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AZ APAI VONALU N HAPLOCSOPORT LEHETSEGES SZEREPE
A KORAI MAGYAROK GENALLOMANYABAN

NEMETH ENDRE*

Kulcsszavak: populdaciogenetika, apai vonalak, N-Z1936 és N-B539 alcsoport, Magna Hungaria, baskirok,
ugorok

Absztrakt: A magyar storténet szamos nyitott kérdése migrdacios vagy demografiai vonatkozasu. Egy észt
kutatokkal kozos, nemzetkozi kutatdas soran a korabbiaknal joval tagabb keretrendszerben sikeriilt meg-
vizsgalni néhany, nagy valosziniiséggel a korai magyarokban is jelen levé Y-SNP alcsoportot. Az apai
vonalu N-Z1936 alcsoport belsé strukturdajanak feltérképezése és alcsoportjainak foldrajzi elterjedése
azt jelzi, hogy az N-Z1936 egyik alcsoportja, az N-B539 alcsoport valamiképpen Osszefiiggesbe hozhato
ugor csoportok vandorlasaval. Az eredmények alapjan az valosziniisitheto, hogy tobb magyar maradt az
Ural-vidéken, mint korabban gondoltuk. Tovabba, ha figyelembe vesziink mas, az Ural-vidékkel foglalkozo
populaciogenetikai, torténeti, nyelvészeti és embertani tanulmanyokat, akkor az a legvalosziniibb, hogy
a honfoglalék ései a mai Eszaknyugat-Baskiriabol, és esetleg a szomszédos Kelet-Tatdrsztanbol indultak
nyugat felé, valamint torzsszovetségiik jelentds aranyban tartalmazhatott onogur-bolgdr csoportokat.’

BEVEZETES

A magyar Ostorténet szamos nyitott kérdése migra-
cios vagy demografiai kérdés. Mikor és hol valtak
el egymastol a magyarok és az obi-ugorok nyelvi
értelemben vett Osei? Milyen népek csatlakoztak
a honfoglalo magyarok elédeihez vandorlasaik
soran? Honnan és milyen fontosabb allomasokon
keresztiil jottek a magyarok a Karpat-medencébe?
Mi lehetett az Ural-vidékrdl nyugatra induld és a
keleten maradt magyarok aranya? Milyen volt a
honfoglalok és a Karpat-medencében talalt népek
aranya? Es végiil merre vandoroltak, hol marad-
tak nagyobb aranyban, milyen népekbe olvadtak
be a keleten maradt magyarok? Ezeknek a kér-
déseknek a megvalaszolasdban segithet — kisebb
vagy nagyobb mértékben — egy kifejezetten fia-

tal tudomanyag, a torténeti genetika vagy human
populaciogenetika.

A magyar Ostorténettel foglalkozd genetikai
kutatasok korabban kizardlag mai és 10. szazadi
magyar mintakon mérték meg — a nemzetkozi ku-
tatasokban bevett—, mar korabban definialt mar-
kerek el6fordulasi aranyat. Aztan ezeket a magyar
csoportokra vonatkozé mérési eredményeket — al-
taldban valamilyen genetikai tavolsagot hasznal-
va — Osszehasonlitottak mas népek vagy régészeti
kultirahoz tartozé csoportok szintén mar publikalt
adatsoraival. Igy deriilt ki, hogy a mai magyarok
egyarant relative tavol allnak a vizsgalt humange-
netikai dimenzidk mentén a honfoglaloktol ¢s mas
finnugor népektdl.2 Es az is egyértelmiivé valt, hogy

Veritas Consulting Kft., 1037 Budapest, Montevideo utca 8. endre.nemeth@gmail.com

Atanulmany eredményei mar korabban, az Anthropologiai Kézleményekben (Anthrop. Kozl. 60; 43—63, 2019. DOI: https:doi.

org/10.20330/AnthropKoz1.2019.60.43) kozlésre keriiltek. Az Anthropologiai Kézlemények c. folydirat Kiadoja, a Magyar Bio-
logiai Téarsasag az elemzés elkészitéséhez hasznalt anyagok és modszerek bemutatasanak, illetve az dbraknak és a tablazatoknak
Ujboli, valtozatlan formaban torténd kozléséhez hozzajarult. Az dsszefoglald €s a kutatasi tervet tartalmazo kovetkezd 1épések
alfejezet dontd mértékben ezen a kordbban megjelent tanulmanyon alapszik.

2 (Cs06sz ET AL. 2016; NEMETH ET AL. 2017; NEPARACZKI ET AL. 2019.
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a 10. szazadi magyarok rendre a volgai tatarokhoz
vagy baskirokhoz hasonlitanak relative legjobban
a vizsgalatokba eddig bevont populaciok koziil.?
Az egybecsengés azért is feltiind, mert a felsorolt
tanulmanyok eltéré modszertannal és mas adatba-
zison dolgoztak. (A volgai tatarok azokban a ta-
nulmanyokban keriiltek legkdzelebb a 10. szazadi
magyar mintdkhoz, ahol a baskirok kimaradtak az
Osszehasonlitasbol.)

Egy nemzetkdzi kutatas keretében egy sziik, de
fontos szegmensben a korabbiaknal joval tagabb
keretrendszerben nyilt lehetéség a magyarok gene-
tikai kapcsolatrendszerének vizsgalatara.* Egy jol
megvalasztott, az N-Z1936 marker altal azonositott,
apai vonalu alcsoport belsd struktirajat térképez-
ték f6l 33 ma €16 férfitdl szarmazo Y-kromoszoma-

jénak kozel 10 millio bazisparjanak elemzésével
(1. kép).> Fontos latni, hogy a mély filogenetikai
elemzésnek alavetett 33 mintat, nem finnugor vagy
valamilyen magyar Ostorténeti prekoncepcié men-
tén valasztottak ki a kutatok. Egyszertien azokbol
a populaciokbol €s régiokbol keriiltek ki a mintak,
ahol az N-Z1936 alcsoport nagyobb aranyban eld-
fordul vagy legalabbis a szomszédos régiokhoz
képest relative magas ardnyban van jelen. Majd az
igy feltérképezett leszarmazasi vagy filogenetikai
fa struktirajaban azonositott 4 fontosabb ,,csomo-
pont”, azaz 4 marker el6forduldsat 46 populacid
kozel 5000 mintajan vizsgaltak meg. Azaz 0j mar-
kereket azonositottak és vontak be az észt kutatok
a magyar Ostorténeti kutatasokba, amire korabban
nem volt példa.

MODSZERTANI KERDESEK

Miel6tt ratériink a konkrét eredmények ismertetésé-
re, érdemes attekintiink a populaciogenetika fonto-

sabb modszertani kérdéseit és a populacidgenetika

crcr

3 CsOsz ET AL. 2016; NEMETH ET AL. 2017; NEPARACZKI ET AL. 2019.

4 PosTET AL. 2019.

> Akép a szoban forgd észt tanulmany alapjan késziilt: Post T aL. 2019.



Az apai vonalu N haplocsoport lehetséges szerepe a korai magyarok génallomanyaban 81

Populaciogenetika, torténeti genetika

A genetika fiatal tudomanyag a csillagaszathoz, a
matematikahoz, a torténettudomanyhoz, de még
a nyelvészethez képest is. Gregor Mendel, a ,,ge-
netika atyja” a 19. szazad kozepén fedezte fol az
0roklodés alapvetd torvényeit ivarosan szaporodo
populaciokban, de eredményei csak a 20. szazad
elején valtak kozismertté és elfogadotta. A popu-
laciogenetika alapjait a 20. szdzad elsé felében
fektett¢k le a kutatok. Az 0j kutatasi teriilet a po-
pulacidkon beliili, illetve a populaciok kozotti ge-
netikai kiilonbségeket vizsgalta biomatematikai
modszerekkel. A populaciogenetika eredetileg az
uj fajok kialakulasahoz vezeté folyamatokat vagy
éppen az egyes fajok idobeli stabilitdsanak geneti-
ka hatterét vizsgalta. Es igy a populacidgenetika az
evoluciobiologia egyik részteriilete volt.

A 20. szazad utols6 harmadéaban tudatosodott a
kutatokban, hogy a populaciogenetika eszkoztara-
val nemcsak evoluciobioldgiai kérdések vizsgalha-
tok hatékonyan, de human migracios és demografiai
folyamatok is. A populacidgenetika kiilondsen igé-
retes lehet6ségnek tint a rendkiviil forrashianyos,
korai torténelmi korszakok kutatasaban. Az 0j ku-
tatasi terililet egyik vezetd kutatoja Luigi Cavalli-
Sforza volt, akinek két emblematikus konyve jelent
meg szerzotarsaival a témaban: 1994-ben a The His-
tory and Geography of Human Genes ¢és 2000-ben
Genes, Peoples, and Languages.

Az evolucidbioldgiaban bevalt biomatematikai
modszerek azonban csak korlatozottan iiltethetok at
az emberi kozosségek vizsgalataba. Az emberi faj
evolucios szemszogbol nézve rendkiviili alkalmaz-
kodé képességgel rendelkezik és kiugroan mobilis
is mas emlGsokhoz képest. Az ember viharos se-
bességgel alkalmazkodott 6t kontinensen, a home-
z6ktol a sivatagon keresztiil a tropusi esderddkig a
legkiilonb6zobb éghajlata teriiletekhez. Az ember
alkalmazkodasi sikere dontden kulturalis ténye-
zokre vezethetd vissza. Ez azt is jelenti a human
populacidgenetika szempontjabol, hogy a kultura
nagyban befolyasolhatja az emberi gének terjedését
¢és valtozatossagat.

Az embert, mint kulturalis Iényt eleve inkabb a
kultarak (nyelvi, etnikai, régészeti stb.) kialakulasa
foglalkoztatja. A magyar kutatokat kiilonosen a ma-
gyarok eredete és a Karpat-medence benépesiilése.

Az ilyen tipusu kérdésre azonban a hagyomanyos
populaciogenetika eszkoztaraval csak megkozelitd
valaszokat lehet adni. ElsGésorban azért, mert egy
nyelvi kdzosséghez vagy tagabb értelemben vett
kulturalis egységhez tartozo emberek nem alkotnak
populacidt bioldgiai értelemben. Tulajdonképpen a
torténeti genetika kifejezés sem pontos, mert a ge-
netika nagyitojan keresztiil a rendkiviil komplex
torténelmi folyamatoknak csak egy-egy fontos, de
mégis csak sziik szeletét lehet vizsgalni: a migraci-
0s ¢s demografiai folyamatokat. Ugyanigy pontat-
lan lenne az etnogenetika kifejezés is, mert legtobb
esetben esélytelen, hogy biztos etnikai jelzével 1as-
suk el az csontokbol kinyert DNS mintékat.

Apai és anyai vonalak, autoszomalis markerek

, Adjatok egy fix pontot és kiforditom a sarkaibol a
vilagot” — mondta Arkhimédesz. Az uniparentalis,
azaz egysziillés markerek forradalmi jelent6sége
abban all, hogy ugyan csak egy-egy tli vékonysagu
szélon, de ezen a két szalon rendkiviili megbizha-
tosaggal képes lefurni az emberi tdrténelem tobb
tizezer éves mélységeibe. A tisztdn apai és anyai
vonalak terjedésének legfontosabb tér-, és iddbeli
allomasai az Y kromoszéma és mitokondrialis DNS
mentén gyakorlatilag a kozos afrikai dshazankig
visszakdvethetdk.

Az autoszomalis markerek segitségével egy sze-
mély teljes génallomanyanak kapcsolatrendszere is
nyomon kovethetd, de a feladat komplexitdsa miatt
ilyenkor tobb tiz- vagy szazezer marker vizsgalata-
ra van sziikség. Ez egy koltséges megkdzelités az
uniparentalis markerekhez képest, mert az apai és
anyai vonalak esetében altalaban par tucatnyi vagy
par szaz markerrel dolgoznak a kutatok. Fiiggetle-
nil attol, hogy egysziilds vagy autoszomalis mar-
kereket vizsgalunk, matematikai értelemben mindig
az a kérdés, hogy az adott genetikai dimenzié men-
tén vizsgalt egyének kozotti genetikai tdvolsagokat
hogyan lehet 0sszesiteni €s csoportokra vonatkoz-
tatni. A kérdés megvalaszolasa — az egyének kozotti
tavolsagok kumulalasa — tavolrol sem trividlis vagy
éppen egyértelmi feladat.

Minden kutatonak fel kell tennie azt a kérdést,
hogy mely kérdések allnak kutatasa kozéppontjaban
¢és ezeknek a kérdéseknek a vizsgalatara melyik a
leghatékonyabb eszkoz — figyelembe véve a ren-
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delkezésre allo anyagi lehetdségeket. Nem elha-
nyagolhat6 érvek szolnak amellett, hogyha a korai
magyarokat érintd migracios kérdésekre szeretnénk
valaszt kapni, akkor az apai vonalu, Y-kromoszéma-
hoz kothetd specialis markerek vizsgalataval jutunk
a legtobb informaciohoz a kiadasokhoz viszonyitva.

Vitan feliil all, hogy a teljes génallomany hor-
dozza messze a legtobb adatot egy személy vagy
kozosség biologiai kapcesolatrendszerérdl. De kér-
dés, hogy ez a joval koltségesebb eljaras valoban
a koltségekkel aranyosan tobb informaciot is hor-
doz-e. Es kérdés az is, hogy egy olyan kutatasi fa-
zisban, amikor még vilagszerte viszonylag kevés
a rendelkezésre allo, hasonldo mélységben bontott
adatsor, milyen sulya kovetkeztetéseket vonha-
tunk le.

Masrészt a teljes biologiai kapcsolatrendszer, ha
nem is elfedi, de paradox médon sokszor valame-
lyest elhalvanyitja a vizsgalt kozosséget meghata-
rozo kulturalis halézatot. Visszatéré megfigyelés
a genetikai adatok alapjan, hogy a magyar Ostor-
ténet szempontjabol kiillondsen fontos finnugor €s
»sztyeppei” népek korében az apai vonalak homo-
génebbek anyai vonalaknal. Es nemcsak homogé-
nebbek, de ezzel 0sszefliggésben az apai vonalak
altalaban egyértelm{ibb informaciokat hordoznak
egy nép multjara vonatkozdan. Az allhat a jelenség
hatterében, hogy ezekben a kozosségekben a férfi-
aknak nagyobb szerepe volt a politikai hatalom, és
igy kozvetve a kulturalis identitas Orokitésében,
mint a nfknek. Markans allitas ez, lehetnek kivé-
telek is szép szammal (pl. egyes szamojéd népek),
tendenciaként mégis megfogalmazhatjuk.

Ha egy népesség kozepes felbontast, de mégis
teljes biologiai kapcsolatrendszerére vagyunk ki-
vancsiak, akkor — az elobbi okok miatt — a minket
leginkabb érdekld finnugor és ,,sztyeppei” népek
esetében a gyakorlatban az anyai vonalak vizsgalata
is j6 megkozelitést jelenthet, amely joval olcsobb
eljaras a nagyfelbontasu autoszomalis vizsgalatok-
nal. Az anyai vonalak problémaja torténeti szem-
pontbdl az, hogy a mitokondridlis DNS csak 16569
bazisparbol all, és az mtDNS nagyobb része meg-
lehetésen stabil, torténelmi 1éptékben alig valtozik.

Eppen ezért a kutatok altalaban csak két szakaszt
vizsgalnak az mtDNS-en: a hipervariabilis 1. régiot
(HV1), amely a 16024-16365 ¢és a hipervariabilis
2. régiot (HV2), amely a 73-340 bazistartomanyra

NEMETH ENDRE

terjed ki. Osszehasonlitasképpen az apai vonalakat
reprezentdld Y-kromoszoma tobb mint 50 millid
bazisparral irhat6 le, és a valtozasok sebességét is
figyelembe véve nagysagrendekkel informativabb
az mtDNS-nél tisztan biologiai értelemben. Tech-
nikai értelemben az Y-kromoszoma és az mtDNS
teljes szekvenalasa is lehetséges, de a hozzaadott
értéke viszonylag kevés az ilyen vizsgalatoknak.
Y-kromoszoma esetén azért, mert tizmillié pont is
boséges informaciot hordoz, mtDNS esetén pedig
azért, mert az mtDNS meghatarozo szakaszai torté-
neti léptékben egyaltalan nem, vagy alig valtoznak.

Természetesen tobb olyan kérdés is van, amelyre
az apai vonalak vizsgélata nem képes valaszt adni,
de a teljes génallomanyt reprezentald autoszomalis
markerek vizsgalata igen. Példaul ilyen kérdés, ha
népességek kozotti multbeli keveredések mértékét
¢s idGbeliségét szeretnénk vizsgalni.

Az eddig felsorolt szempontok egyaltalan nem
azt jelentik, hogy kizardlag az apai vonalak vizsga-
latat tartjuk fontosnak és az anyai vonalakkal vagy
éppen az autoszomalis markerekkel folosleges vol-
na foglalkozni. Nem allitunk tobbet, minthogy mind
a harom modszernek megvannak a maga elonyei és
hatranyai, és a sziikséges modszer kivalasztasahoz
figyelembe kell venni a vizsgalat targyat, a rendel-
kezésre allo adatokat és anyagi forrasokat. Illetve
egy hosszabb kutatdsi folyamatban gondolkodva
el6bb az apai és anyai vonalakat célszer(i részletesen
feltérképezni, majd a fontosabb régiok, populaciok
azonositasa utan célzottan érdemes a joval koltsége-
sebb teljes genom szekvenalas vagy mélyfelbontast
autoszomalis vizsgalatok iranyaba elmozdulni.

Specialis markerek, genetikai tavolsag

Visszatérd allitas, hogy a mai ¢s a 10. szdzadi ma-
gyarok kozott a genetikai tdvolsag nagy, és ezért
nincs kiilonosebb értelme a mai magyarok genetikai
vizsgalatanak a korai magyar vandorlasok szem-
pontjabol. Két megjegyzést érdemes flizni — ehhez
a sokszor nem elég egyértelmiien megfogalmazott
— kritikai észrevételhez.

El6szor is semmi meglepd nincs abban, hogy a
mai és a 10. szazadi magyarok génallomanya jelen-
tésen kiilonbozik. Kifejezetten alacsony asszimi-
lacios rata mellett is igen gyorsan atalakulhat egy
nép génallomanya, mert matematikai értelemben
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2. kép. Az eredeti népesség aranydanak valtozdsa ido és migrdcios rata fiiggvényében
Fig. 2. Change of proportion of the original population as a function of time and migration rate

ugynevezett exponencialis folyamatrél van sz0.°
Azaz évszazadok alatt gydkeresen atalakulhat egy
nép génallomanya ugy, hogy a nemzedékek kozott
még lényegében biologiai folytonossag all fenn
(2. kép). A 2. képen azt lathatjuk, hogy csokken egy
népességben az eredeti génallomany aranya 1%-os,
3%-0s és 5%-o0s bevandorlasi rata mellett az idd
fliggvényében, 25 éves generaciokkal szamolva
2000 év alatt.

Fokozottan igaz ez az olyan magas presztizsi,
erds asszimilacios potenciallal rendelkezd népek
esetében, amelyek jelentdsen eltavolodnak eredeti
szallasteriileteiktdl, ,,géncentrumukra” jellemzo6 tar-
sadalmi és foldrajzi kornyezettdl. Ilyen esetekben a
nyelvi k6lcsonhatasok dominalo jellege gyakran el-
fedi az adott nép sokszinii demografiai, végso soron
sokszalu etnikai eredetét. Jo példa erre a K6zép-Szi-
bériatol Anatoliaig terjedd hatalmas savban €16 t6-
rokségi népek esete, amelyek a teljes génallomanyt
reprezentald autoszomalis markerek tekintetében
rendkiviili mértékben eltérnek egymastol.’

¢ CAVALLI-SFORZA ET AL. 1994,
7 YUNUSBAYEV ET AL. 2015.

A masik megjegyzés, hogy valojaban — apai vo-
nalak esetében legalabbis — a torténeti genetika is
a ma ¢l6 emberekbdl vett mintdkbdl meghatarozott
markerek koordinata-rendszerében mozog. Rend-
kiviil ritka, — ha eléfordult mar egyaltalan —, hogy
olyan Y-SNP markereket vizsgalnak az archeo-
genetikusok, amelyet torténeti mintadkban azonosi-
tottak el6szor. (Ilyesmi inkabb a kevésbé informativ
Y-STR haplotipusok esetében fordult és fordulhat
eld.) A kutatési folyamat elso 1épése, véleményiink
szerint, olyan alcsoportok azonositdsa, amelyek
valamilyen szempontbdl: kulturalis vagy foldrajzi
téren specialisak. Alig értelmezhetdek tarsadalom-
tudomanyi nézOpontbdl azok a tavoli mualt homa-
lyaban keletkezett markerek, amelyek kontinensnyi
teriiletekre jellemzok, és akar Eurdzsia két atellenes
sz€lén is egyforman gyakoriak. Ilyen az N haplo-
csoport is, amely a lappok és a csukcsok dominans
haplocsoportja. Egyértelmii, hogy amennyiben az
N haplocsoport fényében szeretnénk megvizsgalni
a korai magyarok torténelmét, akkor az N haplo-
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csoportot tovabbi, lehetéleg mar valamilyen mér-
tékben specialis alcsoportokra kell bontani. Bar a
specialis markerek feltérképezése az egyik legin-
kabb elhanyagolt kutatas teriilet a magyar Ostor-
ténetben, fontos latni, hogy a specidlis markerek
alkalmazasa nemcsak teljesen bevett, de az egyik
leginkabb hatékony modszer migraciés kérdések
vizsgalataban.

Ilyen eszkoztarral elemezték példaul a roma
migracid kérdését is. Tiz eurdpai roma népesség
apai vonalu vizsgalatakor azt talaltak, hogy az eu-
ropai roma kozosségek génallomanya nem csekély
mértékben tér el egymastol, ugyanakkor van néhany
olyan alcsoport, amely az Osszes vizsgalt eurdpai
roma populaciot dsszekdti, az Osszes vizsgalt po-
pulacioban megtalalhat6.® Tlyen a H haplocsoport,
amely Eurdpaban a nem roma népességbdl gya-
korlatilag hianyzik, Indiaban viszont kifejezetten
gyakori. Mindez arra utal, hogy a romak legalabbis
részben Indiabol szarmaznak.

Altalanosabb néz6pontbol is meriilnek fol kér-
dések a genetikai tavolsag tarsadalomtudomanyi

crcr
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észre Balint Csanad, hogy a kiilonféle genetikai ta-
volsagok torténeti relevanciaja korlatozott.” Egész
egyszerlien azért, mert a demografiai és a kulturalis
folyamatok természete jelentés mértékben eltér egy-
mastol. A genetikai tavolsag egy rendkiviil egyszert,
egydimenzios kapcsolatrendszerre redukalja a népek
kozotti, sokszor igen komplex Osszefiiggéseket.

Matematikai szempontb6l nézve a genetikai
tavolsag egyfajta atlag, amely természetébol faka-
déan elfedi, vagy legalabbis elfedheti a kiugro érté-
keket és a specialis genetikai kapcsolatokat. Példaul
a mai magyarok valoban relative tavol allnak az
obi-ugoroktol barmilyen genetikai tavolsagot vesz-
sziik is figyelembe. De egy komponens, az N-B540
(korabbi nevén N-L1.1034) alcsoport mégis dsszekoti
az obi-ugorokat és a magyarokat egymassal.'® Tllet-
ve az sem lényegtelen matematikai szempontbol,
hogy a népek kozotti demografiai kapcesolatok csak
ritkan szimmetrikusak. Marpedig a legtobb torténeti
genetikai munkaban alkalmazott genetikai tavolsag
szimmetrikus. fgy a genetikai tavolsig emiatt sem
képes pontosan modellezni a népek kdzotti demo-
grafiai kapcsolatokat.

AZ N HAPLOCSOPORT ES ALCSOPORTIAI

Kutatasi vizio

Kutatasainkat az a vizi6 vezette, hogy a genetikai
felbontasok finomodasaval elobb-utobb talalhatunk
olyan markereket, amelyek egyszerre elég speciali-
sak ¢és altalanosak ahhoz, hogy segitségiikkel job-
ban megérthessiikk a korai magyarok demografiai
és migraciés folyamatait. Azaz olyan markereket
kerestiink, amelyek segitségével a honfoglalasnal
tavolabbi id6sikon zajlo folyamatokat is vizsgalni
lehet. Masrészt a keresett markerektdl elvarasunk
volt az is, hogy nagyobb aranyban csak olyan régi-
okban vagy populaciokban forduljanak eld, amelyek
torténetileg valamiképpen kapcsolatba hozhatok
ugor vagy korai magyar csoportokkal.

Egész pontosan olyan sikeres ¢sapakat kerestiink
— ma ¢l6 apai vonalu leszarmazottakon keresztiil —
akik hozzéavetdlegesen legalabb 1500 és legfeljebb

8 MARTINEZ-CRUZ ET AL. 2015.
°  BALINT 2018.
10 FEHER ET AL. 2015.

4000 éve ¢éltek az ugor vagy korai magyar kozossé-
gekben. Fontos latni, hogy gyakorlatilag 1ényegte-
len, hogy milyen alacsony a mai magyarokban az
ilyen specialis markerek aranya, mert a specialitas
nem mennyiségi, hanem mindségi kérdés. Es az
sem kérdés, hogy a kutatasi folyamatot az archeoge-
netikai kutatasok zarjak. Az archeogenetikai kutata-
sok feladata megerdsiteni, vagy éppen megcafolni,
hogy a kérdéses markerek a honfoglalo vagy éppen
az Ural-vidéki ,,magyargyantis” temet6kben el6for-
dulnak vagy sem.

Az N halocsoport és a korai magyarok

Egyértelmii, hogy véarhatéan az N haplocsoporton
kiviil mas haplocsoporban is azonositanak magyar
Ostorténeti szempontbol fontos, specialis markereket
(pl. az R1a-Z93 alcsoportban). De az is egyértelmd,
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3. kép. Az N haplocsoport aranya térben és idében kiilonbozé magyarokkal dsszefiiggésbe hozhato populdciok esetében
Fig. 3. Proportion of N haplogroup in time and space among populations possibly related to Hungarians

hogy az N haplocsoport alcsoportjainak vizsgalata
megkeriilhetetlen a magyar Ostorténet szempontja-
bol. Az N haplocsoport nem véletleniil fordult eld
az Osszes magyar vonatkozasu apai vonalt archeo-
genetikai tanulmanyban. Mar az els6, Rasko Istvan
altal vezetett kutatas is azt jelezte, hogy 7-bél 2 hon-
foglalé minta tartozik az N haplocsoporthoz." Bird
Andras ugy talalta, hogy a mai magyarok és a torgai
madjarok kozott egyetlen haplotipus egyezés van: és
ez az egyezés az N haplocsoporton beliil talalhato.'
Amennyiben bebizonyosodik, hogy a torgaji mad-
jarok és a karpat-medencei magyarok onelnevezése
kozotti parhuzam nem véletlen, akkor Bird Andrasé
volt az els6 tanulmany, amely azt vetitette elére, hogy
az Ural-vidéken még az N haplocsoport meghatarozo
tényezo lehetett a magyarsag génallomanyaban.

Az Ujabban megjelent honfoglalokat vizsgald
archeogenetikai tanulmanyok eltéré mértékben, de
egyértelmiien arrdl szamolnak be, hogy az N hap-
locsoport jelen volt a honfoglald génallomanyban:
37,5%,"2 19%." Végiil a jelen kotetben Gerbert
Daniel és munkatarsai mutattak ki, hogy a legkele-
tibb ,,magyargyanus” temetoben, Ujelgiben 8§7% az
N haplocsoport aranya. Az adatok alapan egy meg-
lehetdsen egyértelmil tendencia olvashato ki. Ahogy

" BOGACSI-SZABO ET AL. 2008.
12 BirRO ET AL. 2014.

13 Forni ET AL. 2020.

4 NEPARACZKI ET AL. 2019.

15 TAMBETS ET AL. 2004.

16" FEHER ET AL. 2015.

kozelediink térben és idoben a magyar etnogenezis
forrasvidékéhez, ugy lesz egyre magasabb az N
haplocsoport aranya a magyarokkal Gsszefliggésbe
hozhato6 populéacidkban (3. kép).

Ha tagabb Osszefliggésrendszerben gondolko-
zunk, akkor is fontos magyar szempontbdl az N
haplocsoport. Hiszen pont az N haplocsoport kii-
lonbozteti meg leginkabb a finnugor nyelvii népe-
ket Eurdpaban a kornyezd népességektdl.'’> Azon
indoeurdpai nyelvet beszéld kozosségek esetében,
ahol mégis magas az N haplocsoport aranya (lett,
litvan és egyes észak-orosz populaciok) — mas-mas
okbol —, de urali népek beolvadasat feltételezik a
kutatok. Magyar kutatok is megerdsitették, hogy
a mai manysik és magyarok kozott a legfontosabb
specialis genetikai kapcsolat, az N haplocsoporton
beliil, az N-B540 (korabban N-L1034) alcsoportban
talalhato.'®

Az N haplocsoport

Nem véletlen, hogy az N haplocsoport esetleges
finnugor vonatkozasai miatt észt kutatok foglalkoz-
tak legintenzivebben az N haplocsoporttal, és gya-
korlatilag az 6sszes fontos tanulmany a témaban
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4. kép. Az N haplocsoport elterjedése Eurdzsiaban
Fig. 4. Frequency of haplogroup N in Eurasia

hozzajuk kothetd.!” Az észt populdcidgenetikai is-
kola nem mellékesen a vildg ¢lvonaldhoz tartozik.
Ez els6sorban az iskolat alapitd Richard Willems
sokoldalu transzdiciplinaris tudasanak, illetve pa-
ratlan arany- és stratégiai érzékének kdszonheto.
Az a sikeres Osapa, akiben eldszor megjelent
az N haplocsoportot meghatarozé mutacio Délke-
let-Azsiaban éIt'8 nagyjabol 36800 évvel ezeldtt,'
de mai utodai egy, hozzavetélegesen 21700 éve ¢lt
6sapatdl szarmaznak.”” Mindez természetesen nem
azt jelenti, hogy az urali 6shazat Délkelet-Azsiaban
kellene keresniink, hiszen teljesen mas iddsikrol
beszéliink, mint amikor a feltételezett protourali
kozoség kialakult. Azt viszont jelzi az eredmény,
hogy az Afrikabdl kivandorld emberek egy része
az Indiai-ocean mentén haladt kelet felé, és egy
ilyen keletre vandorlo csoportban jelent meg az N
haplocsoportot meghatarozd mutacioé. Az N haplo-
csoport délkelet-azsiai gyokerei ellenére Eszak-Eu-
razsia ,,0shonos” népeiben valt igazabol gyakoriva
(4. kép).*' (AzN, az N-Z1936, az N-B539 alcsoport
gyakorisagi térképeit a vonatkozo, észt kutatok altal
jegyzett tanulmanyokbol vagy azok aktualizalt val-
tozataibol szarmaznak és mindig a térség ,,0shonos”

7 RoortsI ET AL. 2007; ILUMAE ET AL. 2016; PosT ET AL. 2019.
18 RoortsI ET AL. 2007.

www.yfull.org

www.yfull.org

2 Rootsr ET AL. 2007.

22 TLUMAE ET AL. 2016.

népességeire vonatkoznak.) Az N haplocsoport mai
elterjedése valosziniileg az utolsd jégkorszak utan
megvaltozott életfoldrajzi koriilményekkel, a jég-
mezOk visszahuzddasaval felszabaduld j teriiletek
meghdditasaval van Osszefiiggésben.

Az N-Z1936 alcsoport

Az észt kutatok masodik tanulmanya az N haplo-
csoportot bontotta tovabb.?? Ebben a tanulmanyban
az ¢észt populaciogenetikai iskolara jellemzd mod-
szerekkel vizsgaltak az N haplocsoportot. El6szor
mély filogenetikai elemzésnek vetettek ala relative
kevés N haplocsoporthoz tartozé mintat. Masodik
1épésben a kirajzolodott filogenetikai 6sszefliggések
alapjan azonositottak néhany fontosabb alcsoportot
meghatarozd markert. Végiil ezeket a markereket
Eurazsia szerte megvizsgaltak részben a sajat ma-
guk altal gyiijtott és sajat laborban tarolt mintakon,
illetve nemzetkdzi egylittmikddésben. Magyar
szempontbdl az N3a4-71936 és az N3a2-M2118 al-
csoport az érdekes, ezért ebbdl a masodik nagy észt
tanulmanybol csak ennek a két ,testvéri viszony-
ban” 1év0 csoportnak az ismertetésére szoritkozunk.
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5. kép. Az N-Z1936 haplocsoport elterjedése Eurazsiaban
Fig. 5. Frequency of haplogroup N-Z1936 in Eurasia

Az N3a4-71936-nak foldrajzi értelemben két
lokélis csticspontja van: Eszakkelet-Eurdpaban és
a Volga—Ural vidéken (5. kép). Az N3a4-Z1936
alcsoport a vepszék szinte kizardlagos N3-M46
alcsoportja, de meghatarozo aranyban van jelen a
finnek, a szamik (lappok), karélok, manysik (vogu-
lok) k6z6tt,” valamint Arhangelszk és a Pinyega fo-
ly6 korzetének oroszok altal lakott teriiletein. E két
utobbi teriileten valosziniileg oroszok altal asszimi-
lalt finnugor—szamojéd Oslakossag nyomait jelzik
a genetikai adatok. El6fordul tovabba Nyugat-Szi-
béridban a hantiknal (osztjakoknal), a szibériai ta-
taroknal. Az alcsoport eléfordulasa gyakorlatilag
Nyugat-Szibéridra és Eurdpara korlatozodik. Az al-
csoport szorvanyosan eldfordul a kozép-szibériai
dolganok kozott, de mas népességben Nyugat-Szi-
bériatdl keletre egyaltalin nem mutathato ki.?*

Ami a mi szempontunkbol kiilondsen érdekes:
az alcsoportnak van egy varatlan foldrajzi maxi-
muma Baskiridban és Tatarsztanban is.> Az ala-
csony mintaszam ellenére figyelemremélto, hogy
az N3a4-7Z1936 alcsoport eléfordul a honfoglalo
génallomanyban is (5/19 esetben,? 3/29 esetben?’).

23 FEHER ET AL. 2015; ILUMAE ET AL. 2016.
24 TLUMAE ET AL. 2016.

% ILUMAE ET AL. 2016.

26 FotHI ET AL. 2020.

27 NEPARACZKI ET AL. 2019.
2 JLUMAE ET AL. 2016.

2 ILUMAE ET AL. 2016.

30 BirO ET AL. 2014.

31 ILUMAE ET AL. 2016.

2 www.yfull.org

33 ILUMAE ET AL. 2016.

Az N3a2-M2118 alcsoport

AzN3a2-M2118 alcsoport a kozép-szibériai jakutok
dominans alcsoportja, amely el6fordulasa gyakorla-
tilag K6zép-Szibériara korlatozodik.”® Nyugat-Szi-
bériaban az obi-ugoroknal és a szibériai tatdroknal
van jelen ez az alcsoport.?? Eurdpaban szorvanyosan
a magyaroknal, azon beliil a székelyeknél is,*® vala-
mint Ukrajnaban®' mutathato ki ez az alcsoport, de
van egy-két szorvanyos eléfordulasa a csuvasoknal,
anatoliai torokoknél??, az észteknél és Kozel-Kele-
ten is.*

Az N3a2-M2118 alcsoport foldrajzi vonatko-
zasain tal, az alcsoport topologidja, idébelisége is
érdekes. Bar maga az alcsoportot meghataroz6 mu-
tacio bo 6000 évvel ezel6tt keletkezett, az alcsoport
két ismert alcsoportjdnak demografiai alcsoportja
egyarant nagyjabol 3800 éve kezd6dott (www.yfull.
org). Az egyik alcsoportban dontden jakutokat, a
masikban foként torokségi népekhez €s magyarok-
hoz tartoz6 mintakat talalhatunk (www.yfull.org).
Jelenleg nem tudjuk, hogy az obi-ugor mintak a két
alcsoport koziil melyikbe vagy éppen egy harmadik
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6. kép. Az N-B539 haplocsoport elterjedése Eurdzsidban
Fig. 6. Frequency of haplogroup N-B539 in Eurasia

alcsoportba tartoznak. Mai tudasunk alapjan az is
nyitott kérdés, hogy az N3a2-M2118 alcsoport to-
rokds vagy ugor hatds a korai magyarok génallo-
manyaban.

Szorosan a targyhoz tartozik a vezetd orosz po-
pulaciogenetikusok egyik eredménye, miszerint Eu-
ropaban nagyobb aranyban kizarolag Eszaknyugat
Baskiridban, és ott is csak a Jenej nemzetség tag-
jai kozott (44%) talalhato meg.** Figyelemremélto,
hogy az N3a2-M2118 alcsoport nemcsak a mai ma-
gyar, de a honfoglald génallomanyban szintén ki-
mutathatd (2/19 esetben,’ 2/29 esetben®). Es bar a
baskir Jenej és a magyar Jend etnonim kdzotti nyel-
vi atjaras lehetdsége megosztja a kutatokat, az Eu-
ropaban rendkiviil ritka N3a2-M2118 alcsoportban
testet 01ttt kapcsolat a honfoglalok és a Jenej nem-
zetség kozott, mindenképpen elgondolkodtato.?’

Az N-B539 alcsoport

Az észt kutatok harmadik témaba vago kutatasa-
ban mar magyar szakemberek is részt vettek, €s a
téma valasztas kifejezetten ugor vonatkozasu volt.*
Ebben a kutatasban az deriilt ki, hogy az N-Z1936
alcsoport két alcsoportra bomlik: az N-Z1934 és

3% BALANOVSKA ET AL. 2017.
35 ForHI ET AL. 2020.

36 NEPARACZKI ET AL. 2019.
37 NEMETH ET AL. 2019.

3% PosT ET AL. 2019.

3% BALANOVSKA ET AL. 2017.

a N-B539 alcsoportra. A két nagyjabol tezer éve
elvalt, 6sapa mai leszarmazottai, dontden két, egy-
mastol tavoli régioban talalhatok meg. Az N-Z1934
a balti-finnekre és egyes észak-orosz populaciokra,
azon belill is leginkabb a finnekre és szamikra jel-
lemzd. Az N-B539 alcsoport nagy valoszintiséggel
az ugorokhoz kothetd, mert kizardlag az obi-ugo-
rokban, 10. szazadi magyarokban, a baskirokban és
a volgai tatarokban talalhaté meg 10% koriili vagy
afolotti aranyban (6. kép). (A 10. szazadi magyar
mintak esetében egyeldre csak Y-STR alapjan torté-
no becslésrol beszélhetiink, mert a magyar tanulma-
nyok sziiletésekor még nem volt ismert az N-B539
marker.) Figyelemre mélto, hogy bar a mai magya-
rokban alacsony az N-B539 eléfordulasi aranya, az
a kornyez6 népekbdl gyakorlatilag hianyzik (7. kép)

Fontos latnunk, hogy az N-B539 el6fordulasa
Baskiriaban foldrajzi értelemben rendkiviil tagolt.
Csak néhany régioban fordul el magasabb arany-
ban. A legtobb vizsgalt régioban csak alacsony
mértékben van jelen vagy éppen alig kimutathatd
(8. kép). Ezt az 8. képet kiegészitettiik orosz kuta-
toknak az északnyugat-baskiriai Uran nemzetség-
re vonatkozo adataival.* Az orosz kutatok csak
N-Z1936-ig mértek ugyan Eszaknyugat-Baskiria-
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7. kép. Az N-B539 haplocsoport elterjedése Kozép-Eurdpaban
Fig. 7. Frequency of haplogroup N-B539 in Central-Europe

ban, de Volkov tanulmanya alapjan ezek a mintak
valoszintileg a B539 alcsoporthoz tartoznak.** Ko-
moly kiilonbségek mutatkoznak tovabba az N-B539
két alcsoportjanak, az N-B540 és az N-B545 f6ld-
rajzi el6fordulasdban Baskirian beliil is (9. kép).
A két jelenség egyiitt arra utalhat, hogy a nemzet-
ségi szervezet valamilyen formaban tovabb élhetett
a Volga-Ural vidéken, mint a Karpat-medencében.
Mivel allando kérdés a genetikai mintak repre-
zentativ volta, ezért kiilondsen fontosnak tartjuk
megemliteni, hogy orosz kutatok*' is rendkiviil ha-
sonlo eredményre jutottak, az észt kutatoktol fiigget-
leniil. Az orosz kutatok alacsonyabb mintaszammal,
de mas foldrajzi meritéssel dolgoztak. Kimaradtak
a vizsgalataikbol példaul a Szamara kornyéki bas-
kirok, de bevontak a kutatasi teriiletiikbe Eszak-

4 VorLkov—Karmvov 2016.
4 VorLkov—Karmvov 2016.
4 Turk 2014.

nyugat-Baskiriat és Cseljabinszk régiot is. Erdemes
lehet Osszevetni az orosz kutatok altal azonositott
az N-B540 és az N-B545 alcsoporthoz tartoz6 min-
tak és a ,,magyargyanus” régészeti kultarakhoz tar-
tozo leletek* foldrajzi elhelyezkedését (10. kép).
Ez alapjan ugy tlinik, nem fogalmazhaté meg alta-
lanos szabalyszerliség a keleten maradt magyarok
helyben maradasi és szallasvaltd szokasaival kap-
csolatban. Ugy tiinik egyes csoportok lényegében
ugyanott élnek ma is, mint ahol a régészeti leletek
talalhatok. A véletlen bolyongas torvényszeriiségei
alapjan az a legvalosziniibb, hogy ezek a csoportok
helyben maradtak.

A Volkov-féle tanulmany kiilon érdekes abbol
a szempontbol, hogy a genetikai adatokat nemzet-
ségi bontasban gyiijtotte. Az alabbi baskir nem-
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8. kép. Az N-B540 és N-B545 alcsoport eldforduldsi ardnya régionként a Volga-Urdl vidéken
Fig. 8. The frequency of haplogroup N-B540 and N-B545 in the Volga-Ural region
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9. kép. Az N-B540 eldfordulasi aranya régionként a Volga-Urdal vidéken
Fig. 9. The frequency of haplogroup N-B540 in the Volga-Ural region
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== olgai Bolgarorszag 10. szazadi hatara
N-B540 alcsoport A N-B545 alcsoport

® A kusnarenkovéi kultiira lelohelyel (6-8. szazad) |
B A karajakupovéi kultira lelShelyei (9-10. szazad)

10. kép. Az N-B540 és N-B545 és a ,,magyargyanus” régészeti kulturak a Volga-Urdal vidéken
Fig. 10. The frequency of haplogroup N-B540 and N-B545 and the ,, Hungarian-like” archeological sites
in the Volga-Ural region

zetségekben azonositottak az N-B539 nyomait:
Elan (N-B545, ENY-Baskiria), Jurmat (N-B545,
Kozépnyugat-Baskiria), Min (N-B545, Kozépnyu-
gat-Baskiria), Uran (N-B540, ENY-Baskiria), User-
gan (N-B540, DK-Baskiria), Tungaur (N-B540,
DK-Baskiria), Kosho (N-B540, Urali atjaro), Tersz-
jak (N-B540, DNY-Szverdlovszk és Eszak-Cselja-
binszk régio), Szajut (N-B540, Eszak-Cseljabinszk
1égio), Szirzii (N-B540, Eszak-Cseljabinszk régio).
Mivel a Volkov féle mintak az észt kutatok altal
gytjtottekhez viszonyitva nem til nagyszamu-
ak, ezért egyeldre korai beszélni az eléfordulasi
aranyokrol nemzetségeken beliil. Jelenleg annyit

érdemes megjegyezniink, hogy ezek a csoportok
néprajzi és populaciogenetikai szempontbol is érde-
kesek lehetnek a tovabbi kutatasok szamadra.

Ha az id6ben messzebbre néziink, akkor egyeld-
re nagyon alacsony minta szam mellett ugy tlnik,
hogy az obi-ugorok ¢és a magyarok kozotti elvalas
nagyjabol 3900 éve zajlott le. Erdekes, hogy az
N3a2-M2118 alcsoportok demografiai expanzidja
is ezzel kozel egyidSben, 3800 éve kezdsdott. Ugy
tlinik, 3800-3900 évvel ezelbtt egy ugor szempont-
bol is fontos migracids folyamat vagy demografiai
novekedés indult el valahol Nyugat-Szibéria és Ko-
zép-Szibéria hatarvidékén.
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OSSZEFOGLALAS

Az utobbi évek magyar vonatkozasi archeoge-
netikai tanulmanyai®® rendre megerdsitik, hogy a
honfoglalé magyarok genetikailag a mai volgai ta-
tarokhoz és/vagy a baskirokhoz allnak legkozelebb.
Ez elsore talan logikusan hangzik, am korantsem
magatol értetddd eredmény. Hiszen a kutatok tobb-
sége ugy gondolja, hogy a magyaroknak csak tore-
déke maradt a Volga-Ural vidéken, és a baskirok és
tatarok elddei csak azutan, vagy azzal egyiddben ér-
keztek a térségbe, hogy a honfoglalé magyarok dsei
mar elhagytak a Volga-Ural vidéket.

Az anomalia feloldasaban szerepet jatszhat, hogy
a legjabb kutatasok rendre jelentds ugor 6rokséget
mutatnak ki a mai baskir génallomanyban, amelyet
a keleten maradt magyarok nyomakeént értelmeznek
a kutatok. Az anyai vonalak* — és ami ennél joval
fontosabb — a teljes génallomanyt reprezentald au-
toszomalis markerek vizsgalata is egyértelmti ugor
genetikai 6rokséget jelez a mai baskirokban.* Rovi-
den mindez azt valdsziniisiti, hogy nagyobb arany-
ban maradhatott az Ural-vidéken ugor népesség
(valésziniileg magyar), mint ahogy a kutatok ko-
rabban gondoltak. Jelen tanulmany is ebbe a sorba
illeszkedik csak apai vonalak alapjan.

Figyelemre méltod, hogy az N3a4-B540 és az
N3a4-B545 alcsoport egy régio kivételével egy-
mastol elkiiloniilve talalhatdo meg Baskiridban. A két
alcsoport egyiitt, egymas kozelében kizarolag Eszak-
nyugat Baskiriaban fordul el6. Az N-B540 is itt éri el
a legmagasabb eldfordulasi aranyt egy baskir etnikai
csoport, az Uran nemzetség tagjai kozott (90%).%
Tovabb erbsiti Eszaknyugat Baskiria fontossagat ma-
gyar Ostorténeti szempontbol, hogy az N3a2-M2118
kizarélag Eszaknyugat-Baskiriaban mutathat6 ki, és
ott is csak a Jenej nemzetség tagjai k6zott.*” A torté-
neti, nyelvi és embertani adatok szintén megerdsitik,

hogy Eszaknyugat-Baskirianak és esetleg a szom-
szédos Kelet-Tatarsztannak fontos szerepe lehetett
a honfoglal6 magyarsag Oseinek és a keleten maradt
magyarok életében.”® Ez a teriilet gyakorlatilag a
Kama also folyasanak kornyéke, ahol Julianus barat
megtalalhatta a keleten maradt magyarokat. Legtijab-
ban Olekszij Komar, ukran régész vetette fol, hogy
Levédia f6 folydja, a Hidmasz is a Kama volt.*

Az elvalasok idobeliségére vonatkozoan tovabbi
kutatasokra, tovabbi mintak bevonasara van sziik-
ség. Emlitésre méltd e tekintetben, hogy egy csuvas
és egy magyar N3a2-M2112 alcsoporthoz tartozo
személy nagyjabol 1400 éve valt el egymastdl.> Fel-
tételezve, hogy a kérdéses leszarmazasi vonal folya-
matosan jelen volt azota a magyar génallomanyban,
akkor ez az els6 hajszalvékony genetikai érv amel-
lett, hogy a magyarok Osei viszonylag késén, legko-
rabban 620 utan hagytak el az Volga-Ural térséget.
(Tegyiik hozza: alig valdszinii, hogy a csaladi elvalas
ideje évre pontosan megegyezzen a magyarok nyu-
gatra vandorldsaval a Volga-Ural régiobol. Azaz a
620 egy kifejezetten konzervativ also becslés a ma-
gyar kozOsségek életében bekovetkezett szakadasra.)

Az 1. képen lathato két, nagyjabol 2800 éve élt
»osapa” (szlirkével keretezett piros hatszoggel jeldl-
ve), kapcsan emlitésre méltd, hogy nagyjabol egy
idében éltek egy ugor vagy korai magyar kozosség-
ben bekovetkezett migracios eseménnyel. Korabbi
publikalt archeogenetikai modelliink szerint a Bara-
ba-sztyeppén (Ob és Irtis kozott elteriild, tavakban
gazdag erdds-sztyeppei teriilet) a szejma-turbinoi,
az andronovoi és a késd bronzkori kultarakban ugor
csoportok éltek, amelyek pont ebben az idében, a
bronzkor ¢és a vaskor kozotti atmenet idején tintek
el a térségbOl! valdsziniileg a korszakot jellemzd
lehtilési csuccsal Osszefliggésben. ™

43 Cs6sz ET AL. 2016; NEMETH ET AL. 2017; NEPARACZKI ET AL. 2019.

4 NEMETH ET AL. 2017.

45 TRISKA ET AL. 2017.

4 BALANOVSKA ET AL. 2017.

47 BALANOVSKA ET AL. 2017.

4 NEMETH ET AL. 2019.

4 Kowmar 2018.

0 www.yfull.org.

51 NEMETH ET AL. 2017.

32 Korvyakova—EpriMakHov 2007.
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KOVETKEZO LEPESEK

A specialis markereket keresd, mély filogenetikai
elemzéseken alapul6 kutatasok tobb vonatkozasban
is folytatasra érdemesek. Egyrészt joval tobb min-
tat kellene mély filogenetikai elemzésnek alavetni,
hogy pontosabban vizsgalhatd legyen az N-B539
alcsoportban az obi-ugor magyar ¢és a ,,baskir’-ma-
gyar elvalasok idobelisége. (Valdjaban nem beszél-
hetiink baskir-magyar elvalasasrol, hanem csak a
baskirokba olvadt és a nyugatra vandorolt magyar
kozosségek elszakadasarol.) Modelliink alapjan
ugyanis pont az valoszinisithetd, hogy az N-B539
alcsoporton beliil az északnyugat-baskirok ¢€s a kar-
pat-medencei magyarok elvalasa joval késdébbi lesz,
mint az /. képrél leolvashato 2200 év. (A jelenlegi
kutatasban csak kevés baskir és azon beliil is szin-
te csak déli baskirokat vetettek ala mély filogeneti-
kai vizsgalatnak.) Valésziniileg ennek kdszonhetd,
hogy az N-B539 alcsoportban becsiilt ,,baskir’-ma-
gyar elvalas joval magasabb a régészeti leletek '*C-
es vizsgalata alapjan becsiiltnél.

De ugyanilyen fontos lenne a csuvas, uk-
ran, magyar €s Jenei etnikai csoporthoz tartozo
N3a2-M2118 mintak mély filogenetikai vizsgalata.
Kiilonosen fontos lenne északnyugat baskirokat és
tobb az északnyugat-baskiriai térségben gyakori
haplocsoportot (N-B539, N3a2-M2118, R1a-Z93,
11-M253)% bevonni a vizsgalatokba.

Az 1. képen lathato két, nagyjabol 2800 éve élt
»0sapa” (sziirkével keretezett piros hatszdggel je-
16lve), akinek leszarmazottai csak a magyarokban,
baskirokban ¢és tatarokban talalhaté meg. Amennyi-
ben ez a két N-B539 alcsoporthoz tartozo — utddok
tekintetében viszonylag sikeres 6sapa — a korai ma-
gyar kozosségekben élt, akkor ezek az dsapak egy-
egy magyar migracidés markert hataroznak meg. Ezt
a meglehetdsen stlyos kovetkezményekkel jaro
lehetdséget, archeogenetikai kutatasokkal lehet és
sziikséges ellendrizni.

Sziikségesnek tartjuk tovabba mély filogeneti-
kai elemzésnek alavetni az R1a-Z93 alcsoportot is,
amely nagy aranyban van jelen egyes északnyugat-

33 BALANOVSKA ET AL. 2017.
3% BALANOVSKA ET AL. 2017.
3 NEMETH ET AL. 2019.

baskir populaciokban és eltiirk6sodott indoirani
népesség nyoma lehet a baskir génallomanyban.
Ezzel parhuzamosan fontos lenne bevonni az arc-
heogenetikai kutatasokba az onogur-bolgarok koz-
ponti régészeti lelohelyét, Bolsije Tarhanit is, mert
kozvetett bizonyitékok szoélnak amellett, hogy ono-
gur-bolgarok is nagyobb aranyban csatlakozhattak
a honfoglald magyar torzsszovetséghez.> Egyel6-
re nem eldonthetd kérdés, hogy az N3a2-M2118
alcsoport inkabb torokds vagy ugor csoportokkal
Iépett be a korai magyarok génallomanyaba. Azt is
csak sejtjiik, hogy ez a csoport az 1700 éve indult
demografiai expanzionak az N-PH1612 alcsoport
keretén belil.

Az N-B539 és az N3a2-M2118 alcsoportok belsd
migraciés markerek azonositdsa nagyban hozzaja-
rulhat a magyar vandorlas Ural-vidéket megeldz6
alloméasainak megismerésében. Jelenleg a gene-
tikai adatok alapjan ugy tinik, hogy a Volga-Ural
vidék nemcsak egy egyszeri, hanem egy kifejezet-
ten fontos allomas volt a magyar etnogenezisben.
Az is biztos azonban, hogy a magyarok valahonnan
keletrél, Nyugat-Szibériabol vagy Eszak-Kazahsz-
tanbol érkeztek az Ural vidékre. Jelenlegi genetikai
tudasunk alapjan ez a teriilet egyeldre nem lokali-
zalhatd pontosabban, az érintett régészeti kultira
vagy kultarak tekintetében tavolrodl sincs egyetértés
a kutatok kozott.

A megfelel6 markerek vizsgalatdval viszont
vizsgalhatova valhat, hogy mely mai szibériai tatar
és északi kazah kozosségekbe olvadhattak be szibé-
riai magyar csoportok. Es kideriilhet az is, hogy — a
leginkabb szoba jovo — szargatkai, potcsevaszka-
jai, molcsanovoi és bakalszkajai régészeti kultarak
koziil melyeket jellemezték leginkabb a korai ma-
gyarokra jellemz0 genetikai mintazatok. Ha anyagi
korlatok miatt a térségben atfogd vizsgalatra nem
lesz lehetdség, akkor elsdként a Tobolszktol kissé
keletre €16 szibériai tataroktol és a Pavlodar kornyé-
ki kazahoktol vennék mintat.
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THE POSSIBLE ROLE OF PATERNAL N HAPLOGROUP
IN EARLY HUNGARIAN GENE POOL

ENDRE NEMETH

Several open questions in Hungarian prehistory have a migration or demographic aspects. In an interna-
tional study with Estonian researchers, we succeeded in examining some of the Y-SNP subgroups that are
likely to be present in early Hungarians, using population genetics. The mapping of the internal structure of
the paternal N-Z1936 subgroup and the geographical distribution of its subgroups indicate that one of the
subgroups of N-Z1936, the N-B539 subgroup, might have been associated with Ugrian groups some way.
Based on the results, it is likely that more Hungarians remained in the Ural region than previously thought.
Considering other studies of population genetics, history, linguistics and anthropology in the Ural region, it
is most likely that the ancestors of the conquerors departed from northwestern Bashkortostan, and possibly
from the neighboring eastern Tatarstan; and the Hungarian tribe alliance may have included a significant
proportion of Onogur-Bulgarian groups.
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