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BETEKINTÉS AZ URÁL ÉS A VOLGA-KÁMA VIDÉK  
GENETIKAI ÖSSZETÉTELÉBE A KORAI MAGYARSÁGGAL  

KAPCSOLATBA HOZHATÓ LELŐHELYEK EMBERI CSONTANYAGÁNAK 
ARCHEOGENETIKAI VIZSGÁLATÁVAL

Szeifert Bea* ‒ Gerber Dániel* ‒ Csáky Veronika** ‒ Egyed Balázs*** ‒ Stégmár Balázs*** ‒ 
Türk Attila**** ‒ Mende Balázs Gusztáv** ‒ Szécsényi-Nagy Anna**

Kulcsszavak: archeogenetika, magyar őstörténet és honfoglalás, Urál, Volga, Káma

Absztakt: A magyarság eredete, vándorlási útvonala a mai napig intenzíven vizsgált kérdéskör, melyhez 
az utóbbi években jelentős mennyiségű új régészeti lelőhely vált ismertté. Kutatócsoportunk a feltétele-
zett vándorlási útvonal kiemelt jelentőségű lelőhelyeiről származó 3/6‒14. századi populációkat vizsgál az 
Urál-régiótól a Kárpát-medencéig az archeogenetika eszköztárával. Jelen munkában hat – egymással és a 
korai magyarsággal régészeti vagy földrajzi kapcsolatot mutató – populációba tartozó 100 egyén archeo
genetikai vizsgálatának eredményeit mutatjuk be. Vizsgálataink kiterjednek az anyai (mitokondriális DNS) 
és az apai leszármazási vonalak (Y-kromoszóma) elemzésére. Törekszünk mind az egyedek, mind a popu-
lációk között fennálló kapcsolatok felderítésére, ennek érdekében többféle módszerrel elemezzük a vizsgált 
egyének genetikai adatait. Eredményeink értékelése során felhasználjuk a nemzetközi szakirodalomban fel-
lelhető közel összes archaikus mitokondriális genom adatot, különös figyelmet szentelve a Kárpát-medencei 
magyar honfoglalás kori adatoknak. Az általunk vizsgált populációk anyai vonalaikat tekintve rendkívül 
változatos összetételűek, a populációgenetikai elemzések során a kelet-, illetve nyugat-eurázsiai populá-
ciók között helyezkednek el. A csoportokat alkotó egyének vizsgálata során több esetben is szoros anyai 
kapcsolatot detektáltunk a vizsgált populációkon belül és azok között is. Több, a korai magyarokkal kapcso-
latba hozható lelőhelyen is azonosítottunk egy olyan apai vonalat (N1a-M46), melyet kapcsolatba hoztak 
az uráli nyelveket beszélő népcsoportokkal, baskírokkal, sőt, a honfoglaló magyarok között is kimutatták 
a jelenlétét. A folyamatban lévő, testi kromoszómák változatosságára irányuló vizsgálataink eredményei, 
valamint a mintaszám növelése további információkkal szolgálnak majd a vizsgált populációkról, melynek 
hatására a következő években árnyaltabb képet kaphatunk az Urál vidéki kora középkori népmozgásokról, 
mely régió eddigi tudományos ismereteink szerint történeti, régészeti és nyelvészeti szempontból is felme-
rült a magyarok elődeinek eredetével kapcsolatban.

*	 Eötvös Loránd Kutatási Hálózat, Bölcsészettudományi Kutatóközpont, Archeogenomikai Intézet, 1097 Budapest, Tóth Kálmán
utca 4.; ELTE Eötvös Loránd Tudományegyetem, Genetikai Tanszék, 1117 Budapest, Pázmány Péter sétány. 1/C. szeifert.bea@ 
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utca 4. csaky.veronika@abtk.hu, mende.balazs@abtk.hu, szecsenyi-nagy.anna@abtk.hu
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4	 Ivanov 1999; Komar 2018; Türk 2012.
5	 Narasimhan et al. 2019; Molodin et al. 2012.

A magyarság eredete, nyugati vándorlásának út-
vonala és időrendje, valamint keleten maradt nép-
töredékének sorsa mind a mai napig tudományos 
vizsgálatok tárgya. A kérdéskörben két főbb tudo-
mányos elmélet és azok időrendi kérdésekben elté-
rő variánsai léteznek.1 Az utóbbi évek új régészeti 
eredményei a nemzetközileg is leginkább elfoga-
dottnak tekinthető modellt támasztják alá, azaz a 
magyarság Volga-Urál térségéből való eredetét és 
a 9. század eleji európai feltűnését. Jelenlegi tu-
dásunk szerint az első, magyarokkal kapcsolatba 
hozható régészeti kultúrák (bakal, kusnarenkovói, 
karajakupovói, stb.) nyomai a Közép- és Dél-Urál 
vidékének a hegység keleti oldalától a Volga kö-
zépső folyásáig terjedő régióból származnak.2 A 
magyarok elődei erről a vidékről vándoroltak nyu-
gat felé a Közép-Volga régión át, többnyire a ke-
let-európai erdős és füves sztyepp határán előbb 
a Fekete-tenger északi előterébe (szubbotci-típusú 
lelőhelyek),3 majd egészen a Kárpát-medencéig.4 
Fontos azonban hangsúlyozni, hogy korábban 
alapvetően a magyar nyelv uráli eredetének nyel-
vészeti tézise helyezte ebbe a régióba a magyar-
ság őshazáját, mely archeogenetikai szempontból 
is releváns kérdés és amelyet orosz-magyar tudo-
mányos összefogással kutatócsoportunk vizsgálja  
elsőként.

Az Urál hegység környéke a paleolitikum óta 
jelentős népmozgások színtere volt, aminek követ-
keztében az itt élő népek genetikai heterogenitása 
már az első évezred hajnalán is olyan méreteket 
öltött, mely miatt kihívást jelent nyomon követ-
ni egy-egy kiválasztott népesség mozgását ebben 
a régióban.5 Fontos azonban hangsúlyozni, hogy 
földrajzi sajátosságai miatt az említett Urál vidéki 
régió népességmozgásainak mértéke egyetlen törté-
neti korszakban sem közelítette meg pl. az eurázsi-
ai sztyeppeöv vidékén tapasztaltakat, így a kapott 
bioarcheológiai adatok történeti folyamatokkal való 
feltételes összekapcsolása sokkal megalapozottabb.  

A korai magyarok eredetének vizsgálata során 
nemzetközi kutatócsoportunk a magyarság etno
genezisének és feltételezett vándorlási útvonalának 
tágabb térségét, illetve egykori szomszédait is lefe-
dő, az Urál-régiótól a Kárpát-medencéig terjedően a 
legkiemelkedőbb jelentőségű régészeti lelőhelyeiről 
származó, túlsúlyban kora középkori populációkat 
(Kr. u. 3/6‒10/14. század) vizsgálja az archeo
genetika eszköztárával. A vizsgált lelőhelyekről 
származó csontmaradványok és a Kárpát-medencei 
honfoglalás korú népesség közötti genetikai kap-
csolatok feltárása mellett értékes információt nye-
rünk a mindenkor intenzíven lakott eurázsiai régió 
kora középkori genetikai diverzitásáról is.

Vizsgálati anyag és módszertan

Vizsgálataink a csontleletek DNS állományára irá-
nyulnak. A sejtekben kétféle DNS található: sejtmagi 
és mitokondriális DNS (mtDNS). Ez utóbbi minden 
sejtben százas vagy akár ezres nagyságrendű kópia-
számban van jelen, ezért történeti korú csontokból is 
hatékonyan kinyerhető és vizsgálható. Kizárólagos 
anyai öröklődése révén alkalmas az anyai leszárma-
zási vonalak vizsgálatára. A mtDNS bázissorrendje, 
az ún. nukleotid szekvencia mintázata adja az egyén 
haplotípusát. Az egyes haplotípusokat törzsfa alap-

ján haplocsoportokba soroljuk. Az apai vonalak 
vizsgálata a sejtmagban található Y-kromoszóma ha-
sonló módú elemzésével lehetséges (ld. az „Y-kro-
moszomális vizsgálatok” című fejezetet).

Jelen munka alapját 18 lelőhelyről származó, 
összesen 100 egyén csontmintájának elemzése adja. 
A vizsgált egyének hat olyan populációba sorolha-
tóak, amelyek régészeti vagy földrajzi értelemben 
kapcsolatot mutatnak egymással és a korai magyar-
sággal (1. kép). 
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Az Urálontúl régióban található Ujelgi lelőhe-
lyen6 (késő kusnarenkovói kultúra, Kr. u. 9‒10. szá-
zad) feltárt sírokban talált tárgyi leletek rendkívül 
szoros régészeti kapcsolatot mutatnak a Kárpát-me-
dencei honfoglalás kori7 (10. századi) sírok mellék-
leteivel (2. kép).8

A hegység nyugati oldalának kora középkori ha-
gyatékában (összefoglalóan Kr. u. 3/6‒10. század) 
a nyevolinói-kultúrát9 (ennek a három időrendi fá-
zisát képviselő Brodi, Bartim, Sukhoj Log lelőhe-
lyek sírjait), valamint a késő lomovatovói kultúra 
déli variánsát reprezentáló bajanovói temetőt10 hoz-
ták kapcsolatba a különböző régészeti elképzelések 
a magyarok elődeivel, így ezeket vizsgáltuk. Ezen 
lelőhelyekről származó mintákat a relatív földrajzi 
és többségében időrendi közelség miatt az elemzé-
sek során egy csoportként kezeltük, melyet Cisz-
Urál csoportként említünk a továbbiakban, utalva a 

6	 Botalov et al. 2011; Botalov 2017.
7	 Révész 1996.
8	 Grudocsko et al. 2018.
9	 Goldina‒Chernykh 2005; Goldina 2012; Goldina‒Pastushenko‒Chernykh 2013.
10	 Danics 2008.
11	 Garusztovics 1988; Kazakov 2007.

földrajzi lokációra. A régészeti leletek alapján ez a 
csoport kapcsolatba hozható a korai magyarok Urál 
hegységen való átkelésével.

Nyugatabbra haladva a Volga középső folyá-
sa mentén az 1970-es években feltárt és a magyar 
őstörténet kutatásában máig meghatározó szerepet 
játszó Bolsije Tyigani temetőből vizsgált minták 
(korai volgai bolgárokkal keveredett kusnarenko-
vói/karajakupovói kultúra, Kr. u. 9‒10. század) 
régészeti leletek alapján leginkább olyan korai 
magyaroknak tekinthetők, akik nem vándoroltak a 
Volgától nyugatabbi területekre, ugyanakkor a korai 
volgai bolgár népességgel való keveredés itt a leg-
erősebb a kusnarenkovói/karajakupovói kultúra ma 
ismert lelőhelyei között.

Guljukovo temető (csijaleki kultúra,11 Kr. u. 
11‒14. sz.) vizsgált mintái a régészeti/történeti 
feltételezések szerint a Julianus által a Kr. u. 13. 

1. kép. A vizsgált populációk lelőhelyei. A körök mérete az egyes lelőhelyekről megvizsgált csontminták számát jelöli.
Tyumeny körzetéből 5 különböző, ősi hantikhoz és mansikhoz köthető lelőhelyet vizsgáltunk

Fig. 1. The locations of the studied populations. The size of the circles indicate the size of the DNA samplesets form each site. 
We investigated 5 different sites from Tyumen District, which are related to the ancient Mansis and Khanties
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2. kép. Áttekintés a Kárpát-medence honfoglalás kori (1‒23) régészeti hagyatékának és az Ujelgi temető (24‒52)
hasonló tárgytípusairól

Fig. 2. Similar type of the archaeological finds in the heritage of the Hungarian Conquest period (10th century AD) 
in the Carpathian Basin (1‒23) and in the material of Uyelgi cemetery (24‒52)
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században megtalált keleti magyar népességet rep-
rezentálják. Ez a kérdés különösen nagy hangsúlyt 
kapott vizsgálataink során, mivel egy régészetileg 
korábban igen elhanyagolt problematikáról van szó, 
ráadásul a régióban a 10. század második felétől fo-
lyamatosan teret nyerő iszlám vallás a sírmellékle-
tek gyors elszegényesedését hozta magával, emiatt 
nehéz a leletek megfelelő azonosítása, csoportosítá-
sa, melyhez az archeogenetikai vizsgálatok eredmé-
nyei is fontos információkat adhatnak.

A szamarai Volga-könyök novinki típusú lelő-
helyeiről (Novinki, Lebjazsinka, Malaja Rjazan, 
Mullovka, Silovka, Bruszjani)12 származó Kr. u. 
8‒9. századi minták az egykori Kazár Kaganátus 
határvidékére kitelepített népességet, feltehetően 
bolgár és kazár eredetű csoportokat képviselhetnek. 
A terület vizsgálata a földrajzi közelség és a Volga 
bal partján közvetlenül szomszédos uráli eredetű 
(feltételezett korai magyar) régészeti hagyaték mi-
att szintén fontos információkkal szolgálhat a ma-
gyarok vándorlásáról és lehetővé teszi az egykori 
szomszédaikkal való összevetést, amely vizsgálat 
nem pusztán a régészet, de az archeogenetika ese-
tében is releváns. 

A magyar nyelv az Uráli nyelvcsalád ugor ágába 
tartozik,13 amely feltételezhetően az Urál hegység 
keleti oldalán alakult ki. A nyelvi kapcsolatok jog-
gal vethetik fel az esetleges biológiai kapcsolatot a 
két legközelebbi nyelv, a nyugat-szibériai hanti és 
mansi népesség korai hordozóival (proto obi-ugor 
kultúra, Kr. u. 10‒14. század). A nyelvtörténet és 
néptörténet pontos megkülönböztetését kutatócso-
portunk minden esetben szigorúan figyelembe vette, 

12	 Lifanov 2005; Sztasenkov 2009.
13	 Hajdú 1985; Abondolo 1998; Klima 2016.
14	 Megítélésünk szerint ugyanakkor általános érvény szerint nem szorul bizonyításra a történelmi múltban sem az a tény, mely 

szerint az azonos nyelven beszélők szorosabb társadalmi és biológiai kapcsolatban állnak egymással, mint az eltérőek. 
15	 Botalov 2017; Fodor 2009.
16	 Csáky et al. 2020.
17	 Neparáczki et al. 2017; Neparáczki et al. 2018.

a nyelvészeti és genetikai, illetve lehetséges régé-
szeti összefüggések megítélésénél a nemzetközi (pl. 
az indoeurópai nyelvcsalád kutatása) standardoknál 
is szigorúbban jártunk el.14 

Ma már tudjuk, hogy a nyelvtudomány eszkö-
zei a legritkább esetben alkalmasak pontos történeti 
folyamatok, és főként azok időrendjének meghatá-
rozására. A nyelvészeti adatok mellett a történeti, 
és főként régészeti adatok ugyanakkor arra utalnak, 
hogy a magyarok elődei a Kr. e. 1000-500-tól nagy-
jából a Kr. u. 6. század közepéig ‒ tehát bő ezer 
éven át ‒ még déli szomszédaikként aktív kapcso-
latban maradtak korábbi nyelvrokonaikkal.

Ez régészetileg is igazolhatónak látszik az Urá-
lontúl és a dél-szibériai Baraba-sztyepp kora kö-
zépkori temetőiben rendszeresen és jellegzetesen 
felbukkanó tajgai eredetű kerámialeletek alapján, 
így a proto obi-ugor régészeti hagyaték csontanya-
gának vizsgálata archeogenetikai szempontból is 
megalapozott.15 Az általunk vizsgált korai obi-ugor 
leletek az öt legfontosabb, egymástól viszonylag kis 
földrajzi távolságra fekvő lelőhelyről származnak.

Vizsgálati eredményeink értékelése során fel-
használtuk a nemzetközi szakirodalomban fellel-
hető közel összes archaikus mitokondriális genom 
adatot16, különös figyelmet szentelve a Kárpát-me-
dencei honfoglalás kori adatoknak.17 Mivel kutatási 
célunk az archeogenetikai vizsgálatok eredménye-
inek történeti kontextusban való értékelése, ezért 
lehetőségeink szerint valamennyi csontminta mo-
dern AMS típusú (± 20-30 év pontosság) radiokar-
bon kormeghatározását is el fogjuk végezni.

Mitokondriális DNS eredmények

Az anyai vonalak tekintetében minden általunk 
vizsgált populáció összetétele heterogén, más-más 
arányban, de mindegyikben megtalálhatóak kelet- 
és nyugat-eurázsiai eredetű elemek is. Általános-
ságban megállapítható, hogy kelet-nyugati irányban 

haladva egyre csökken a kelet-eurázsiai, és egyre nő 
a nyugat-eurázsiai eredetű anyai vonalak aránya. 

Ujelgi lelőhelyen három régészeti horizontot 
lehet elkülöníteni, ezek közül a két korainak az 
mtDNS összetétele és filogenetikai kapcsolatai 
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egyértelmű párhuzamokat mutatnak a honfoglaló 
magyarokkal, azonban közvetlen leszármazás nem 
figyelhető meg. A kései horizont esetén ezek a kap-
csolatok felerősödnek, emellett összetételbeli válto-
zás is megfigyelhető az anyai vonalakban (a korábbi 
horizontokban nem detektált, új haplocsoportok je-
lennek meg).18 Az utóbbit erősíti a 9. század végétől 
megjelenő új, régészeti leletanyagban kimutatható, 
feltehetően keleti kulturális kapcsolat.

A Cisz-Urál csoportba sorolt lelőhelyekről szár-
mazó emberi csontmaradványok elemzésekor akár 
több ezer kilométerről, teljesen eltérő környezet-
ből eredeztethető anyai vonalakat azonosítottunk. 
A nagy változatosság ellenére az anyai vonalak ös�-
szetétele nyugat-eurázsiai képet mutat.19

18	 Csáky et al. 2020a.
19	 Csáky et al. 2020a.

Bolsije Tyigani, Guljukovo és a szamarai Vol-
ga-könyökben vizsgált egykori szomszédos csopor-
tokban hasonló a kelet- és nyugat eurázsiai eredetű 
mitokondriális haplocsoportok aránya, mely a földraj-
zi elhelyezkedéssel és a lelőhelyek egymáshoz viszo-
nyított relatív geográfiai közelségével magyarázható. 
A szamarai régióból származó egyének anyai vonalai 
csupán néhány esetben kapcsolhatók össze bármely 
általunk vizsgált populációval a Kárpát-medence 
honfoglalóit is beleértve, mely nem meglepő történe-
tileg, hiszen a szamarai Volga-könyökben a vizsgált 
mintáink a Kazár Kaganátus régészeti hagyatékát ma-
gukkal vivő, odatelepített bolgár-kazár eredetű népes-
ség, a novinki horizont sírjaiból származnak. Így ezek 
közép-ázsiai kapcsolatú genetikai eredményei szintén 
összhangban vannak a történeti-régészeti modellel. 

3. kép. Az M7c1a1 mitokondriális alhaplocsoport neighbour-joining eljárással készült filogenetikai fája. A fán az NCBI
GenBank azonosító és (ahol ismert) a származási hely vagy a nemzetiség látható. Vastaggal szedtük az általunk vizsgált
populációkból származó egyéneket. Az azonos függőleges vonalon való elhelyezkedés szekvenciális azonosságot jelent

Fig. 3. Phylogenetic-tree of the mitochondrial subhaplogroup M7c1a1, using neighbour-joining method. On the tree you can 
see the NCBI GenBank ID and (where known) the place of origin or nationality of the sampled individuals. Samples from our 

own research were marked in bold. Those samples which share the same vertical line are identical at the sequence level
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Ezzel szemben Bolsije Tyigani és Guljukovo lelő-
helyeken feltárt egyének között több esetben közeli 
vagy távolabbi anyai kapcsolatokat detektáltunk, va-
lamint ezen populációk képviselői a Kárpát-meden-
cei magyarokkal is kapcsolatba hozhatóak az anyai 
vonalak tekintetében. Ez utóbbi megfigyelés kapcsán 
joggal húzhatjuk alá, hogy az archeogenetikai vizsgá-
latok a csijaleki régészeti kultúra javára döntik el azt 
a történeti-régészeti vitát, mely a 9. század első har-
madában a Volgától keletre eső területeken maradt, 
majd leszármazottaikat a 13. században Julianus által 
megtalált magyarok régészeti hagyatékának azonosí-
tásáról folyik a kutatásban. 

Az egyes lelőhelyekről származó egyének anyai 
kapcsolatainak felderítése érdekében filogenetikai 
elemzéseket is végeztünk. A filogenetika a leszárma-
zási kapcsolatok vizsgálatával foglalkozó tudományág, 
ezen kapcsolatok leírásának egyik legfontosabb és 

20	 Szeifert et al 2018.

legszemléletesebb eszköze a filogenetikai fa. Az elem-
zések során a lelőhelyeken belül és azok között is 
több esetben szoros anyai kapcsolatokat detektáltunk, 
melyek többször is identikus mtDNS szekvenciában 
nyilvánulnak meg, ami a vizsgált egyének közötti 
közvetlen anyai ági genetikai rokonság markere. Ilyet 
látunk például az M7c1a1 kelet-eurázsiai elterjedésű 
alhaplocsoport filogenetikai fáján, ahol Guljukovo és 
Bolsije Tyigani lelőhelyről származó egyének mtDNS 
szekvenciája teljesen megegyezik egymással (3. kép). 
Ugyanezt detektáltuk a T2d1b1 alhaplocsoport eseté-
ben, ahol Bolsije Tyigani és Guljukovo lelőhely 2-2 
egyéne esetében is identikus mtDNS szekvenciát ta-
láltunk.20 Ezek a minták a filogenetikai fa szibériai 
klaszterében helyezkednek el. Ez tovább erősíti azt a 
feltételezést, hogy a két populáció között közeli, akár 
direkt anyai kapcsolat állhatott fenn, de mindenképpen 
az anyai vonal közös forrásának bizonyítéka (4. kép).

4. kép. A T2d1b1 mitokondriális alhaplocsoport neighbour-joining eljárással készült filogenetikai fája. A fán az NCBI
GenBank azonosító és (ahol ismert) a származási hely vagy a nemzetiség látható. Vastaggal szedtük az általunk vizsgált
populációkból származó egyéneket. Az azonos függőleges vonalon való elhelyezkedés szekvenciális azonosságot jelent

Fig. 4. Phylogenetic-tree of the mitochondrial subhaplogroup T2d1b1, using neighbour-joining method. On the tree you can 
see the NCBI GenBank ID and (where known) the place of origin or nationality of the individuals. Samples from our own 

research were marked in bold. Those samples which share the same vertical line are identical at the sequence level
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Több mitokondriális alhaplocsoport filogene-
tikai fája a direkt kapcsolatokon kívül távolabbi 
összefüggéseket jelezve is összeköt több általunk 
vizsgált populációt. Ilyen például az A12a alhap-
locsoport, melynek filogenetikai fáján több, kuta-
tócsoportunk által vizsgált lelőhelyről származó és 
honfoglalás kori minták is megjelennek21 (5. kép). 
Ezen a fán egy ágrendszeren vannak az általunk 
vizsgált populációk egyedei. Egy Kárpát-medencei 
honfoglalás kori és egy Bolsije Tyigani temetőből 
származó egyén mtDNS szekvenciája identikus, 
ők direkt anyai ági kapcsolatban is állhattak egy-
mással. Ezen minták közeli anyai kapcsolatát felté-
telezhetjük egy Ujelgi lelőhelyről származó és egy 
modern magyar egyénnel is a fa rövid ághosszai 
alapján. A filogenetikai fa struktúrája alapján en-
nek a vonalnak az eredetét az Urál hegység keleti 
oldalán feltételezzük. Ezt a hipotézist támogatja az 
evenki és jakut minta elhelyezkedése a fán. Az ősi 

21	 Csáky et al. 2019.

mansi minta elhelyezkedése az alágon jelzi a szub-
haplocsoport általános transzuráli elterjedését, ezzel 
együtt utalhat populációs kapcsolatra is.

Az elérhető eurázsiai archaikus populációk mi-
tokondriális DNS haplocsoport összetételének fel-
használásával főkomponens analízist végeztünk 
(PCA – Principal Component Analysis). Az  álta-
lunk vizsgált populációk a kelet- és nyugat-eurázsi-
ai populációk között helyezkednek el, legközelebb 
hozzájuk az altai szkíta (ALT_IAge_Scyth), a 
Dél-Közép-Szibériai bronzkori populáció (RUS_
BrAge.Min) és a Kárpát-medencében feltárt hon-
foglalás kori csoport (Hun_med.) áll. Az általunk 
vizsgált ősi Hanti/Mansi populáció a krotovo kul-
túrából származó populációhoz áll a legközelebb 
(RUS_EBrAge_Krotovo) (6. kép). Bolsije Tyigani 
és Guljukovo a PC1 komponens szerint közel áll-
nak egymáshoz, ami nem meglepő, látva a koráb-
ban részletezett identikus anyai kapcsolatokat a két 

5. kép. Az A12a mitokondriális alhaplocsoport neighbour-joining eljárással készült filogenetikai fája. A fán az NCBI
GenBank azonosító és (ahol ismert) a származási hely vagy a nemzetiség látható. Vastaggal szedtük az általunk vizsgált 
populációkból származó egyéneket. Az azonos függőleges vonalon való elhelyezkedés szekvenciális azonosságot jelent

Fig. 5. Phylogenetic-tree of the mitochondrial subhaplogroup A12a, using neighbour-joining method. On the tree you can 
see the NCBI GenBank ID and (where known) the place of origin or nationality of the individuals. Samples from our own 

research were marked in bold. Those samples which take place on the same vertical line are identical at the sequence level
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lelőhelyről származó egyének között. Feltételezhe-
tően a földrajzi közelség eredményeként a szama-
rai Volga-könyök térségéből vizsgált populáció és 
Bolsije Tyigani a PC1 komponens alapján szintén 
közel esik egymáshoz annak ellenére, hogy az anyai 
vonalakat vizsgálva alig találtunk egyedi kapcsola-

22	 Haak et al. 2015; Olalde et al. 2018; Post et al. 2019.

tokat ezen populációk között, illetve régészetileg is 
különböznek egymástól.

A Kárpát-medencei honfoglalókhoz az Ujelgi és 
Cis-Ural csoport van a legközelebb, majd Guljuko-
vo. Ez az eredmény összhangban van a populációk 
közötti egyedi kapcsolatok számával és mértékével.

Y-kromoszomális vizsgálatok

Az anyai öröklődésű mtDNS elemzése után el-
kezdtük az apai öröklődésű Y-kromoszóma vizs-
gálatát, valamint a mindkét szülőtől örökölt testi 
kromoszómákon (autoszómák) található SNP-k 
(egypontos nukleotid-polimorfizmusok) tömeges 
tesztelését is.

Az Y-kromoszóma precíz vizsgálata méretéből 
adódóan még manapság is technikai korlátokba üt-
közik. Ennek ellenére információértéke bizonyos 
esetekben jelentősebb lehet az mtDNS-nél, pl. szá-
mos esetben igazolták az apai vonalak kultúrával 
vagy nyelvcsaládokkal való szorosabb kapcsolatát.22 

6. kép. Archaikus populációk PCA (Principal Component Analysis) plotja. Kékkel az európai, narancssárgával a közel-
keleti, szürkével az ázsiai, sötét rózsaszínnel az általunk vizsgált populációkat jelöltük. Sárga színnel emeltük ki a Kárpát
medencében feltárt honfoglalás kori csoportot. Az elemzésekhez felhasznált archaikus populációkról bővebb információ:

Csáky et al. 2020a
Fig. 6. PCA (Principal Component Analysis) plot of the archaic populations. The studied populations are shown in dark pink 

colour. The European populations are in blue, the Near-Eastern populations are in orange and the Asian populations are 
in grey. The Conquest Period populations of the Carpathian Basin is shown in yellow. For additional information about the 

archaic populations used in the analyses, see Csáky et al. 2020a
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Az igazságügyben használatos STR (short tandem 
repeat) markerek vizsgálatát kombináltuk újgene-
rációs szekvenálás során azonosított SNP-kel, így 
részletes felbontást sikerült nyernünk az apai vona-
lak összetételéről és kapcsolatrendszeréről.

Az Y-kromoszomális N1a-M46 egy meghatá-
rozott alcsoportját több, a korai magyarokkal kap-
csolatba hozható lelőhelyen is detektáltuk (Ujelgi, 
Cis-Ural, Bolsije Tyigani, Guljukovo), ám a kapcso-
latrendszer felderítése további elemzéseket igényel. 
Ezt az alcsoportot az uráli nyelvekkel is kapcsolatba 
hozták,23 sőt, a honfoglaló magyarok között is kimu-
tatták a jelenlétét.24 A jelenleg ismert honfoglaló apai 
vonalaknak ez a haplocsoport a különböző gyűjté-
sekből származó mintasorok alapján 17–37,5%-át 
teszi ki.25 Az Ujelgi lelőhelyről vizsgált egyének 
apai vonalainak 87%-a tartozik ebbe a csoportba. 
Ujelgi esetében az apai vonalak strukturáltsága nem 
tükrözi az mtDNS-nél tapasztaltakat, homogénebb 
Y-kromoszóma összetételt detektáltunk. Ez alapján
azt mondhatjuk, hogy a kései horizontban megfi-
gyelhető új elemek vagy ugyanazon apai vonalakkal
rendelkeztek, mint a koraiak, vagy kizárólag „női
bevándorlókról” (exogámia) beszélhetünk.

A nyevolinói és lomovatovói (déli) kultúrák apai 
vonalai tekintetében a korlátozott eredmények elle-
nére megfigyelhető egy heterogénebb és Ujelginél 
nyugatabbi területekre mutató összetétel.

23	 Post et al. 2019.
24	 Neparáczki et al. 2019; Post et al. 2019; Fóthi et al. 2020.
25	 Neparáczki et al. 2019; Fóthi et al. 2020.
26	 Pletnyova 2003; Türk 2012; Fodor 2015; Türk 2016; Komar 2018; Türk‒Füredi 2019.

Bolsije Tyigani az apai vonalak esetében je-
lentősen heterogénebb képet mutat, de a hetero
genitás mértéke itt sem éri el az anyai vonalakét. 
Guljukovo lelőhelyről származó minták közül 
genetikailag csupán négy férfit azonosítottunk, 
így a kevés mintaszám miatt a heterogenitást nem 
tudjuk felmérni. A szamarai csoport apai vonalak 
tekintetében is heterogén összetételű, ami akár a 
minták több eltérő lelőhelyről való származásával 
is magyarázható.

Jelenleg zajlik az autoszómális SNP-k vizs-
gálata, ezek kiértékelése és a kapott eredmények 
interpretációja az uniparentális (mtDNS és Y-kro-
moszóma) genetikai elemeknél sokkal összetet-
tebb, ráadásul az ilyen típusú vizsgálatokra nem 
minden minta alkalmas. Megfelelő minőségű, kel-
lő mértékű információt csak jó megtartású, elegen-
dően nagy endogén DNS (a vizsgált egyén saját 
DNS-e) tartalmú mintáktól remélhetünk. Vannak 
lelőhelyek, ahol a környezeti, talajtani hatások mi-
att a minták általános DNS megtartása rendkívül 
rossz, ez jellemző pl. a Cisz-Urál régióból szárma-
zó mintákra. Ilyen esetben legfeljebb durva felbon-
tásban elemezhető a vizsgált személyek genetikai 
története. A legtöbb általunk vizsgált lelőhelyről 
származó minta megtartása azonban jó, így lelő-
helyenként több egyén maradványa is alkalmas a 
részletesebb genomikai analízisekre.

Összefoglalás

Összességében elmondható, hogy a térség rendkí-
vül változatos története a genetikai eredményeken is 
meglátszik, ugyanakkor a nagyfokú kevertség miatt 
körültekintően kell kezelni a rendelkezésre álló ada-
tokat. Az elemzéseket nehezíti, hogy a vizsgált terü-
letről és korszakból még igen kevés genetikai adat 
áll rendelkezésre jelenleg, ezért amellett, hogy kuta-
tásunk a magyar elődök vándorlásának megértéséhez 
járulhat hozzá, a nemzetközi adatbázis bővítése a 
teljes tudományos közeg érdekét egyaránt szolgálja. 
A folyamatban lévő vizsgálataink eredményei, a min-
taszám növelése (új lelőhelyek, régészeti kultúrák és 

népcsoportok vizsgálat alá vonása) további informá-
ciókkal szolgálnak majd a vizsgált populációkról, a 
technológia fejlődésével a következő években árnyal-
tabb képet kaphatunk az Urál vidéki népmozgásokról. 
Mindehhez kellő alapot biztosítanak az eddigi archeo
genetikai eredmények két szempontból is. Egyrészt 
mára bizonyossá tették, hogy a hasonló régészeti 
leletanyagot eredményező sírok között gyakran bio-
lógiai kapcsolat is kimutatható. Másrészt ezek az 
eredmények összhangban állnak nemzetközi szinten 
is a magyarság etnogenezisével kapcsolatos eddigi fő-
sodornak tekinthető tudományos elképzeléssel.26
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INSIGHTS INTO THE GENETIC MAKEUP OF URAL AND VOLGA-KÁMA 
REGION BY THE ARCHAEOGENETIC ANALYSES OF BURIALS CONNECTED 

TO EARLY HUNGARIANS

Bea Szeifert ‒ Dániel Gerber ‒ Veronika Csáky  ‒ Balázs Egyed  ‒ Balázs Stégmár ‒ 
Attila Türk ‒ Balázs Gusztáv Mende ‒ Anna Szécsényi-Nagy

Exact origin and migration route of Early Hungarians remained an open question to this day, while a num-
ber of hypotheses exist to address this issue. We collected hundred samples from the Volga-Ural region 
covering 18 sites of wide chronological distribution from 3rd to 14th centuries AD. Our intention was to 
provide genetic evidences to this topic and also to give access to this genetically sparsely explored area. 
Our analyses covered all parts of the genome, and while we are able to bring preliminary results concern-
ing uniparental (mitochondrial DNA and Y chromosome) markers, the sampling and the research on the 
nuclear genome is still an ongoing process. Our sampling was mainly driven by archaeological and lin-
guistic evidences, where we tend to choose bone material from graves with Early Hungarian connections 
in material culture. One site, called Uyelgi, which particularly attracted our interest is a large cemetery 
of the late Kushnarenkovo culture from the Trans-Ural region. This archaeological culture had extensive 
material connections to Early Hungarians, and our mitochondrial DNA results indicate   considerable re-
lationship between them. Compare with maternal lineages their paternal makeup was more homogeneous 
lineage-wise, comprising almost exclusively of paternal lineage, N1a-M46, that proven to be an indica-
tor for Uralic language family connections, and is particularly specific to certain Ugric groups, including 
Hungarians, but also to Bashkirs. Another site, called Bolshie Tigany can be classified as the most western 
extension of Kushnarenkovo/Karayakupovo culture, and similarly to Uyelgi, it shows intensive relations 
to Early Hungarians. One group consisting a number of sites in the Western side of the Ural Mountains is 
the Cis-Ural group with considerable archaeological connections to Early Hungarians, is proven to be phy-
logenetically poorly connected to the 10th century Carpathian Basin. However, the small number of samples 
and the mitochondrial lineage proportions keep space for revealing further affinities. Unfortunately, due 
to weak DNA preservation, further study of these samples is challenging. Another site, called Gulyukovo 
represents the so called Chiyalikskaya culture in our dataset. These people could be identified with those 
Eastern Hungarians that Friar Julian found during his expedition in the 13th century, which was mostly sup-
ported by our preliminary results through the connections of the preceding population of Bolshie Tigany.  
Following historical, archaeological and linguistic references, we analysed samples from cemeteries of the 
Baraba steppes that can be classified as proto-obi-ugric. These people are the closest linguistic relatives of 
Hungarians, which raises the possibility of biological relationships as well. Our current results indicate a 
rather loose genetic relationship between Early Hungarians and these population, which is in accordance 
with the linguistic and historical evidences.
We also included a so-called Samara group that consist of cemeteries from the borderlands of Early Hun-
garians and the Khazar Khaganate. As expected, we found only limited relations between the two groups 
either regarding the paternal or maternal makeup. Our preliminary results are a doorway to further under-
standing of the regions’ population movements, which according to literature and our data, experienced an 
outstandingly extensive migration history, that produced immense challenges for archaeogenetics.
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