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Az archeogenetikai elemzések egyik legelterjedtebb 
markere a mitokondriális, vagy röviden mtDNS. Az 
örökítő anyag ezen 1% körüli állománya — számos 
kedvező tulajdonsága révén — ideális célmolekulá-
ja régészeti korú állati és emberi maradványok anyai 
ági leszármazási vonalainak kutatására. Analízisünk 
ezen DNS állomány egy 360pb-os szakaszának — a 
mtDNS Hipervariabilis I-es régió (HVS I) — vizs-
gálatára, valamint a mitokondriális genom további, 
kitüntetett pontjainak elemzésére épül. A mintákból 
kapott eredményeket minden esetben egy referencia 
szekvenciával vetjük össze, és a referenciától való el-
térések (mutációk) alapján haplocsoportokba soroljuk 
őket. Minden haplocsoportot a rá jellemző mutációk 
defi niálnak. Ezek a mitokondriális haplocsoportok 
/nyalábok/klaszterek több ezer évvel ezelőtt jöttek 
létre, és jellegzetes földrajzi eloszlást mutatnak. Az 
idő múlásával, a mutációk felszaporodásával ezek a 
csoportok tovább differenciálódtak, egyre több al-
csoportjuk, az alcsoportoknak további variánsaik je-
lentek meg. Ha két minta azonos haplocsoporthoz 
tartozik, de a mutációs pozíciói nem mutatnak teljes 
egyezést, akkor azok az adott csoporton belül külön-
böző haplotípusokat képviselnek. Két minta/szek-
vencia között akkor nem zárható ki a közvetlen anyai 
ági leszármazás, ha mtDNS-ük teljesen egyforma 
(haplotípus szinten egyezik). Egy haplocsoporton be-
lül minél több az eltérés két személy mitokondriális 
mintázata között, annál távolabbi kapcsolatban áll-
nak egymással közös anyai vonalukon belül.

A mitokondriális vizsgálat azonban önmagában 
nem alkalmas vér szerinti, családi összefüggések ku-
tatására, de az anyai ági rokonság kizárását lehetővé 
teszi, illetve nagyon ritka haplotípusok esetén valószí-
nűsíthet közvetlen családi/leszármazási kapcsolatot. 

A haplocsoportok kialakulása és elterjedése bi-
zonyos földrajzi területekhez köthető, ezért vizsgá-
latuk bizonyos mértékig lehetővé teszi népek, nép-
csoportok mozgásának, keveredésének nyomon 
követését. 

A kontamináció megelőzése 

Eredményeink hitelessége érdekében munkánk so-
rán nagy gondot fordítunk a nem endogén DNS-sel 
történő szennyezés kizárására, a kontamináció-men-
tes körülmények megteremtésére. A minták erre a 
célra elkülönített UV fénnyel és légszűréssel ellátott 
helyiségekben, DNS mentesített eszközök felhasz-
nálásával kerülnek feldolgozásra. Eljárásaink tiszta-
ságát minden esetben a munkafolyamatokba iktatott 
negatív kontrollok segítségével igazoljuk. Minden 
egyes minta mellett szerepel a hozzá tartozó negatív 
kontroll, mely a kontaminálódásból adódó esetleges 
hamis eredmények kiszűrését szolgálja.

Minden mintát két, egymástól független min-
tavételnek (porításnak), a kinyert csontporokat 
porításonként legalább egyszeri DNS extrakciónak 
vetjük alá. A független extrakciókból két-két PCR 
terméket szekvenáltunk forward és reverz szálon.

DNS extrakció

Az archaikus minták mtDNS tartalmának kinyerésé-
re a Dneasy® Tissue Kit (QIAGEN) részben módo-
sított izolációs protokollját alkalmaztuk.

MtDNS amplifi káció

Vizsgálatainkhoz a mitokondriális DNS két 
rövidebb, egymással részben átfedő szakaszára van 
szükségünk. Illesztésük által a HVSI régió egy 360 
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bp-os szakaszát kapjuk. A mitokondriális kategóriák 
(haplocsoportok/haplotípusok) elkülönítésének alap-
ja e szakasz „mutációs profi lja”, amit HVSII, illetve 
a mtDNS kódoló régió szakaszában elhelyezkedő 
mutációs pontok vizsgálata egészít ki. 

A használt primerek: L16040 (5`- TCTGTTC
TTTCATGGGGAAG-3`)  (TÖ MÖ RY ET AL. 
2007) H16239 (5`-GTGGC TTTGGAGTTGCA
GTT-3`); L16200 (5`-AACCCCCTCCCCATG
CTTA-3`)  H16401 (5` -TGATTTCACGGA
GGAT GGTG-3`)(KALMÁR ET AL. 2000). 

PCR reakció

Ahhoz, hogy a kinyert minimális mennyiségű DNS-
állományt detektálhatóvá és értékelhetővé tegyük, 
az örökítő anyag általunk vizsgálni kívánt részle-
tét PCR technológia segítségével fel kell sokszo-
rozni. Az amplifi káló elegy összetétele 40 μl vég-
térfogatban: 1×AmpliTaq Gold-Puffer (Applied 
Biosystems), 25 pmol/μl primerenként, 800 μM 
∑dNTP (Fermentas), 1,5 mM MgCl2, 4 mg/ml BSA 
(Sigma), 5 μl csont extraktum és 2 U AmpliTaq 
Gold-Polymerase (Applied Biosystems).

Az amplifikációs reakció kondíciói: 95°C 
10 min, 34 cikluson keresztül: 94°C 30 s, 55°C 1 s, 
72°C 30 s és a végső extenzió: 72°C 5 min. 

A PCR termékből 5 μl-t futtattunk 8%-os 
Polyacrylamid gélen, melyben a DNS terméket 
ethidium-bromid festéssel tesszük láthatóvá.

A pozitív PCR reakció nem feltétlenül je-
lent eredményes vizsgálatot. Gyakran előfordul, 
hogy a sok nehézség árán a csontból kinyert és 
felamplifi kált PCR termék rossz minőségű, és/vagy 
kevert örökítő anyagot takar. A felsokszorozott DNS 
„használhatóságával” minden esetben csak a mun-
kafolyamat végén szembesülünk. 

Szekvenálás

Az eredményes és kontamináció-mentes reakció-
terméket Microcon Centrifuga Filter (Millipore) 
segítségével tisztítjuk és koncentráljuk 12 μl-ben. 
A szekvenálási reakciót ABI Prism 310 típusú 
szekvenátorral (PerkinElmer) végezzük, ABI Prism 
BigDye® Terminator v3.0 Cycle Sequencing Ready 
Reaction Kit felhasználásával. A szekvenálásnál fel-
használt primerpárok megegyeznek a PCR esetében 
alkalmazott primerekkel.

EREDMÉNYEK

Szeged-Kiskundorozsma-Hosszúhát

A lelőhelyen feltárt egyének — a 600. sír kivételé-
vel — anyai vonalaik tekintetében klasszikus euró-
pai haplocsoportokat hordoznak. A közösségen belül 
kettő minta tartozik a H, egy-egy minta sorolódik a 
HV, a J és az U haplocsoporthoz. További két sze-
mély a K, míg egy lelet a kiterjedt, kelet-eurázsiai 
előfordulású F csoportot hordozza (1. táblázat).

Haplotípus szinten a közösség még hetero-
génebb. Teljes egyezést mutató anyai vonalat 
(haplotípus szintű egyezést) nem találtunk a lelőhe-
lyen, ami azt jelenti, hogy az itt eltemetetteket anyai 
ági közvetlen leszármazási kapcsolat nem fűzte ösz-
sze. A lelőhelyen feltárt 3 inf. I korú egyén (anyai 
vonalon) biztosan nem testvérei egymásnak, vala-
mint a lelőhelyen feltárt két nő sem édesanyja egyik 
gyermeknek sem, továbbá a két nő által hordozott 
maternális vonal is eltér. 

A többi temetkezéstől elkülönülten elhelyezkedő 
100. sírba temetett férfi  (BENDE–LŐRINCZY–TÜRK 
2002; MARCSIK–BERECZKI 2002) klasszikus ázsiai 

anyai nyalábot hordoz, a vizsgált szakasz polimor-
fi zmusai a C haplocsoportot defi niálják. Anyai ági 
genetikai hovatartozását tekintve élesen elkülönül a 
temetőt képező maradványok többségétől, ami meg-
erősítheti a temetkezés jellegéből levont régészeti 
konzekvenciákat (TÜRK 2009). A 100. sírba temetett 
férfi  haplocsoportjának kialakulása, földrajzi elterje-
dése alapján, a temető népességéből egyedül a 600. 
sírba temetett nővel hozható összefüggésbe. A 600. 
sírba temetett női csontváz anyai vonala — a teme-
tőn belül feltárt sírok közül egyedüliként — szintén 
ázsiai eredetet mutat, ezáltal genetikailag épp úgy 
kitűnik a temetőben leképeződött közösségből, mint 
a lelőhelytől több száz méterre feltárt, 100. sírban 
nyugvó férfi  (1. táblázat).

Szeged-Öthalom, V. homokbánya

A lelőhelyen feltárt közösség anyai vonalainak hete-
rogenitása kiemelkedik az általunk eddig megvizs-
gált 10. századi temetők — egyébként is nagy — 
diverzitásából. A temetőn belül a vizsgált 8 csontváz 
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között egyezést még haplocsoport szinten sem talál-
tunk, ami azt jelenti, hogy anyai vonalon kizárható a 
leszármazási kapcsolat a lelőhelyen eltemetettek kö-
zött. A két gyermek és egy juvenis korú egyén nem 
testvérei egymásnak, valamint a 237. sírban nyugvó 
— a temetőben egyedüli — nő, egyik gyermeknek 
sem az édesanyja. 

A lelőhelyen feltárt nyolc egyén — haplo cso-
portjaik kialakulásának földrajzi lokalitása tekin-
tetében — két csoportot alkot. Négy személy (36., 
236., 132., 237. sír) anyai vonala ázsiai eredetet mu-
tat, míg másik négy személy (257., 187., 124., 150. 
sír) klasszikus európai haplocsoportot hordoz (1. 
táblázat). Az ázsiai nyalábokhoz sorolódó szemé-
lyek aránya (50%) a lelőhelyen kiugróan magas.

Laboratóriumunkban 2005 óta folynak a magyar 
ethnogenezis genetikai hátterének megismerésével 
és feltérképezésével foglalkozó vizsgálatok. Eddigi 
munkánk során mitokondriális vonalon mintegy 114, 
10. századi (honfoglaló); 30, 7–8. századi (avar); va-
lamint 6, 8–9. századi (magyar őstörténeti mintacso-
portba sorolt) archaikus váz genetikai klasszifi káció-
ját végeztük már el. Teljes azonosságokat (haplotípus 
szintű egyezéseket) keresve összevetettük a lelőhe-
lyekről kapott mitokondriális profi lokat, az adatbázi-
sunkban szereplő honfoglaló minták eredményeivel. 
Mind Szeged-Kiskundorozsma-Hosszúhát, mind a 
szeged-öthalmi, V. homokbánya lelőhely esetén ta-
láltunk egyezést egyéb, 10. századi lelőhelyről szár-
mazó mintákkal. Az egyik legérdekesebb párhuzam 
a Szeged-Öthalom 236. sírba temetett gyermek telje-
sen megegyező anyai vonala egy, Harta-Freifelt lelő-
helyen feltárt nő mitokondriális profi ljával. Közöttük 
— mutációs mintázatuk egyedisége alapján — anya-

gyermek kapcsolat valószínűsíthető.1 További temet-
kezések közötti egyezésekre ld. az 1. táblázatot.

Az elemzést az avar mintákra, illetve a ma-
gyar őstörténeti mintacsoportba sorolt adatokra 
is kiterjesztettük. Két, Szeged-Kiskundorozsma-
Hosszúháton feltárt személy (500., 600. sír) mito-
kondriákis mintázata (haplocsoport szintű egyezés-
sel) megtalálható az eddig leírt avar minták anyai 
vonalai között is (1. táblázat). A megfi gyelés külö-
nösen izgalmas, mivel a Kiskundorozsma-Hosszúhát 
500., 600. sírba temetettek haplotípusaival teljes 
egyezést a honfoglaló minták között nem találtunk, 
sőt, a 600. sír által leírt F haplocsoportot a 114, 10. 
századi minta között egyedül ez a sír képviselte.

Az egyezést mutató honfoglaló és avar minták 
a mai magyar nyelvű populációk körében is ritka 
mitokondririális mintázatokat képviselnek. 

A Szeged-Kiskundorozsma-Hosszúhát 500. sírba 
(10. század). Szegvár-Oromdűlő 196. sírba (7. szá-
zad) temetett személyek haplotípusának gyakorisá-
ga a magyarul beszélő, recens populációkban: 3/313 
magyar minta, 0/254 székely minta, 2/238 csángó 
minta (EGYED ET AL. 2007; TÖMÖRY ET AL. 2007). 

A Szeged-Kiskundorozsma-Hosszúhát 600. sír-
ba (10. század) és a Székkutas-Kápolnadűlő 156. 
sírba (8. század) temetett személyek haplotípusa 
még  ritkább előfordulást mutat: 0/313 magyar 
 mintát, 0/254 székely mintát, 0/238 csángó mintát 
vizsgálva.

A csontvázakon megfi gyelhető nemi morfoló-
giai jellegek alapján a honfoglaló leletekkel teljes 
azonosságot mutató avar személyek nők voltak (B. 
NAGY 2003), ami lehetővé tette, hogy a vizsgált 
mitokondriális állományukat leszármazottaikba to-
vábbörökítsék. 

ÖSSZEGZÉS

 1 Próbáltuk ezt a vélelmezett kapcsolatot autoszomális markerek segítségével minden kétséget kizáróan vizsgálat alá von-
ni, azonban nem sikerült az informatív DNS állomány kinyerése, így a feltételezett anya-gyermek köteléket egyelőre se 
megerősíteni, se megcáfolni nem tudtuk.

A jelen tanulmányban közölt temetőket létreho-
zó közösségek összetétele — anyai vonalak tekin-
tetében — nagy diverzitást mutat. Teljesen egyező 
mitokondriális profi llal rendelkező minták nincse-
nek jelen sem a lelőhelyeken belül, sem azok kö-
zött. A két temető népessége erősen elkülönül, illet-
ve temetőnként az egyes sírok genetikai mintázata 
egymáshoz képest is nagy változatosságot mutat. 

A temetőkben a haplocsoportok kialakulásának 
földrajzi lokalitása alapján két nagyobb csoport fi -
gyelhető meg: 

Szeged-Kiskundorozsma-Hosszúháton a 100. 
és 600. sír, míg Szeged-Öthalmon a 36., 236., 132. 
és 237. sírba temetettek között vonható összefüggés 
anyai vonalaik ázsiai eredete és elterjedése alapján, 
illetve a Kiskundorozsma-Hosszúhát 500., 595., 596., 
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597., 650., 701., 720. sír, valamint Szeged-Ötha lom 
124., 150., 187. és 257. sír mutat párhuzamot anyai 
vonalaik európai eredete és elterjedése alapján.

Mindkét lelőhelyen viszonylag magas volt a 
gyermekek és a férfi ak száma. A gyermekek sem 
egymással, sem a nőkkel nem mutatnak azonossá-
got, ahogyan a férfi ak között sem voltak anyai ági 
testvérek, ellenben a Szeged-Öthalom 236. sírba el-
temetett gyermek teljesen megegyező anyai vonalat 
hordoz egy, a Harta-Freifelt lelőhelyről származó 
nő mitokondriális profi ljával. Eddigi vizsgálataink 
alapján valószínűsíthető, hogy ezen azonosság mö-
gött anya–gyermek kapcsolat húzódhat.

A Szeged-Kiskundorozsmán feltárt sírok kö-
zül két minta haplotípus egyezést mutat két, az 
avar korra keltezett nő mitokondriális profi ljával. 
Az azonos avar és honfoglaló minták adott környe-
zetben vett genetikai egyedisége, valamint feltárási 
helyük földrajzi közelsége egymást erősítő érvként 
többféle értelmezési lehetőséget vethet fel.

Amennyiben a szeged-kiskundorozsma-hosszú-
háti és szeged-öthalmi mintákat archaikus adatbá-
zisainkkal együtt elemezzük, az anyai ági genetikai 
párhuzamokat nem ezekben, hanem térben és idő-
ben szélesebb határok között találhatjuk meg.
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ARCHAEOGENETICAL INVESTIGATIONS ON THE 10TH CENTURY POPULATIONS 
FROM SZEGED-KISKUNDOROZSMA-HOSSZÚHÁT AND SZEGED-ÖTHALOM

Aranka CSŐSZ – Balázs Gusztáv MENDE

Populations reported in this study show signifi cant di-
versity in terms of composition of maternal lineages. 
Identical mitochondrial profi le couldn’t be found eit-
her within the cemeteries or among them. The popula-
tions of the cemeteries are highly separated from each 
other, the mitochondrial profi le of the graves varies 
greatly within the cemeteries.

Based on geographical locality of haplogroups de-
velopment two large groups can be observed. One was 
characterized by the Asian origins and spread by the 
maternal lineages, this includes the 100th and 600th 
graves from Kiskundorozsma and the 36th, 236th, 
132th. and the 237th graves from Szeged-Öthalom. 
The second group consists of the following graves: 
500th, 595th, 596th, 597th, 650th, 701th and the 720th 
from Kiskundorozsma and the 124th, 150th, 187th and 
257th from Szeged-Öthalom. These were characte-
rized by European origin and spread.

Both archaeological sites were characterized by re-
latively high number of children and men. The child-
ren didn’t show any genetic identical similarities eit-

her with each other or with women. We haven’t found 
any matrilineal relatives among men either. Howe-
ver, the grave of a child from the cemetery of Szeged-
Öthalom show the same identical maternal profi le, as 
the women, who was buried in the cemetery of Har-
ta-Freifelt. Based on our previous investigations it’s 
likely that this haplotype matching could be a mother-
child relationship.

Two haplotypes from the samples were excavated 
in Kiskundorozsma showed identical relationship with 
two women samples represented by the Avar period. 
This result may allow a variety of conclusions, inclu-
ding even the possible evidence of local survival.

If we compare the samples from Szeged-Öthalom 
and Kiskundorozsma-Hosszúhát with the ones from 
our archaic database, the matrilineal genetic parallels 
cannot be found in the investigated cemeteries, but in 
wider geographical and chronological limits.

Translated by Balázs Gusztáv Mende
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Temető Sír
szám

Haplo-
csoport 
(anyai 
vonal)

Haplocsoport 
(anyai vonal) 

eredete

Haplotípus egyezések a 
tanulmányban szereplő 

két lelőhelyen belül

Haplotípus egyezések további 
lelőhelyekről származó 7–10. századi 

archaikus mintákkal

Szeged-Kiskundo-
rozsma-Hosszúhát

100. C ázsiai – –

600. F ázsiai – Székkutas-Kápolnadűlő 156. sír 
(8. század)*

500. K európai – Szegvár-Oromdűlő 196. sír
(7. század)*

595. H európai – Balatonújlak (10. század)
596. J1 európai – –
597. H európai – –
650. HV európai – –
701. U európai – –

720.** K európai – Verhnij Saltov 55. sír (8–9. század)* 

Szeged-Öthalom, 
V. homokbánya

36. G2 ázsiai – –
236. D4 ázsiai – Harta-Freifelt 4. sír (10. század)
132. B ázsiai – –
237. M ázsiai – –
257. U4 európai – –
187. U2 európai – –
124. W európai – –
150. X európai – Örménykút (10. század)

1. táblázat: A vizsgált minták. (* Az archaikus mintákkal való munka problematikussága miatt az adatbázis 
egyelőre sem földrajzi, sem történelmi korok tekintetében nem ad még egyenletes lefedettséget, így a talált 

azonosságok nem jelentenek konkrét, történeti interpretációval azonosítható párhuzamokat.
** A minta a 114 honfoglaló szekvenciát felölelő 10. századi adatbázisunkban nem mutat teljes 

(haplotípus szintű) egyezést egyetlen más 10. századi mintával sem.)
Table 1: List of the investigated samples. (*Due to problems of interpretation of the archaic patterns 

the database doesn’t show an even coverage in terms of either geographical or historical period. 
The detected similarities can not be paralleled with concrete historical interpretations. ** This sample 

show no haplotype-level match compared with the 10th century database containing 114 samples.)




