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A HONFOGLALAS KORI CSONTOK

GENETIKAI UZENETE

iz éve befejez6dott a modern kori mole-

kularis genetika legkoltségesebb prog-

ramja. Leirtdk az emberi orokitGanyag,

a DNS alkotérészeinek sorrendjét. A be-
jelentést nagy médiaszenzacié Gvezte, és a prog-
ramban meghatarozé szerepet jatszo két vallalko-
zés vezetSje az Egyesiilt Allamok akkori elnoke
oldalan boldogan nyilatkozott a varhaté kovet-
kezményekr6l.

Tiz év elegendé idG, hogy a bejelentés valodi
értékét perspektivdjaban is a helyére tegytik. A tiz-
éves leltarkészitéshez sziikséges az akkori célok és
a mai eredmények ismerete.

A célokat jol fogalmaztak meg, és optimista jo-
v6kép mutatkozott.

A nyilatkozatok szerint az orvosi diagnosztika
szintjén a cél a kdorokozo szervezetek genetikai jel-
lemzése, a baktérium gyogyszer-rezisztencia kimu-
tatdsa, molekularis alapi rdkosztélyozas kifejleszté-
se, egygénes betegségek diagndzisa, a gyakori, tobb-
tényezGs betegségek molekularis okainak feltdrasa
és egyénre szabottan az okok molekuléris azonosi-
tdsa. Informdciét kaphatunk a genetikai eltérése-
inktdl fiiggd, egyedi gyogyszer-érzékenységbeli kii-
lonbségeinkre, de egyéni szellemi képességeinkre
is. A genetikai kiillonb6z6ség segitségével megma-
gyarazhatok egyes komplex betegségekre val6 haj-
lam genetikai alapjai, illetve az emberiség evolici-
6janak, vandorlasanak torténete is megfejthetd.

Az emberi gének térképezése, szekvenciajuk
megfejtése és az ezekbdl szarmazd hatalmas adat-
halmaz utan a figyelem a gének és az altaluk meg-
hatarozott fehérjék szerepének megismerésére, az
egészséges és beteg allapotok molekularis elkiilo-

Az emberiség
eredetének, rokonsagi
viszonyainak
megismerésére iranyuld
tudomanyos
megkozelitésben mikor
sziikséges feltétleniil
[...] a régészeti leletek
vizsgalata?
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nitésére koncentrélédott. A genomikai alapkutatasi eredmények halmaza a klinikai
orvosok figyelmét is felkeltette, és egyre nagyobb varakozés nyilvanult meg a kozvet-
len klinikai alkalmazasok irant. Eddig ezek az elvardsok jorészt tulzottak voltak,
mert elmondhatjuk, hogy a genomika 1j eredményeinek a hasznabél eddig a
klinikum viszonylag keveset profitalt. Igaznak t(inik, hogy pillanatnyilag a genetika
sokkal tobbet kapott a betegektdl, mint amit nekik adott.

Ugyanakkor a genomikai forradalom mar érezteti hatasat a gyogyszerpiacon. Uj
tipusi gyogyszerek jelentek meg, amelyek gydgyit6 hatasa, biotechnoldgiai titon el6-
allitott fehérjék, monoklonalis ellenanyagok vagy nukleinsav alapt orvosi készitmé-
nyek. Ma mér minden negyedik 4j, piacra kerill§ molekula ilyen természett.

A tizéves fejlédés talan egyik legfontosabb eredménye az emberi evolicié, vala-
mint az emberi populédcidk rokonségi viszonyainak jobb megértése, a Fold benépe-
sitési menetrendjének megfejtése, a modern ember afrikai eredetének bizonyitasa, a
modern ember, az el6emberek és a tobbi emberszabasi genetikai mintdzatanak
Osszehasonlitasa.

Mielétt fejtegetéseinket tovabb folytatndnk, van egy fontos tisztdzandé kérdés.
Az egyik legtobb ellentmondést kivalté probélkozas az emberi populédciok fogalmé-
nak meghatarozasa. Egy biol6giai populéciot alkot6 egyedek sokféleségét az egyedek
genetikai sokfélesége, ezen belill az egyes genetikailag meghatdrozott tulajdonsagok
finom genetikai eltérései szabjak meg. Az emberi populaciék esetében egyszert len-
ne a klasszikus bioldgiai, genetikai értelemben vett populdcidkrdl beszélni, ami az
egymassal véletlenszertien parosodni és termékeny utédokat létrehozni képes egye-
dek osszességét jelenti, azonban ebben az esetben ez a meghatarozas hasznélhatat-
lan, hiszen ilyen alapon a Fold valamennyi lakéja egyetlen populaciéba besorolha-
t6. Populaciégenetikai munkakban populaciénak az azonos foldrajzi kornyezetben
€16, azonos nyelvet beszél kozosségeket tekintik, azonban ebben a meghatarozas-
ban a genetikai hasonldsag mellett jelentés kultirtorténeti elem is van, amelynek
nincs koze a genetikdhoz. A sajat vizsgalatainkban, jobb hijan, mi is ezt a meghata-
rozast fogadtuk el.

Populaciok kozotti genetikai kiillonbségek vagy hasonlésdgok vizsgélatara barmi-
lyen mérhetd, lathaté tulajdonséag alkalmas, igy elsGsorban olyan biokémiai jellegze-
tességek, mint a vércsoportok vagy fehérjék, de az utébbi években a vizsgalatokban
dontd szerepe van az OrokitGanyag, a DNS szintjén megnyilvanulé kiillonbségek
meghatarozasénak.

A DNS jellegzetességei — az egyénekre jellemz6 mintazatot adva — a klasszikus ge-
netika szabélyai szerint 6rokl6dnek. A kutatdsokban olyan egyszerd bélyegekre van
sziikség, amelyek sokalakiisdgot, polimorfizmust mutatnak, azaz legalabb két valto-
zatuk fordul el6 az adott népcsoportban. A megkozelités alapja, hogy egy populécio
minden egyes tagjat az adott valtozat jelenlétére vagy hianyara vizsgalnak. A popu-
lacioban az adott valtozatot hordozék szdmat frekvencia, gyakran génfrekvencia for-
majaban fejezik ki. Az tigy akkor valik érdekessé, amikor a killonb6zd populaciok
kozott ezeket a génfrekvencidkat 6sszehasonlitjak.

A génfrekvencia értékei kozott tapasztalt eltérés utal a populaciok kozotti gene-
tikai rokonsag mértékére. Azok a populécidk, amelyek egymashoz hasonlé génfrek-
venciakkal rendelkeznek, valészintleg kozos evolicios torténettel birnak, és rokon-
sdgban vannak egymassal. Minél nagyobb az eltérés két populacié kozott, annal ta-
volabbi rokonsdgban vannak egymassal.

Az ember teljes genetikai informacioja, a genom kozel 99 szazaléka a sejtmagban,
kromoszémakba csomagolva, mig a maradék a mitokondriumokban taldlhaté. A sejt-
magi géneket mindkét sziil6 egyenlé mértékben hagyomédnyozza rank, rdaddsul az
egyedfejlédés egy bizonyos staddiumaban ezek keverednek, rekombinédlédnak is egy-



massal. A legutolsé nemzedékben két nuklearis felmenénk van, egy generaciéval
»feljebb” mar négy nuklearis el6dot talalunk. Htusz emberoltére visszamenden pedig
— atlagosan 25 éves generdciés idével szamolva — tobb mint egymillié6 azoknak az
el6doknek a szama, akik hozzajarultak sejtmagbéli génjeinkhez. Ezért a nukleéris
DNS-varidcidk a mai nagy felbontéképességii technolégidkkal csak a populécidk at-
lagdnak rokonsagi mutatéi meghatarozasédban elsédlegesek.

Az emberi populéciék kozotti foldrajzi tavolsag alapud elkiloniilés természetes.
Azok, akik azonos f6ldrajzi régiéban élnek, azonos nyelvet beszélnek, azonos kultu-
ralis értékeket tekintenek fontosnak, 4ltaldban egymaéassal hdzasodnak, és elkiiloniil-
nek a tavolabbi teriileteken é16 populéacidktol. Az azonos foldrajzi kornyezetben é16
populaciék génfrekvencia értékei ezért hasonldak, és eltérnek a mas foldrajzi kor-
nyezetben élékétsl.

A genetikai varidnsok mintdzata nem ad mdédot a rasszista, etnikai alapt, hierar-
chikusan rendszerezett kategorizalasra. Genetikai eredmények szerint a foldrajzilag,
kulturalisan, nyelvileg elkiilonithetd csoportok kozotti genetikai kiilonbségek kiseb-
bek a csoporton beliili killonbségeknél. A modern genetika egyértelmtien bizonyitot-
ta, hogy nincs egyetlen populéaciéra jellemzé gén sem, nincs tehat magyar, francia,
romdn, zsid6, indian, cigany gén. A rasszizmusnak nincs genetikai alapja.

Specifikus kérdések megvalaszolasara ad lehetéséget a sejtekben tobb szaz vagy
ezer példanyban is el6fordulé sejtrészecske, a mitokondrium DNS és a férfi nemi
kromoszéma, az Y kromoszéma.

A mitokondrium csakis anyai agon 6roklédik, ezért kivaléan alkalmas a kiillonbo-
z6 embercsoportok anyai agi leszdrmazasi vonalainak meghatarozaséra. Az ilyen
vizsgélatokra a mitokondrium egy olyan szakaszat hasznéljdk, amelyen nincs sem-
miféle gén, tehét genetikailag k6zombos. Az ezen a szakaszon bekovetkezd mutaci-
6k (6rokl6dé DNS szerkezeti valtozasok) gyorsan rogziilhetnek a populaciéban, hi-
szen erre a régiora evolucids, szelekcids nyomas nem nehezedik. Megéllapitotték,
hogy ezen a szakaszon kb. minden tizezredik évben rogziil egy mutécio, ezért ez
hasznalhaté molekuléris evolicios 6raként is. A Fold kiillonbozé foldrajzi régidiban
€16 egyénektdl szdrmazé mitokondridlis DNS (mtDNS) egyetlen anyai f6aghoz vezet-
het6 vissza. Ha a mitokondriélis idGszamitast is figyelembe vesszik, ennek a kozos
mitokondrialis 6snek a létezése 150-170 000 évvel ezelGttre tehetd. Ez a kozos 6s a
,mitokondriélis Eva” nevet kapta.

A mtDNS a legnagyobb véltozatossagot Afrikdban mutatja, ami azt bizonyitja,
hogy ez a legrégebbi populaci6, mig a legkevesebb valtozatossag a legfiatalabb, az
eurépai népcsoportnal talalhaté. Ezzel genetikailag is alatamasztast nyert az antro-
poldgiai és régészeti leletek alapjan tortént feltételezés, mely szerint Afrika a mai
ember eredetének szinhelye.

Az eddig végzett mtDNS-t felhasznal6 vizsgéalatbol az is kideriilt, hogy egy adott
népcsoportban szdmos mitokondrialis tipus eléfordul. Ezeknek a genetikai atfedé-
seknek az az oka, hogy az emberek vandorlasaval az adott régiétdl eltéré genetikai
csoportok is bekeriilhettek, és ezek a torténelem soran ott el is szaporodhattak. Egyes
esetekben, kiilonosen a foldrajzilag elzart populdciékban azonban csak egy bizonyos
szdrmazasi aghoz tartozé egyének vannak tobbségben.

Az Y kromoszéma az apai vonalon generaciorél generaciora, viszonylag véaltozat-
lan formaban 6roklédik valamennyi fit utédba. Megérzi a szerkezeti jellegzetessége-
ket a prehistorikus idék ota. Jelentds részén csak mutéacidval johet létre valtozas,
ezen a DNS-szakaszon nem keveredik az anyai és az apai informaci6. Populaciok
apai agi leszarmazasi vonalat tehat ennek, a megtermékenyités utdn anyai eredetd
DNS-sel nem keveredd szakasznak a vizsgalatdval kovethetjitk nyomon. Az Y-kro-
mosz6maélis bélyegek is hasznalhaték molekuléris éraként. Minden egyes mutéacié
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egy kozos Gshoz vezet, és a populdcidk apai oroklddési vonalai hasonléan a mitokon-
drialis szakaszoknal leirtakhoz visszavezetheték az alapit6 apakhoz, illetve egyetlen
férfidhoz, az afrikai ,Addmhoz”.

Mind az anyai, mind az apai 6roklédési vonal vizsgalata azonban csak részleges
informécidkkal szolgél az adott népcsoportok genetikai mintazatara, betegséghajla-
mara, rokonsagi viszonyaira. A teljes kép megértéséhez ezek mellet a sejtmagi gene-
tikai jellegzetességeket is meg kell hatarozni.

Régmult korok eseményei, a régi és mai populdcidk rokonséagi viszonyai megér-
tésének, a régi populdcidok mozgisa meghatarozasanak moédszere lehet a régi és a mai
populaciék anyai és apai agi genetikai jellegzetességeinek Gsszevetése.

Szerencsére Gseink nemcsak épitészeti, miivészeti emlékeket és a mizeumokban
lathato egyéb targyakat hagytak rank, hanem génjeiket is, mégpedig nemcsak 6roki-
tett forméban, hanem ténylegesen, az asatasokkal feltart csontokbél kinyerhet6 DNS
anyagi val6sagdban. Az emberiség eredetének, rokonséagi viszonyainak megismeré-
sére iranyul6 tudomanyos megkozelitésben mikor sziikséges feltétleniil — a ma é16
populacék vizsgalatanal jéval bonyolultabban kivitelezhet6 — régészeti leletek vizs-
galata? Olyan esetekben, amikor a modern populacié vizsgalata nem adhat realis
eredményt, mert a vizsgalt csoport a letelepedése 6ta eltelt id6 alatt genetikailag ke-
veredhetett mas népcsoporttal (népcsoportokkal). Ezért alkalmazhato a régészeti ge-
netika a magyar etnogenezis kutataséban is.

A legkiilonfélébb eurdpai, 4zsiai, amerikai és afrikai népeknél folynak torténeti
genetikai vizsgalatok. Igy kézenfekvé volt, hogy sajat népiink torténetének, eredeté-
nek a vizsgélatara forditsuk figyelmtinket. Magyarorszag torténelme folyaman sza-
mos népcsoport telepedett le a korai Magyarorszag tertiletén. Napjainkra ezek a cso-
portok genetikailag teljesen beolvadtak a magyar népességbe (csak néhany telepiilés
6riz nevében informaciot az oda letelepedett népcsoportokrol). Ismereteinket sajat
genetikai 6sszetételiinkrdl tehat teljesebbé teheti a honfoglalas kori leletek vizsgala-
ta, illetve a népcsoportok anyai agi leszarmazési vonalat meghatarozé mitokon-
drialis és apai agi leszdrmazasi vonalat megad6 Y-kromoszémalis DNS-analizise és
azok 0sszehasonlitdsa a ma é16 magyar népesség adataival.

A 10-11. szazadi temetSkbdl szdrmazo6 csontok molekuléris genetikai feldolgoza-
séval azokra a kérdésekre kivantunk valaszt kapni, hogy mennyire volt genetikailag
egységes a honfoglalé magyarsag hazank teriiletére érkezésekor, és milyen ardnyban
tartalmazott azsiai, illetve eurépai tipust genetikai elemeket.

Ahhoz, hogy ezekre a kérdésekre valaszt kapjunk, régészetileg jellemzett, bizo-
nyithatéan a honfoglalas korabdl szdrmazo6 csontanyagra volt szitkségiink, amelybdl
DNS-t vonhattunk ki, és kovetkeztetéseket tehettiink a mitokondriédlis és Y-kro-
moszo6malis jellegzetességekre. Vizsgalatainkba ma é16 magyar és a Korond koérnyé-
kén él6 székely emberek DNS-ét is bevontuk. A honfoglalas kori leletanyagot a régé-
szeti mellékletek alapjan két csoportba oszthatjuk. Az egyik csoportba azok a csont-
maradvanyok keriiltek, amelyeket a korra jellemzé lovas temetkezéssel, gazdag régé-
szeti leletanyaggal temettek el. A masik csoportot, a 10. és 11. szadzadbdl szarmazd,
szegényes régészeti leletanyagn, tgynevezett koznépi sirokbdl szarmazé csontlele-
tek adtak. Vizsgdlatainkkal megallapithattuk, hogy a gazdag leletanyagu sirok csont-
leletei olyan mitokondriélis csoportokba tartoztak, amelyek legnagyobb gyakorisag-
gal Azsidban taldlhatéak. Az 6sszes ilyen csontlelet sszesen 23 szazalékban azsiai
tipust mitokondrialis csoportokhoz tartozott. A koznépi temetdk, valamint a ma é16
magyar és székely emberek mintai azonban csak mintegy 5 szdzalékban hordoztak
azsiai eredetd anyai vonalakat. Ha az egyedi leletek mitokondrialis DNS épitékovei
sorrendjét statisztikai analizisnek vetettiik ala, és egyenként 6sszehasonlitottuk tobb
mint 7000, Eurazsia kiilonb6z46 teriiletein €16 népcsoportok tagjaival, akkor azt talal-



tuk, hogy a ma él6 magyar, illetve székely populaciébél szarmazé mintdk halmaza a
koznépi temetSkbdl szarmazé mintakkal egyiitt az eur6pai népcsoportok kozé keril-
tek, azokhoz voltak genetikai rokonsaguk szintjén legkozelebb. A gazdag leletanya-
gt honfoglalas kori sirok mintai pedig az &zsiai populaciokkal mutattak genetikai
rokonsagot. A késébbiekben vizsgédlatainkba bevontunk ma él6 gyimesi és moldvai
csdngd emberektdl szdrmazo DNS-mintéakat is, amelyek statisztikai vizsgédlata azt
mutatta, hogy a legnagyobb genetikai hasonl6sag a gazdag leletanyag, tgynevezett
klasszikus honfoglalé sirok mintéi és a moldvai csdngék mintéi, a ma él6 magyarok
és székelyek mintai és a gyimesi csdng6k mintai kozott talalhato.

Az apai agi genetikai rokonsag meghatarozasa a régészeti leletanyagb6l sok-
kal nagyobb nehézségekbe iitk6zott, mint a mitokondrialis DNS-t érint6 vizsgalatok.
Bar csak néhany gazdag leletanyagu sirban follelt férficsontbdl tudtunk értékelhetd
DNS-t kinyerni, azt megallapithattuk, hogy a mintdk egy része egy olyan Y kromo-
sz6mas bélyeget hordoz, amely csak azon ma €16 urdli népek férfi lakossdganal for-
dul el6 nagy gyakorisaggal, akiket a torténészek és néprajzkutaték a magyarsag Gsi
rokonainak tekintenek. Erdekes médon a ma é16 magyar és székely férfiakban ez a
bélyeg hianyzik, illetéleg csak nagyon ritkan fordul el§ (mi tébb mint 200 férfi min-
tabol csak egyetlenegy székelynél talaltuk meg).

Az anyai 4gi és az apai 4gi genetikai vizsgélatokbdl azt a kovetkeztetést vonhat-
tuk le, hogy a honfoglalés kori leletanyag nem volt genetikailag egységes, mig a koz-
népi temetdk leletanyaga inkabb a ma é16 magyar nyelvl populécidk eurépai jelleg-
zetességeit hordozta, az tgynevezett klasszikus honfoglalék nagy gyakorisaggal azsi-
ai eredetd apai agi, illetve anyai agi genetikai elemeket hordoztak. Ezek eléfordula-
sa a ma €16 magyar és székely népcsoportban, valamint a honfoglalas kori k6znépi
temetdk leletanyagaban csak igen kis szdzalékban fordul el§. Ez azt mutatja, hogy a
honfoglalék azsiai eredetti genetikai mintdzata a Karpat-medencében a honfoglalas-
kor itt él6, f6leg eurépai eredeti népekkel keveredve felhigult, és a mai magyarsag
genetikai értelemben mar nem kiilonbozik a kérnyezé eurépai populacioktol.

A honfoglalds a mai magyarsag genetikai képének alakitdsdban tehét genetikai ér-
telemben csak egy kis epizdd volt, az an. klasszikus honfoglalé6k genetikai hozzéja-
ruldsa a mai népesség genetikai mintazatdhoz jelentéktelen. A magyarsag kordntsem
nyugodt torténelme kovetkeztében az anyai és apai genetikai elemek valtozasa a
nyari égbolt felhdinek az allandé véltozasahoz volt hasonld, amely az évszazadok
soran beleolvadt az egységes eurdpai égboltba. A régészeti genetikai vizsgalatok a je-
len szakaszukban csak egy kis lépést, egy pillanatfelvételt jelentenek a magyarsag
genetikai képének megértésében és a honfoglalas kori Karpat-medence lakossaganak
jellemzésében. Az értelmezés kiteljesedéséhez a honfoglalast megel6z6 és kovet6 ko-
rok leletanyagénak vizsgalata szolgaltathat tovabbi adatokat.
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