori népesség férfitagjainak egy
részéhez is, ahogy azt korabban emlitettiik.

Az Uralon tuli Ujelgi népessége és a honfoglalds kori népesség kozott tobb
kozvetett vagy kozvetlen egyéni filogenetikai kapcsolatot talaltunk. Ezek 6sszes-
ségiikben egyértelmii populacios rokonsagrol, ugyanakkor dsszetett népességtor-
téneti eseményekrdl arulkodnak. Teljes genom szinten az Ujelgi-populacio jol il-
leszkedik a mai transzurali genetikai kdrnyezetbe, legszorosabb kapcsolatot a mai
szibériai tatarokkal és a mansikkal, archaikus &sszevetésekben pedig a jelenleg
elérhetd adatsorok koziil a kdzép-azsiai vaskori €s kora kdzépkori népességgel
mutat (Csaky et al., 2020b, 19-20. melléklet).

Az Urél nyugati eldterébdl vizsgalatba vont temetdk lel6helyenként csupan né-
hany mintabol all6 adatai alapjan a cisz-urali populdcié néhany esetben filogene-
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tikai kapcsolatot mutat a Karpat-medencei honfoglalokkal, és populacidszinten is
kozel alltak a honfoglalas kori népességhez, ugyanakkor egyértelmii populécios
rokonsagot nem lehetett kimutatni. A hasonlosag oka foképp az egykori, a magyar
¢s a kornyez6 népek cisz-urali szallasteriileteinek kozelsége vagy atfedése lehet.

3. abra. Vizsgalataink targyat képez6 lel6helyek a Volga-Kama és az Ural vidékén.
Fekete és sakktabla mintas korokkel a Csaky et al., 2020b tanulmanyban kozolt
transz- és cisz-urali mintasorok lel6helyeit jeloltiik. A tobbi négy leléhely anyaga
a Szeifert et al., 2021 tanulmany részét képezi. A térkép GLAD Mosaic 2020 (URL2)
felhasznalasaval késziilt QGIS programban

Az Eotvos Lordnd Kutatasi Halozat Bolcsészettudomanyi Kutatokézpont Ar-
cheogenomikai Intézetében jelenleg is folyik az a kutatas, amelynek kozéppont-
jaban tovabbi, a korai magyarokhoz régészeti vagy foldrajzi értelemben kothetd
oroszorszagi mintak archeogenetikai elemzése all. A mintacsoportban megtalal-
hatoak a Volga kozépso folydsa mentén feltart Bolsije Tigani temetében elteme-
tett egyének (a korai volgai bolgarokkal keveredett kusnarenkovoi/karajakupo-
voi kultara népessége, Kr. u. 9-10. szdzad). Koztiik a temetkezési szokdsok és
a régeészeti leletek vizsgalata alapjan egy olyan korai magyar kozosség jelenlétét
is kimutathatonak tartjak a kutatok, akik nem vandoroltak nyugatabbi teriiletek-
re. Guljukovo, Novo Hozjatovo és Gornovo temetdinek (csijaleki kultara, Kr. u.
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11-14. sz.) vizsgalt mintai a régészeti/torténeti feltételezések szerint a Julianus
altal megtalalt, keleten maradt magyar népességet reprezentaljak (3. dbra).

Az elemzések soran Szeifert Bea és munkatarsaink a lelohelyeken beliil €s azok
kozott is tobb esetben szoros anyai kapcsolatokat detektaltak, amelyek tobbszor is
identikus mtDNS-szekvenciaban nyilvanulnak meg, ami a vizsgalt egyének ko-
zOtti szoros anyai agi leszarmazasi kapcsolat markere. Ilyen esetekre deriilt fény
kelet-eurazsiai és nyugat-szibériai elterjedésii alhaplocsoportok filogenetikai fain
is, mely adatok tovabb erdsitik azt a feltételezést, hogy a Bolsije Tyigani lelohe-
lyet és a csijaleki kulturat képvisel6 populaciok kozott kozeli, akar direkt anyai
kapcsolatok allhattak fenn, de mindenképpen az anyai vonalak egy része k6zos
forrasanak bizonyitéka (Szeifert et al., 2021).

A projekt folytatasaként a kutatocsoportunk a kdvetkezd idészakban tovabbi
Volga—Ural-vidéki és az etelkozi hagyatékként feltételezett Szubbotci-tipust leld-
helyek (Ukrajna, Moldéavia) genetikai elemzését végzi el. Ezek dsszehasonlitasa a
Karpat-medencébe legkorabban érkezett, vagyis a korabbi szallasteriileteken szii-
letett egyének genetikai profiljaval fontos torténeti és régészeti kovetkeztetésekre
vezethet. Az Gjabb temetOk archeogenetikai elemzésének bevonasaval, illetdleg
a nagy felbontasu teljes genomok analizisével a fentebb kimutatott kapcsolatok
tovabb pontosithatok és részletesebben feltarhatok lesznek.
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