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HONFOGLALÁS KORI KÖZNÉPI TEMETŐK ANYAI VONALAINAK 
JELLEMZÉSE, ARCHEOGENETIKAI MÓDSZEREKKEL

Maár Kitti* – NeparáczKi eNdre** – Varga gergely istVáN*** – KoVács BeNce**** –  
Maróti zoltáN***** – KalMár tiBor****** – Nagy istVáN******* – latiNoVics dóra******** – 

tihaNyi Balázs********* – MarcsiK aNtóNia********** – Kustár ágNes*********** –  
pálfi györgy************ – rasKó istVáN************* – töröK tiBor**************

Kulcsszavak: aDNS, mitogenom, NGS szekvenálás

Absztrakt: A régészeti leletekből kinyerhető archaikus DNS vizsgálata fényt deríthet egyének, populációk 
eredetére és rokoni kapcsolataira. Korábbi munkánk során elsősorban a honfoglalás kori szállási temetők 
genetikai kapcsolatait derítettük fel régészeti genetikai módszerekkel. A karosi és kenézlői temető együttesek 
nagy felbontású teljes mitogenom analízise azt mutatta, hogy a honfoglalók anyai ágú vonalai visszavezet-
hetők az eurázsiai sztyeppe távoli részeire: harmaduk Közép-Belső Ázsia területéről származott, kétharma-
duk pedig a bronzkori pontusi-kaszpi sztyeppe Poltavka-Potakovka-Szrubnaja kultúráira vezethető vissza. 
Felvetődött a kérdés, hogy ezek az adatok milyen mértékben vonatkoztathatók a teljes honfoglaló populá-
cióra? Hogy ezt a kérdést megválaszoljuk, vizsgálatainkat kiterjesztettük a 10. századi nagyobb sírszámú 
falusi temetőkre, melyek a honfoglalás kori köznépet rejthetik. A kiválasztott 6 falusi temető mindegyikéből 
20–30 egyén anyai vonalait vizsgáltuk. A mintaválasztást elsősorban régészeti és antropológiai adatok 
alapján végeztük. Mivel a temetők többsége átnyúlik az Árpád-korba és korábbi antropológiai vizsgálatok 
több temetőben lehetséges népességcserét jeleztek, ezért a korai és a későbbi sírok összehasonlításával a 
népességcsere kérdésére is választ remélhetünk. A projekt jelen állása szerint csaknem az összes szekvencia 
adat elkészült és most folyik az adatok filogenetikai és populációgenetikai kiértékelése, ezért az előzetes 
eredményeket tudjuk bemutatni.
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BeVezetés1

1 Jelen tanulmány a Nemzeti Kutatási Fejlesztési és Innovációs Hivatal pályázatának (K124350 azonosító számú), valamint a 
2019. évi Tématerületi Kiválósági program („Magyarság Eredetének kutatása a Kárpát-medence történeti népességeinek arc-
heogenetikai vizsgálatára” TUDFO/51757-1/2019/ITM azonosító számú) pénzügyi támogatásával jött létre.

2 soares et al. 2010; piNhasi et al. 2012.
3 róNa-tas 1999.
4 éry 1994.
5 réVész 1996.
6 KoVács 2013.
7 NeparáczKi et al. 2018.

Az archaikus DNS (aDNS) vizsgálatával megha-
tározható elhunytak genetikai neme, segítségével 
kimutathatók bizonyos fenotípusos jellegek, beteg-
ségek, valamint kórokozó mikróbák maradványai. 
Az aDNS-sel meghatározható az egyének és po-
pulációk közötti genetikai rokonság szintje, és re-
konstruálhatók a leszármazási viszonyok. Utóbbira 
különösen alkalmas az apai ágon öröklődő Y kro-
moszóma, valamint az anyai öröklődésű mitokond-
riális DNS (mtDNS).

Vizsgálatainkat a teljes mtDNS szekvencia (mi-
togenom) meghatározásával végeztük, melynek se-
gítségével az anyai vonalak leszármazását tudjuk 
rekonstruálni. Az mtDNS vonalakban az idők során 
fokozatosan újabb mutációk halmozódnak fel, így az 
egyes vonalak fokozatosan elkülönülnek egymástól. 
Az összes kódoló és nem kódoló régióban bekövet-
kező mutáció az egyénre jellemző haplotípust adja. 
A legközelebbi közös ősre visszavezethető haplotí-
pusok csoportját haplocsoportnak nevezzük, mely-
nek különböző változatai földrajzi lokalizációhoz és 
populációhoz köthetők. Bizonyos haplocsoportok 
elterjednek a populációban, majd a szétválások és 
vándorlások során ezek hordozói eltérő új mutáci-
ókra tesznek szert, miközben hordozzák az eredeti 
mutációkat is. Az mtDNS szekvenciák elemzésével 
törzsfák rajzolhatók, melyekből leolvasható a le-
származás és meghatározható, hogy egy-egy elválás 
(elágazás) mikor és hol történt. A haplocsoport meg-
határozása a törzsfa elágazási pontjaira jellemző 
nukleotid polimorfizmusok (SNP) alapján történik, 
így az mtDNS szekvenciák hasonlósági szintjéből 
következtethetünk az anyai ágú leszármazásra, va-
lamint a nők migrációjára.2

A honfoglaló hét magyar törzs, Árpád vezeté-
sével, 895/896-ban érkezett a Kárpát-medencébe 
a Dnyeper-Dnyeszter-Prut vidékéről, Etelközből.3 

A csontleletek morfológiája alapján elmondha-
tó, hogy nagyrészt europid, kisebb részben pedig 
europo-mongoloid embertani jellegekkel rendel-
keztek.4 A régészeti hagyatékuk jól elkülöníthető a 
megelőző avar és későbbi Árpád-kori leletektől.5 A 
ma élő magyarokat általában a honfoglaló magya-
rok leszármazottaiként azonosítják. A 19. század 
közepéig általánosan elfogadott nézet volt, hogy a 
magyarok a hunok és szkíták rokonai. A hun-ma-
gyar kapcsolat magyar és külföldi írott forrásokban 
is fellelhető, valamint a magyar népi emlékezet 
is őrzi. A magyar középkori krónikák többsége a 
honfoglalást a „magyarok második bejövetelének” 
tartja. A 19. század második felétől a magyar nyel-
vet a finnugor nyelvcsalád uráli ágához tartozónak 
tekintik. A nyelvészeti eredmények alapján a 18. 
századtól fokozatosan újraértékelték a korábbi el-
méleteket, és ennek eredményeként a középkori 
történelmi források hitelessége, beleértve a hun-ma-
gyar kapcsolatot is, megkérdőjeleződött. Ezt köve-
tően a magyar honfoglalókat az uráli nyelvcsaládba 
tartozó népek leszármazottainak tekintették. 

Korábbi munkánk során elsősorban a viszony-
lag gazdag melléklettel rendelkező, kis létszámú 
honfoglalás kori, lovas, fegyveres ‒ Kovács László 
terminológiájával élve, úgynevezett szállási6 ‒ te-
metők genetikai kapcsolatait derítettük fel régésze-
ti genetikai módszerekkel. A karosi és kenézlői 
temető együttesek nagy felbontású teljes mtDNS 
elemzése azt mutatta, hogy a honfoglalók anyai 
ágú vonalai az eurázsiai sztyeppe távoli részein 
élt népességekből eredeztethetők: egyharmaduk 
Közép-Belső Ázsia területéről származott, kéthar-
maduk pedig a bronzkori Pontusi-Kaszpi sztyeppe 
Poltavka-Potakovka-Szrubnaja kultúráira vezethető 
vissza. Legnagyobb genetikai hasonlóságot a ma 
élő volgai tatárokkal mutattak.7 Ezeket az eredmé-
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nyeket az Y kromoszómális adatok megerősítették.8 
Felvetődött a kérdés, hogy ezek az adatok milyen 
mértékben vonatkoztathatók a teljes honfoglalás 
kori populációra? Ennek megválaszolására vizsgá-
latainkat kiterjesztettük a 10‒12. századi nagyobb 
sírszámú, de szegényesebb melléklettel rendelkező, 
ún. falusi temetőkre,9 amelyek Szőke Béla felosztá-
sa alapján a honfoglalás kori köznépet rejthetik.10 A 
mintaválasztást elsősorban régészeti és antropológi-
ai adatok alapján végeztük. Az angolszász és német 
régészetben hívták fel arra a figyelmet, hogy a régé-
szeti leletek önmagukban nem, vagy csak limitáltan 
alkalmasak társadalmi és jogi kategóriák elkülöníté-
sére.11 Ez a szemlélet a Kárpát-medence 10. századi 

8 NeparáczKi et al. 2019.
9 KoVács 2013.
10 Szőke 1962.
11 steuer 1979; Brather 2006.
12  réVész 2014.

leletanyagának megítélése szempontjából is fontos 
szerepet játszik, így például a 10. századi temetők 
Szőke-féle felosztása is túlhaladottnak tekinthető.12 
Mivel a temetők többsége átnyúlik az Árpád-korba 
és korábbi antropológiai vizsgálatok több temető-
ben lehetséges népességcserét jeleztek, ezért a korai 
és a későbbi sírok összehasonlításával demográfiai 
kérdésekre is választ kerestünk. Vizsgálatainkba 6 
falusi temetőt vontunk be (1. ábra), összesen 217 
maradványból vettünk mintát. Jelenleg csaknem az 
összes szekvencia adat elkészült és most folyik az 
adatok filogenetikai és populációgenetikai kiértéke-
lése, ezért az itt bemutatott eredmények előzetesnek 
tekinthetők. 

1. kép. Honfoglalás kori köznépi temetők elhelyezkedése. 1: Vörs-Papkert-B; 2: Homokmégy-Székes; 3: Ibrány-Esbóhalom;
4: Püspökladány-Eperjesvölgy; 5: Sárrétudvari-Hízóföld; 6: Magyarhomorog-Kónyadomb

Fig. 1. Location of the 10th century Hungarian commoner cemeteries. 1: Vörs-Papkert-B; 2: Homokmégy-Székes; 3: Ibrány-
Esbóhalom; 4: Püspökladány-Eperjesvölgy; 5: Sárrétudvari-Hízóföld; 6: Magyarhomorog-Kónyadomb
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aNyagoK és MódszereK

13 piNhasi et al. 2015.
14 gaMBa et al. 2014; rohlaNd–hofreiter 2002; daMgaard et al. 2015.
15 Briggs et al. 2009; Meyer–Kircher 2010; rohlaNd et al. 2015.
16 Kircher 2012.
17 Maricic–WhitteN–pääBo 2010.
18 NeparáczKi et al. 2017.
19 Maróti et al. 2018.
20 KoVács 1987.
21 galliNa–Varga 2013.

A mintavétel minden esetben a halántékcsont ko-
ponyaalapi részén található sziklacsontból történt. 
Emlősökben ez a legkeményebb és legtömörebb 
csont, már igen korán, csecsemőkorban elcsontoso-
dik, emiatt itt őrződik meg legjobban az endogén 
DNS állomány.13 Az elporított csontállományból 
szilika alapú DNS kivonással nyertük ki az örökí-
tőanyagot,14 amelyből ezután Illumina új generációs 
szekvenáló rendszerrel kompatibilis könyvtárakat 
építettünk.15 A DNS molekulák két végét egyedi in-
dex kombinációkkal láttuk el, hogy a szekvenálás 
után bioinformatikai módszerekkel el tudjuk egy-
mástól különíteni a mintákat.16 Alacsony lefedett-
ségű ún. shot gun szekvenálással megbecsültük a 
minták endogén, humán DNS tartalmát, majd a kö-
zel azonos endogén tartalmú mintákat csoportosítva 
hibridizációval mitogenom dúsítást végeztünk.17 Ez-
után újgenerációs szekvenálással a mitokondriális 
DNS-t teljes hosszában leolvastuk és a szekvenci-
ák ismeretében meghatároztuk az egyénre jellemző 
haplotípust és haplocsoportot.18 A populációk kö-
zötti távolságot ún. „shared haplogroup distance” 
(SHD) értékkel számítottuk, amely két populáció-
ban előforduló azonos haplocsoportok aránya alap-
ján számított távolságot adja meg. Mivel a legbelső 
haplocsoport alágak egy nem túl távoli közös ősre 
vezethetők vissza, ezért az azonos alcsoportok je-
lenléte összeköti a populációkat, mert azok csak 
közös származás vagy egykori keveredés által tar-
talmazhatnak azonos alcsoportokat. A MITOMIX 
algoritmus a populációk közötti egykori lehetséges 
keveredéseket próbálja rekonstruálni úgy, hogy az 
összes populációból az összes lehetséges keveredési 
arányok kombinációit kiszámítva megkeresi azt az 
elméleti „keveréket”, amely a legkisebb genetikai 
(SHD) távolságot adja a vizsgált populációtól.19 A 
populációgenetikai analízishez a köznépi temetők 

haplocsoport eloszlását 62 modern (12.224 minta) 
és 25 archaikus (496 mintha) eurázsiai populáció 
haplocsoport eloszlásához hasonlítottuk.

A magyarhomorog-kónyadombi temető Haj-
dú-Bihar megyében, a Kis Sárrét keleti szélén talál-
ható. Dienes István kezdte meg az ásatást 1961‒1971 
között, majd Kovács László fejezte be 1988-ban. Az 
540 síros temetőnek van egy 17 síros 10. századi 
része, melyet a korai honfoglaló magyarokhoz kap-
csolnak és egy nagy, 523 síros 11‒12. századi „ke-
resztény” része. Ennél a temetőnél megfigyelhető, 
hogy a kereszténység felvétele után is tovább élt a 
mellékletadás szokása.20 Elemzésünk során választ 
keresünk arra a kérdésre, hogy a „keresztény” rész 
folytatása-e a „pogány” résznek, azaz ugyanazon 
népesség leszármazottait rejti-e, vagy máshonnan 
származó népességét? Kiemelt figyelmet érdemel 
a már korábban jellemzett hasonló korú karosi és 
kenézlői temetőkhöz fűződő esetleges kapcsolata 
is. A temető mindkét részéből, összesen 41 egyén 
maradványából vettünk mintát.

A homokmégy-székesi temető a Duna–Tisza 
közén található Bács-Kiskun megyében, a kalocsai 
sárközben. Gallina Zsolt és Varga Sándor végezték 
a feltárását 1996‒2002 között. A 206 síros teme-
tő használati ideje a 10. század első harmadától a 
11. század első harmadáig keltezhető. Az első gene-
ráció még a honfoglalók közé tartozhatott, az utolsó
pedig Szent István uralkodása alatt temetkezhetett
ide. Tájolás, leletanyag, kartartás, sírtípusok alapján
a temetőt északi és déli részre osztották, az északi
részt pedig a sírok sűrűsége alapján keleti és nyu-
gati félre tagolták. A talaj sajátosságainak köszön-
hetően a sírok alakja megőrződött, több padmalyos
sírt találtak, valamint egyéb avar kori temetkezés-
re jellemző szokás nyomát, amely a 10. században
elég ritka.21 A temető antropológiailag részletesen
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jellemzett, taxonómiai jelleg alapján az europidok 
túlsúlya mellett kisebb arányban mongoloid rassz-
hoz tartozó komponensek is megjelennek.22 Vizsgá-
lataink során választ keresünk többek között arra a 
kérdésre is, hogy a 10‒11. századi rész között van-e 
folytonosság, illetve találunk-e kapcsolatot avar 
kori előzményekkel. A mintavételezés 36 marad-
ványból történt.

A püspökladány-eperjesvölgyi temető a Tiszán-
túl középső részén, Hajdú-Bihar megye nyugati 
határán található. A feltárás M. Nepper Ibolya ve-
zetésével történt 1977‒1982 között. A temető 637 
síros, de 641 egyén maradványait találták meg ‒ 5 
esetben kettős temetkezés történt. Leletanyag alap-
ján 2 részre különül: a nyugati fele (a temető körül-
belül egyharmad része) Árpád-kor előtti temetkezés, 
a többi részét pedig a kereszténység felvétele után 
használták a 11. században. A temető embertani fel-
dolgozása megtörtént, a kraniometriai és testmagas-
ság vizsgálatok alapján az antropológusok a 10. és 
11. századi rész között folytonosságot találtak.23 36
egyénből történt mintavétel.

A sárrétudvari-hízóföldi temető Hajdú-Bihar 
megyében a Nagy-Sárréten található, feltárását szin-
tén M. Nepper Ibolya vezette 1980–1985 között. A 
temetőt a legnagyobb 10. századi temetőként tartják 
számon. A feltáró régész a leletek alapján úgy véli, 
hogy a 263 síros temetőbe valószínűleg a honfogla-
lók első nemzedéke, egy katonáskodó harcos réteg 
és családjuk temetkezhetett. Itt koncentrálódhatott a 
bihari várhoz tartozó, vagyonos, állandó katonaság, 

22 Varga–galliNa 2016.
23 M. Nepper 2002; Bodri 2018.
24  M. Nepper 2002.
25 költő–Szentpéteri 1988.
26 istVáNoVits 2003.

vagy időszakosan hadra fogható harcosok és család-
jaik szálláshelye. Viszonylag gazdag leletanyaggal 
rendelkezik, nagyszámú fegyveres melléklettel, az 
asszonyoknál nemesfém ékszerekkel.24 A mintavé-
tel 36 egyénből történt.

Vörs-Papkert-B temető Somogy megye észak-
nyugati csücskében fekszik. Feltárását Költő Lász-
ló, Honti Szilvia és Szentpéteri József végezték. 
A temetőbe a 8‒9. század fordulójától a 10‒11. 
század fordulójáig folyamatosan temetkeztek, így 
feldolgozása segítséget adhat a dunántúli késő avar 
kori népesség 9‒10. századi feltételezett továbbélé-
sének vizsgálatához. A 716 feltárt sír zömében késő 
avar és Karoling-kori, de 47 személy temetkezése 
biztosan a honfoglalás korára keltezhető.25 A temető 
minden részéből, összesen 36 egyén maradványá-
ból történt mintavétel.

Ibrány-Esbóhalom temető Szabolcs-Szat-
már-Bereg megye északnyugati részén, a Rétközben 
található. A leletmentést Istvánovits Eszter 1985 és 
1990 között végezte el. A temető a 10‒11. században 
volt használatban, 274 egyén maradványát találták 
meg.  A 10. századi temetőrészen belül találtak for-
dított tájolású sírokat, a feltáró régész úgy gondolta 
ez etnikumbeli eltérést jelezhet, de szerinte a 10. 
és 11. századi rész folytonos egymással. A temető 
antropológiai feldolgozása is megtörtént, azonban 
a kraniometriai adatok eltérést mutattak a 10. és 
11. századi részek között, eszerint a két temetőrész
eltérő népességet rejthet.26 A mintavételezés 32 ma-
radványból történt.

eredMéNyeK

A kiválasztott köznépi temetőkből összesen 187 
egyén anyai vonalát sikerült meghatározni. A ma-
gyarhomorog-kónyadombi temető 10. századi 
részében 13 egyén anyai vonalát tudtunk meghatá-
rozni, melyek 9 haplocsoportba sorolhatók (D4h4a, 
H2a1, H4a1a1a, N1a1a1a1, N1a1a1a1a, N1b1a2, 
T1a1, U5b1b, V7a). A vonalak 54%-a európai (ezen 
belül 15% nyugat-európai), 31%-a ázsiai vonal-

ba tartozik. A 11. századi temetőrészben 20 anyai 
vonalat sikerült azonosítani, amely 19 haplocso-
portba sorolható (H, H10, H102, H10e, H11a2, 
H11a7, H1a7, H1c, I1a1a, I1a1a3, K1a11, K1a4a1, 
K1a4c1, M1b2, T1a4, U4a, U4a1, U4a1c, U5a1a1). 
A 11. századi temetőrész vonalainak 80%-a euró-
pai (ezen belül 15% nyugat-európai), míg 20%-a 
eurázsiai eredetű. Az előzetes elemzéseink arra mu-
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tatnak, hogy a 10. századi rész genetikailag élesen 
elkülönül a 11. századitól, nem tartozik a köznép 
közé. A 102 honfoglaló szállási populációval, a ho-
mokmégy-székesi, Poltavka-Potakovka és Szintas-
ta kultúrákkal mutat genetikai hasonlóságot. A 11. 
századi részből a populációgenetikai elemzés még 
nem készült el.

A homokmégy-székesi temető esetében 34 
egyén anyai vonalát sikerült meghatároznunk, me-
lyek 31 haplocsoportba sorolhatók (C5b1a, D4l, 
H, H1c, H1u2, H5, H5a, H5b, H6a1b, J1, J1c2j, 
K1a1a, K1a1b1, N1a1a1a1, N1a1a1a1a, R, T2e, 
U2e1b1, U3a1b, U3b, U4a, U4a1, U4b1a3a, U4c1, 
U5a1c2a1, U5a1d2b, U5a2a1, U8a1a1, U8b1a1, 
U8b1b1, V7a). A vonalak 79%-a európai (ebből 
29% nyugat-európai), 12%-a ázsiai eredetű és 9%-a 
általános eurázsiai elterjedtséget mutat. Előzetes 
vizsgálataink alapján a legkisebb genetikai távolsá-
got az általunk korábban vizsgált 102 szállási hon-
foglalótól, a Magyarhomorog-Kónyadomb temető 
10. századi részétől, a Szrubnaja és a Fésűs-Göd-
röcskés kerámia kultúra (comb ceramic) népessé-
geitől, valamint baltikumi bronzkori populációktól
mutatta.

A püspökladány-eperjesvölgyi temető keresz-
ténység előtti részéből 19 anyai vonalat határoz-
tunk meg, melyek 18 haplocsoportba sorolhatók 
(D4e4, D5a3a1, h1, H13a2b2, H13a2b2a, H1a1, 
J2b1c, K1a2, K1c1, T2, T2d2, U, U2e1b, U4a, 
U5a1+16192, U5a2a1b, V6, X2f). A keresztény 
részből 12 egyén anyai vonalát határoztuk meg, 
melyek 11 haplocsoportba tartoznak (C4a2c, H1, 
H13a2b2, H16a1, H1c2, H4a1a1a, M1a1b1, T, 
U3b3, U5a1a1h, U5b1b1+16192). Úgy tűnik, hogy 
a két temetőrész genetikailag nem különül el jelen-
tősen. Az anyai vonalak 80%-a európai (ebből 3% 
nyugat-európai), 10% ázsiai és 10% eurázsiai vo-
nalba tartozik. Előzetes elemzéseink azt mutatták, 
hogy a temető elkülönül az elitként meghatározott 
honfoglaló populációtól, a legkisebb genetikai tá-
volságot mezolit európai populációktól, valamint a 
Harangedényes kultúra népességeitől mutatták. 

A sárrétudvari-hízóföld temető esetében 35 
egyén anyai vonalát tudtuk meghatározni, mely 28 
haplocsoportba sorolható (C4a1b, D4b1, D4j2-3, 
H11, H14a, H1aj, H1c, H1c1, H3, H4a1a1a, H7, 
H7a1, HV14a, HV15, J2a1a, J2a2e, J2b1a, T2b, 
U2e1, U5a1a1a, U5a2b, U5b1d1, U5b2b, V13, 

V7a, W3a1, W3a1a, W5). Az anyai vonalak 83%-a 
európai, 3%-a nyugat-európai, 15% ázsiai vonalba 
tartozik. Előzetes elemzéseink alapján arra követ-
keztetünk, hogy a honfoglalóktól eltérő populációt 
reprezentálnak, baltikumi késő bronzkori, paleolit 
európai, valamint jelen kori belga és holland popu-
lációkkal mutatták a legnagyobb genetikai hasonló-
ságot. 

Vörs-Papkert esetében a honfoglalás kori te-
metőrészből 4 egyén anyai vonalát tudtuk megha-
tározni, melyek 4 haplocsoportba tartoznak (D4e4, 
H17a1, H2a1, T2b+152). A késő avar kori temető-
részből 7 egyén anyai vonalát határoztuk meg, me-
lyek 7 haplocsoportba tartoznak (A16, H, H10a1, 
J1c3g, J2a2a2, T2b31, U5a1b1c2). A Karoling-kori 
temetőrészből 19 egyén anyai vonalait határoztuk 
meg, melyek 16 haplocsoportba tartoznak (H1ak1, 
H, H11a, H13a2b2a, H13a2c, H47a, H4a1, H4a-
1c1a, H5e1a, HV10, J1c2, K1a4i, R, U2e1a1, 
U4a, U5a1d2b). Ebben a temetőrészben az anyai 
vonalak 84,5%-a európai (amelynek 11,5%-a nyu-
gat-európai) 4% ázsiai és 11,5% eurázsiai eredetű. 
A honfoglalás és késő avar kori temetőrészekből az 
alacsony mintaszám miatt nem készítettünk populá-
ciógenetikai elemzést. A Karoling-kori rész előze-
tes elemzései arra mutatnak, hogy az itt reprezentált 
populáció a honfoglaló elittől elkülönült. Úgy tűnik, 
hogy a temető késő avar és Karoling-kori része kö-
zött találunk genetikai folytonosságot. A legkisebb 
genetikai távolságot balti késő bronzkori populáci-
óktól, a Fésüs-Gödröcskés kerámia kultúrába tarto-
zó populációktól, a homokmégy-székesi temetőben 
vizsgált populációtól, valamint a temető késő avar 
kori részétől mutatta. 

Az ibrány-esbóhalomi temetőnél az előzetes 
elemzések még nem készültek el, csak a mitokond-
riális haplocsoportok meghatározását végeztük el. A 
10. századi részből 12 egyén anyai vonalait határoz-
tuk meg, melyek 12 haplocsoportba tartoznak (H,
H13a2c1, H1b, H5e1a, H6a1, HV, N1b1a3, T1a1b,
T2e7, U4, H5a1d2a1, V7a, I). Az anyai vonalak
58%-a európai, 25%-a nyugat-európai, 16,7%-a eu-
rázsiai vonalba tartozik. A 11. századi részből szin-
tén 12 egyén anyai vonalait határoztuk meg, melyek
12 haplocsoportba sorolhatók (C4a2a, C4a2a1, H,
H1j, H1u2, H5a1n, HV1a1a, I1a1, I5a2, R1a, U5b-
1b1a).  Az anyai vonalak 75%-a európai, 17%-a
ázsiai, 8%-a eurázsiai vonalba tartozik. Ez alapján
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elmondhatjuk, hogy a 10. és 11. századi résznél is 
európai vonalak túlsúlya figyelhető meg. A vizsgált 
anyai vonalak földrajzi megoszlásának százalékos 
arányát a 2. ábrán szemléltettük, temetőnkénti le-
bontásban. 

Habár a temetőnkénti átlag 30-as mintaszám 
reprezentativitása populációgenetikai vizsgálatok 
esetén kérdéseket vet fel, azonban a 6 temetőből 
származó 187 anyai vonal együttese már minden-
képp reprezentatívnak mondható. Ezért elvégeztünk 
egy olyan populációgenetikai elemzést, amelynek 
során a 6 temető népességét együttesen hasonlí-
tottuk ma élő népességekhez. Az eredményt MDS 
(multi dimensional scaling) ploton szemléltettük 

(3. ábra), amely a teljes mitogenom szekvenciákból 
számított genetikai távolságokon alapul. A színeket 
földrajzi elhelyezkedés szerint csoportosítottuk, 
a tengelyek pedig genetikai távolságot jelölnek. 
A honfoglaló elit (HunConq) ezen az ábrán is egyér-
telműen a volgai tatárok közelébe térképeződik. 
A köznépi temetők népessége (CQ_koz) azonban 
jelentősen elkülönül az elit temetőkétől, egyértel-
műen európai népesség és a mai olaszokkal, horvá-
tokkal, lengyelekkel, dánokkal mutat leghasonlóbb 
összetételt, de a mai magyaroktól sincsenek messze. 
A mai magyarokhoz genetikailag mindenképp sok-
kal közelebb esnek, mint a honfoglaló elithez. 

diszKusszió

Az előzetes eredményeinkből arra következtetünk, 
hogy a vizsgált köznépi temetők anyai vonalainak 
túlnyomó többsége európai eredetű, és csak csekély 
mértékben tartalmaznak ázsiai vonalakat, melyek 
ugyanúgy származhatnak a korábbi avar népesség-
től, mint a honfoglalóktól. Az itt bemutatott előzetes 
adataink arra engednek következtetni, hogy a köz-

népi temetők nagyobbik része korábban helyben élő 
népességeket rejthet, csekély számú bevándorlóval. 
Ahogy az MDS ploton is láthatjuk, a köznépi teme-
tők populációi elütnek a honfoglalóktól, mai euró-
pai populációkhoz hasonlítanak és sokkal közelebb 
állnak a mai magyarokhoz, mint az általunk koráb-
ban vizsgált 102 honfoglalóhoz.

2. kép. Vizsgált anyai vonalak földrajzi megoszlása százalékos arányban, temetőnkénti lebontásban. Színkódok: kék: Európa;
piros: Nyugat-Európa; sárga: Ázsia; zöld: Eurázsia

Fig. 2. Geographically distribution of maternal lineages of each studied cemeteries. Colour code: blue: Europe; red: Western 
Europe, yellow: Asia; green: Eurasia
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A Magyarhomorog-Kónyadomb 10. századi 
része markánsan elkülönül mind a temető későb-
bi részétől, mind a többi általunk vizsgált köznépi 
temető összetételétől, és genetikailag a korábban 
vizsgált 102 szállási honfoglalóhoz hasonló, ami 
alátámasztja a régészeti anyagból levont következ-
tetéseket. 

Az itt bemutatott populációgenetikai elemzések 
csupán előzetes eredménynek tekinthetők. A későb-
bi elemzések során ki fogjuk bővíteni a hasonlítás-
hoz felhasznált archaikus populációk adatbázisát, és 
az elemzést genom adatokkal is kiegészítjük.  

3. kép. Honfoglalás kori köznépi temetők MDS plotja, mely a teljes mitogenom szekvenciákból számított genetikai távolságon
alapul. Az MDS ploton az összes köznépi temetőt egybe csoportosítva láthatjuk (CQ_koz). A színek geolokalizáció szerint

vannak csoportosítva (arb: arab; arch: archaikus; cau: Kaukázus; ce: Közép-Európa; cena: Közép-Ázsia; ea: Kelet-
Ázsia; ee: Kelet-Európa; ne: Közel-Kelet; se: Dél-Európa; sib: Szibéria; we: Nyugat-Európa), a tengelyek pedig genetikai

távolságot jelölnek. A populációkat láthatóan földrajzi elterjedésüknek megfelelően jól csoportosítja az algoritmus.
A honfoglalók (HunConq) egyértelműen a tatárok mellé csoportosulnak. A köznépi temetők elkülönülnek a honfoglalóktól, az
örmények, horvátok, lengyelek, olaszok, dánok, magyarok közé csoportosulnak – ez egyértelműen európai népesség. Elütnek

a honfoglalóktól, mai európai populációkhoz csoportosulnak, a mai magyarokhoz genetikailag egyértelműen közelebb, mint a
honfoglalókhoz

Fig. 3. MDS plot of 10th commoner cemeteries based on genetic distance from whole mitogenome sequences. For the 
analysis we pooled the data for all commoner cemeteries together (CQ_koz). The colours are represent geolocalization (arb: 
arabian; arch: archaic; cau: Caucasus; ce: Central Europe; cena: Central Asia; ea: East Asia; ee: Eastern Europe; ne: Near 
East; se: South Europe; sib: Siberia; we: Western Eurpe) and the axes are represent genetic distance. The algorithm grouped 

well the populations according to their geographical distribution. The conquerors (HunConq) clearly group next to the 
Tatars. Population of commoner cemeteries are separate from the conquerors, and grouped next to the Armenians, Croats, 

Poles, Italians, Danes, Hungarians – this is clearly European populations. The commoners are distinct from the conquerors, 
they are grouped in today’s European populations, and are genetically clearly closer to today’s Hungarians than to the 

conquerors
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MaterNal liNeages froM 10th ceNtury coMMoNer ceMeteries
of the carpathiaN BasiN

Kitti Maár – eNdre NeparáczKi – gergely istVáN Varga – BeNce KoVács – 
zoltáN Maróti – tiBor KalMár – istVáN  Nagy – dóra latiNoVics –  

Balázs tihaNyi – aNtóNia MarcsiK – ágNes Kustár –  
györgy pálfi – istVáN rasKó – tiBor töröK

The examination of ancient DNA (aDNA), extracted from archeological remains, can reveal the origin 
and relationship of individuals and populations. We set out to clarify the genetic origin of the conquering 
Hungarians (Conquerors) with aDNA methods. Recently we described the maternal origin of samples from 
the Karos-Eperjesszög 1–2–3 and Kenézlő cemeteries, representing the early Conqueror elite. The highest 
reso  lution whole mitogenome analysis from these remains indicated that the origin of their maternal line-
ages can be traced back to distant parts of the Eurasian steppe: one third of them were derived from Cen-
tral-Inner Asia and their most probable ultimate sources were the Asian Scythians and Asian Huns, while the 
majority of the lineages most likely originated from the Bronze Age Potapovka-Poltavka-Srubnaya cultures 
of the Pontic-Caspian steppe. These results raise the question as to what extent can our findings be gener-
alized to the entire Conqueror population? To answer this question we embarked on completing our Con-
queror mitogenome database with sequences from other contemporary cemeteries, which predominantly 
belonged to 10th century commoners. We chose the large commoner cemeteries of Sárrétudvari-Hízóföld, 
Püspökladány-Eperjesvölgy, Vörs-Papkert-B, Homokmégy-Székes and Magyarhomorog all of which were 
used for a long time, starting from the 10th century characterized by pagan ritual burials continuing into 
the 11th – early 12th centuries with Christian tombs of the Árpádian-Age. We selected a representative 
number of samples, usually 20-30/cemetery, based on archaeological and anthropological evaluation both 
from the early pagan and late Christian parts of these cemeteries. The aDNA was extracted from pars-pet-
rosa then Illumina-specific sequencing libraries were prepared, provided with a dual index combination. 
Shotgun sequencing was used to determine the endogenous aDNA content of the samples, and samples with 
similar endogenous DNA-content were enriched in groups using hybridization techniques with our own 
mitogenome bait kit. After NGS sequencing the mitochondrial haplogroup of individuals was determined, 
followed by phylogenetic and population genetic evaluation. For population genetic analysis we compared 
the haplogroup distribution of the cemeteries to that of 62 modern (12224 samples) and 25 ancient (496 
samples) Eurasian populations. We have calculated so called Shared Haplogroup Distance (SHD) values 
between populations. The simple logic behind SHD is that sub-Hg-s originated from a single most recent 
common ancestor, thus presence of identical subgroups links population histories in an extent of sharing, 
which is proportional to the SHD value. We also used the MITOMIX algorithm, which can reveal details of 
admixture histories by performing a hypothesis independent search to find the best admixture combinations 
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from available populations giving the smallest SHD value from a test population. Our sample selection 
makes it possible to find out what is the genetic connection between the smaller elite and larger commoner 
cemeteries of the Conqueror era, as well as to determine the relation between different commoner ceme-
teries. We may also be able to answer if the older Christian parts represent descendants of the original 10th 
century population or belong to newcomers relocated from other parts of the kingdom.

results

a) Origin of the studied populations: maternal lineages of the studied commoner cemeteries are predomi-
nantly of European origin with few Asian lineages. Their Asian lineages could have derived from Avar
and Conqueror immigrants. SHD data indicate that they have smallest genetic distance from other com-
moner cemeteries and European Bronze Age cultures (Bell Beaker, Baltic Late Bronze Age, Comb Ce-
ramic Culture) as well as European Mesolithic and Paleolithic populations. MITOMIX also designate
the same European populations as their potential admixture sources. Thus our data indicate that majority
of the commoner cemeteries represent resident population with few immigrants. Nevertheless there are
marked differences between the studied cemeteries: the Magyarhomorog 10th century population does
not belong to the commoner group, as its mtDNA composition is most similar to the Karos-Kenézlő
group (102 Conquerors). It shows smallest genetic distances from the same populations (Srubnaya,
Poltavka-Potapovka), and its only potential admixture source is the Karos-Kenézlő group (102 Con-
querors).

b) Population replacement and continuity during Christian period: from the Christian part of the Magyar-
homorog cemetery markedly differs from the 10th century part despite the low number of samples.
This is a strong indication of population discontinuity. The Püspökladány-Eperjesvölgy and Vörs-Pap-
kert-B cemeteries, which also contain graves from multiple periods rather indicate population continu-
ity throughout their history. In case of Vörs-Papkert-B even the 7 samples which were unambiguously
classified to the Avar age show affinity with the rest of the population from other periods.
Although the small sample size (20-30/cemetery) of each cemetery cast doubt on population genetics

studies representativeness, the set of 187 maternal lines from 6 cemeteries can be considered representative. 
Therefore, we performed a population genetics analysis that compared the population of the 6 cemeteries 
to the population of today people. The result is illustrated in a multidimensional scaling plot (MDS), which 
is based on genetic distances of whole mitogenome sequences. The conquering elite (HunConq) clearly 
maps to the Volga Tatars in this figure. However, the population of commoner cemeteries (CQ_koz) is sig-
nificantly different from the elite cemeteries, is clearly European and shows the most similar composition 
to today’s Italians, Croats, Poles, Danes, but not far from today’s Hungarians. They are genetically much 
closer to today’s Hungarians than to the conquering elite.
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