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A populicio- és filogenetikai
adatok Ostorténeti értelmezésének
lehetoségei és korlatai

A torténeti kutatasokat régota segitik a természettudomanyos vizsgalatok.
Kulénosen nagy szitkség van rajuk az irott forrasokban sziikolkodo Gstorténet esetében.
A fizikai antropoldgia példaul a 19. szdzad vége 6ta hathatdsan tdimogatja a régészetet,
napjainkban pedig mdr a természettudomanyok robbandsszert fejlédésével szimtalan 1;

médszer hasznalhato fel. A genetika fejlodése is egyre tjabb vizsgalati lehetdségeket kinal,
s ami tegnap korszerd volt, mdra szinte elavult. A tcrmészcttudoményos—tcchnikai fejlodéssel
parhuzamosan azonban szaporodnak a kérdésck is. Kitol is kellene mintat venni?

Es mit is jelent a kinyert eredmény? Ug} tlnik, rogos ut vezet még addig,
amig a genectikai eredmények tényleges torténelmi felhasznaldsinak maddszere letisztul.

q DNS-alapu filogenetika fiatal tu-

domdnyag. James D. Watson és

Francis Crick 1953-ban fedez-
te fel a DNS szerkezetét. Kary Mullis
1983-ban dolgozta ki az Ggynevezett
polimeraz lancreakcid technikat, amely-
nek segitségével mesterségesen masol-
hato és sokszorosithaté a DNS labora-
toriumi koriilmények kozétt. E felfe-
dezések jelzik azokat a f6bb dllomaso-
kat, amelyek lehetdvé tették, hogy a
kutatok vizsgaljak a mitokondrialis
DNS és az Y-kromoszoma szerkezetét,
és a szerkezetiikben bekovetkezo val-
tozasok alapjan elinduljon a leginkabb
meghatarozo emberi migraciok feltér-
képezése. Ez azért volt lehetséges,
mert a mitokondridlis DNS tisztan
anyai vonalon, az Y-kromoszoma tisz-
tan apai vonalon sok generacion ke-
resztiil droklodik.

GENETIKA ES
TORTENELEM

A populdcio- és filogenetika egyik alap-
vetd tanulsdga, hogy az emberiség egy
csaladot alkot, tehat ,mindenki rokona

mindenkinek”, ezért nem hasznadlja a
genetikai ,rokonsag” fogalmat. Ehe-
lyett a kapcsolatok és atfedések kilon-
bozé modelljei segitségével a genetikai
Jtavolsag” fogalmat alkalmazza. To-
vabba a tdlsagosan is érzelmi alapokon
nyugvo nép/nemzet/etnikai csoport he-
lyett a populicié (népesség) kategoria-
jat dolgozta ki, amely kisérlet egy atlat-
hatobb, neutralisabb kategorizalas felé,
és tavolodas a kortars kdzvéleményt al-
talaban érdeklo etnikai tartalomtol.

Mig egy nyelvi k6z0sség régészeti ha-
gyatéka, targyi kultardja néhany nem-
zedék alatt akar gytkeresen megviltoz-
hat, az adott populiciét alkotd, egyenes
dgon levezetett apai és anyai , leszarma-
zasi vonalak” nagy biztonsaggal vissza-
kovethetdk a tavoli maltba. Ez azonban
nem feltétleniil jelent egy iranyba mu-
taté migracios modelleket haplocsopor-
tonként. Természetesen a folyamatos
keveredés hatasara egy nyelvi kdzdsség
apai és anyai vonalainak dsszetétele (a
jellemz6 haplocsoportok egymashoz vi-
szonyitott ardnya) is jelentdsen atalakul-
hat, de a kiillonboz6 anyai és apai vonala
szalak nagy pontossaggal meghataroz-
haték maradnak.

Ma mar a térténeti olvasatokat ado
szakemberek eloszeretettel nytalnak a
filogenetika eszkéztarahoz, mert az
évezredek oOta tarto folyamatos keve-
redések, a hazasodasi szokasok nem-
ritkdn elfednek olyan szempontokat a
vizsgalodasok eldl, amelyek elemzésé-
hez a genetika fontos adatokat szolgal-
tathat. Ki gondolna példaul a kiils6d-
leges embertani jegyek alapjan, hogy
a mai finn népesség apai vonalainak
tébb mint 60%-a kozép-szibériai ere-
detlinek tartott haplocsoportokba tar-
tozik? Ez az észrevétel mar atvezet
szlikebb kutatasi teriiletiinkhéz, az
ugor apai és anyai vonalak elemzésé-
hez, illetve az urili nyelveket beszélo
népességek eredetének genetikai ala-
pokon nyugvo vizsgalatihoz.

A honfoglalast megel6zd, an. korai
magyar torténelem kutatdsa meglehe-
tés informacio- és adathiannyal kiisz-
kédik. Ezért a kiilonbozo tudomanyte-
riilletek kutatéi nagy reményeket fiiz-
tek a magyar népesség anyai és apai le-
szarmazasi vonalainak filogenetikai
feltérképezéséhez. Hamar Kideriilt
azonban, hogy a mai magyar népesség
anyai és apai vonalainak atfogo képe
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A MINTAVETEL PROBLEMAI

A genetikai mintavételek altalaban né-
hany tucat személyt és legfeljebb né-
hany helyszint érintenek, s a szervezdk
a sajat maguk altal alkotott kategori-
akkal jelolik meg a mintaikat. Az igy ka-
pott mintakat vagy a helységnévvel,
vagy a térség nevevel, esetles az etnikai
nevvel jelolik meg adatbazisukban. Ez a
tobbi adatbazis adataival valo dsszeha-
sonlitast megneheziti, hiszen szinte
lehetetlen megtalalni a nemzetkozi
adatbazisok kozos nevezdjet: kis- vagy
nagytérségi, etnikai, foldrajzi vagy nem-
zeti keretekben (fogalmakkal) torte-
nik-e a mintak ,cimkézése”.

Tovabbi nehézség, hogy a genetikai
laboratdriumok eyors technoleiai fej-
l5désének koszonheten egyre részlet-
gazdaegabban latunk bele az adott DNS-
lanc szakaszaiba, egyre tobb szegmens
altal jutunk informacidhoz. Emiatt a ko-

hetdk a késdbb vizsgalt, részletesebb
(nagyobb felbontasa) mintak elemzése
soran. Egy adott populacid raadasul
nem feltétlendl reprezentalhato néhany
tucat vagy néhany szaz mintaval, és
nagy nehézséget jelent, hogy milyen
szempontiok alapjan toriénjen a repre-
zentativitasra torekvo mintavetel.
Tovabbi nehézség, hogy a mintak
cimkézese a ketis és tobbes identitas
problematikajaval nemigen tud mit kez-
deni. Egyeldre a bevett eljaras az, hogy
aki egy adott etnikai csoport tagjanak
vagy egy terilleti egység lakdjanak vallja
magat, azt lehet az adott csoport gene-
tikai feltérképezése érdekében mintave-
telre felkérni, és a genetikai mintara az
altala megadott etnikai/foldrajzi/nem-
zeti onazonossaera utald jelolést alkal-
mazzak csupan. Ez a gyakorlat azonban
a hattéradatok hianyaban a mintak dsz-

rabbi adatok sokszor nehezen értelmez-

nem kilonbézik jelentosen mas kdzép-
eurdpai népekétdl. Egyre tobben kér-
dojelezték meg azt is, hogy a popula-
ciok nyelvi és genetikai viszonyai ko-
z6tt egyaltalin Ssszefliggés lehet.

A részletesebb vizsgalatok a nyel-
vek terjedésének, a beszélt nyelvek tar-
sadalmi és kulturalis hatterének sok-
féle valtozasi folyamatat, modelljét tar-
tak fel. Bizonyos esetekben val6ban
igen nehezen mutathaté ki valamiféle
genetikai kapesolat egy adott nyelvesa-
ladhoz tartozo beszélék kozott. Ilye-
nek példiul a térok nyelveket beszéld
népek. A torok nyelvek expanziojanak

populacio: a populacio egy adott idében
a vizsgalat szempontjabdl azonos cso-
portba tartozonak tekintett emberek jol
korilhatarolhato kore. Az elnevezéseket
és csoportképzd szempontokat foldrajzi,
etnikai, nyelvi vagy mas kategoriak szerint
az adott kutatas hatarozza meeg, azonban
emiatt a kiilonbozd kutatasokban vizsgalt
populacick gyakran nehezen tsszehason-
lithatok (inkompatibilitas). A legtagabb
kor maga az emberi populacio (emberi-
ség), amelynek egyedei térben és iddben
egylitt élnek.
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szehasonlitasat megneheziti.

hatterében a torok nyelvek tarsadalmi-
lag magas presztizse (is) allhatott,
amely nagyfoka nyelvi asszimilaciot
eredményezett.

A genetikai adatok tehat Gjabb kér-
déseket vetnek fel, amelyek megvala-
szoldsdra a tarsadalomtudomanyok és
a természettudomanyok képviseldinek
parbeszédére, kiozos gondolkodasara
van sziikség. A Pamjav Horolma altal
2012-ben szervezett interdiszciplinaris
kutatécsoportunk tagjai kdzott popu-
lacio- és igazsagiigyi genetikus szakem-
ber (Pamjav Horolma) mellett a model-
lezés modszereit ismerd matematikus

FOGALOMTAR

populacidgenetika: a vizsgalt populacick-
ban - foldrajzi vagy mas szempontbdl cso-
portot alkoto - genetikai markerek meg-
oszlasanak, sokféleségének és az azokat
befolyasolo tényezdknek a tanulmanyo-
zasa, valamint a kapott eredmények ma-
termnatikai-statisztikai elemzése (az tssze-
hasonlitasban elméletileg barmilyen gene-
tikai marker vizsgalhata).

filogenetika: a vizsgalt populaciak anyai
85 apai leszarmazasi vonalainak, ezek sok-
féleségének, dsszetételének feltérképe-

(Németh Endre), a filogenetikai adat-
bazisok nemzetkdzi kapcsolatrendsze-
rét jol ismerd szakember (Fehér Tibor),
tovabba az etnicitas kérdésével és a ko-
zosségkonstrukeios folyamatokkal fog-
lalkoz6 szocidlantropologus (Csdji
Liszlé Koppany) is helyet kapott.

A MAGYARSAG
GENETIKAI KEPE

Van azonban olyan eset, amikor tobbé-
kevésbé egyértelmiien beazonosithato
egy vagy tobb genetikai szegmens,
amely egyértelmiien dsszekiti az egy
nyelvesaladhoz tartozo népességeket
(populécidkat), annak ellenére, hogy
emellett mas haplocsoportok és -tipu-
sok sokkal szélesebb kord kapcsolat-
rendszerre is utalhatnak. Erdemes meg-
vizsgalni, hogy az azonositott kozos”
genetikai haplocsoportoknak lehet-e Gs-
torténeti értelmezést eldsegito jelento-
ségiik. Példaul a ma valamely finnugor
nyelvet beszéloket az N-Taton belill az
N-L708, tovabba az R1a-Z280 alcsoport
mindenképpen dsszekapcsolja filogene-
tikai szempontbol. Az N-L708 kozép-szi-
bériai, az R1a-Z280 a szakirodalom sze-
rint kelet-europai eredet(i. Az eddigi ge-
netikai adatok 6sszhangban vannak
azokkal a tarsadalom- és nyelvtdrténeti
modellekkel, amelyek a korai urali
nyelvii kbzosségeket az urdli embertani
(fizikai antropologiai) tipussal hoztak
Osszefiiggésbe, amely a Szajan-hegység
és az Ural kozotti bonyolult embertani
atmenetek gyljtéelnevezése.

A finnugor (nyelvii) népekben egy-
értelmiien kimutathatd kézép-szibé-
riai komponens azonban mas megyvili-
gitasba helyezheti az urdli és az altdji

zése és az azok kozotti kapcsolatok re-
konstrukcidja, egymassal valo osszehason-
litasa egy filogenetikai fastruktira (leszar-
mazasi agrajz) formajaban. A vizsgalt ge-
netikai markerek inkabb a hosszi id&gtava
genetikai kapcsolatok feltérképezésére
adnak lehetdséget.

haplocsoport: a haplocsoportallélok (sinele
nucleotide polymorphism: SNP-k) kambina-
cioja egy bizonyos kromoszéma régigjan
beliil, amelyek szorosan kapcsolodnak és
egyiittesen oroklddnek a kovetkezd gene-



nyelvek terjedésére vonatkozo ismere-
teinket, valamint az urali és kelet-szi-
bériai jukagirok kozotti nyelvi kapcso-
latok kutatdsat. Ezek az adatok nem &t-
irjak az eddigi elképzeléseket, hanem
olyan 0j adatokat adnak a kutatasok-
hoz, amelyeket a tovdbbiakban figye-
lembe lehet venni érvként vagy ellen-
érvként a tudomanyos vitiban, illetve
egyes hipotéziseket megerdsithetnek,
masokat pedig gyengithetnek. A gene-
tikai adatok nem a ,megoldast” nyujt-
jak, hanem (j szempontokat adhatnak
az eddigi nyelvészeti, régészeti, torté-
nettudomanyi, etnolégiai adatok elem-
zéséhez.

Nem ritka, hogy nyelvileg egységes
populiciokban jelentds regionalis kii-
lonbségek mutathatok ki haplocsoport-
eloszlas tekintetében. Jelenleg nincs re-
giondlis bontasi magyar filogenetikai
adatbdzis, igy tavol vagyunk attél, hogy
pontos képet alkossunk a mai magyar
népességrol. Mindenesetre a rendelke-
zésre all6 adatok alapjan ugy tinik,
hogy a mai magyar apai és anyai agi
génillomany nem tér el jelentésen a
szomszédos kelet-kbzép-eurdpai né-
pekétdl, néhany haplocsoport jelen-
léte és aranya mégis elgondolkodtato.
A hdrom leggyakoribb haplocsoport a
magyar népességben az R1a-M198
(28,5%), az R1b-M412 (15,6%) és az I2-
CTS10228 (13,2%), amelyek teljesen
hidanyoztak a 6-8 ezer évvel ezeldtti
Karpat-medencei mintakbol, ami nem
tamasztja ala azokat az elképzeléseket,
hogy a mai magyar népesség genetikai
értelemben 6shonos volna a Karpat-
medencében.

Az eurdpai népek tobbségében is
eloforduld haplocsoportok részaranya
meghaladja a 90%-ot a mai magyar

racickba. A haplocsoport-meghatdrozassal
- a DNS egy bizonyos pontjan a mutacioik je-
lenléte (SNP) alapjan - az emberek egy-egy
kozos Gsre (egy adott genetikai leszarmazasi
vonal) vezethetok vissza a molekularis evo-
liicio tekintetében. Mivel egy haplocsoportba
a hasonlé haplotipussal rendelkezd szemé-
lyek tartoznak, ezert altalaban a haplocso-
portot a meglévd haplotipusok alapjan lehet
vizsgalni, valtozasait megbecsiilni.

migracios marleer: a haplocsoportok ke-
letkezése altalaban egy adott foldrajzi re-
gichoz kothetd, ezért azok nyoman kdve-
tésével elméletileg feltérképezhetdk az
embercsoportok migracios utvanalai. Tor-

nyelv(i népességben (ezek koziil ugyan-
akkor szamos csoport nem korlatozo-
dik Eurdpéara, hanem inkabb a ,nyugat-
eurdzsiai” jelzdvel lehetne illetni). A ma-
gyarsag filogenetikai szempontbdl
hidat képez a nyugat-eurdpai (german
és kelta), a kelet-euréopai (balto-szlay,
Volga-vidéki) és a balkani genetikai jel-
lemzok kozott, amihez az északkelet-
dzsiai és dél-szibériai csoportok mér-
hetd jelenléte tarsul (kiilondsen a szé-
kelyekben). Leegyszerlsitve ez azt je-
lenti, hogy a magyarokban tobb a mai
german és kelta utodnépek altal lakott
teriileteken gyakori haplocsoport (R1b-
P312, R1b-U106, 11-M253), mint a kér-
nyezé szlav népek kérében, de tobb a
szlavokban el6fordulo csoport, mint az
osztrakoknal (R1a-M458, R1a-Z280, 12-
CTS10228). Mindehhez adodik néhany
szazaléknyi urali és belsG-dzsiai népcso-
portokra jellemzé haplocsoport is (N-
Tat, Q-M242, R1a-Z93, C-M217).

Ez az osszetétel olyan nagymérté-
ki haplocsoport-viltozatossagot ered-
ményez, amely Europa egyik legsok-
szinlibb népességévé teszi a mai ma-
gyar populaciot ebbél a szempontbol.
A jelenség hatterében nem annyira et-
nospecifikus, inkdbb a régiora jellem-
z6 demogriafiai folyamatok allhatnak.
Megjegyezziik, hogy a mai romanokra
és szerbekre is hasonlo haplocsoport-
valtozatossag jellemz6. Ennél is na-
gyobb genetikai valtozatossigot mu-
tatnak az Azsia kozépso és délnyugati
részén elhelyezkedd népek, példaul a
torokok, a perzsak, a tadzsikok vagy
az lzbégek.

A filogenetikai adatok alapjan egyér-
telmd, hogy a nyelvileg viszonylagos
egységet képezo magyarsag genetikai
torténetét tekintve tébbgydkerd, na-

téneti szalakat egyes genetikai markerek
(haplocsoportok) leszarmazasa és a muta-
tiok elterjedése terén kereshetiink, nyelvi
vagy nepessegtorténeti allitasokat a gene-
tika nem alapozhat erre.

Y-DNS-vonalak: a sajatos DNS-szakaszo-
kon a mutacick mindig ,valahol” keletkez-
nek, &s onnan bizonyos faldrajzi régic(k)ban
terjednek el. Az Y-DN5-vonalak elemzése
kizarolae az apai agon (uniparentalis) orok-
16d6 genetikai markerek vizsgalatara alkal-
mas. A filogenetika ezzel foglalkozd aga
ezek kiilonbozd populacickban vala megje-
lenésének mérésevel és a valtozasok nyo-
mon kovetésével, a human migracios Gtvo-

gyon sokszali multtal rendelkezik. A ge-
netikai valtozatossaghoz, kiillénbézo
haplocsoportok integralasahoz vezeto
folyamatok (asszimilacio, elitdominan-
cia, lingua franca modell stb.) feltarasa
a jovo feladata, és csak a torténeti és
tarsadalomtudomanyokkal kdzésen
torténhet.

MANYSI MINTAK

Kutatocsoportunk elsd, az adatgy(ijtés-
tol a kiértékelésig tartd esettanulma-
nyat a nyelvészek altal széles korben el-
fogadott finnugor/urali nyelvrokonsig
egyik alaptétele indukalta: eszerint a
magyar nyelv legkdzelebbi nyelvrokona
a manysi és a hanti nyelv. Ezért elséként
a mai magyar géndllomany nagy valo-
szinliséggel tn. ugor kori elemeit kivan-
tuk beazonositani és ardanyositani a tel-
jes népesség megoszlasihoz. Ennek ér-
dekében a nemzetkézi kutatasokbol
(féleg finn és orosz adatgytijtésbol) szar-
maz06 mintakat a manysik kozott vég-
zett (j adatgylijtéssel egészitettiik ki, és
ezek eredményét osszegeztiik.

Elsoként értelmezniink kellett azt
a jelenséget, hogy a magyar az egyet-
len finnugor nyelvii nép, amelyben az
N-Tat haploesoport aranya viszonylag
alacsony. Kutatécsoportunk ezért rész-
letesebb elemzést kivant végezni a
mai magyarok és obi-ugorok kdzotti
apai és anyai vonald kapcsolatok terén.
Két mintavételi kdrutazast szervez-
tiink Szibériaba, amelynek soran az al-
talunk felkért kutaté 96 manysi csalad-
tol gytijtott genetikai mintat, a minta-
kat ad6 személyek tarsadalmi kapcso-
lataira, csaladi hatterére vonatkozo
adatokkal is kiegészitve.

nalak feltérkepezésével, a populaciok ka-
zotti genetikai kapcsolatok rekonstrukcic-
javal foglalkozik.

mtDNS-vonalalk: az Y-DNS-vonalak ,néi"
parja, szintén sajatos DNS5-szakaszokon
lévd mutdcick elterjedésével foglalkozik. Az
mtDNS (mitokondrialis DNS) vonalak kiza-
rolag az anyai agon oroklddd genetikai mar-
kerek vizsgalatara alkalmasak. A filogene-
tika ezzel foglalkozd aga ezek kiilonbozo
populaciokban valé megjelenésének méré-
sével és a valtozasok nyomon kovetésével,
a human migracios Gtvonalak feltérképeze-
sével, a populaciok kozotti genetikai kap-
csolatok rekonstrukciojaval foslalkozik.
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- BMobek

R1b-P3122,8% 11-122 2,3%
R1a-Z28013,4% : 12-CT510228 2,8%
R1a-hIdS85 6% N-P43-A 25,0%
M-L1034 27,8% M-P43-E 8.3%
Q11242 0,08 M-L708* 5,6%

Az Y-DNS-haplocsoportok eloszlasa a mai kondai manysi népességben

Rla-M4s581,7% Rla-Z2803,3%

Q-M2421,7% R1b-P25 6,7%

M-L1034 15,00% 11-L22 0.0%
M-L708% &,3% M-P43-E26,7%
12-CT5102280,0% N-P43-A36,7%

Az Y-DNS haplocsoportok eloszlasa a mai északi manysi népességben
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A 2012-es (északi)
65 a 2014-es (kondai) manysi
mintaveteli helyszinek

—_ - —

Ezeket a mintakat azonos bazisszin-
ten a jelenlegi legnagyobb magyar, szé-
kely és csango adatbidzissal hasonlitot-
tuk Ossze. Nem egyszeriien az igy ka-
pott ,genetikai térképre” voltunk ki-
vancsiak, hanem azt szerettiik volna
megéllapitani, hogy van-e olyan szeg-
mens, amelyben sajitos kapcsolat fel-
tételezhetd a mai magyarok és manysik
kozott. Azt talaltuk, hogy aranyaiban a
kondai manysik kozétt lényegesen na-
gyobb a magyar-manysi haplotipus-
egyezések szama, mint az északi many-
sik kozitt, és ez a kapesolat els6sorban
az R1a-Z280 haplocsoportban és az N-
Tat egyik alcsoportjaban (N-L1034) 61t
testet. (Lasd a térképet)

A manysik (kiilsé - orosz — elneve-
zéssel a vogulok) az Eszaki-Urdlban és
Nyugat-Szibériaban, az Ob folyé alsé
folyasa és mellékfolydi mentén él6 nép,
a hantik mellett a magyarok legkdze-
lebbi nyelvrokonai. A — foleg nyelvé-
szeti és torténeti néprajzi adatokon
nyugvo - feltételezések szerint a ma-
gyarok dsei és az obi-ugorok (hantik és
manysik) dsei mintegy 2500-3000 év-
vel ezeldtt valtak szét, ezt kovetden a
magyarsag inkabb a sztyeppei lovasno-
mad, mig az obi-ugorok dsei inkabb a
tajgai haldsz-vadasz népekkel dlltak
szoros kapcsolatban. A nyelvrokonsag
azonban nem feltétleniil jelent tarsada-
lomtorténeti atfedést, vérségi kapcso-
latot, ezért utana akartunk jarni annak,
hogy vajon milyen genetikai szédlak



flizik 6ssze a mai manysi és magyar né-
pesseget.

Mig az els6 tanulmanyok azt jelez-
ték, hogy alig van N-Tat a mai magyar
géndllomanyban (kb. 1%), mi azt talal-
tuk, hogy jelentés regiondlis kiilénbsé-
gek vannak a mai magyar populaciok-
ban az N-Tat haplocsoport el6fordulisa
tekintetében. Még nagyon tavol va-
gyunk az idedlis, regiondlis bontist ma-
gyar adatbdzistol, de azt mar most lat-
juk, hogy példaul a csikszeredai széke-
lyekben az N-Tat haplocsoport aranya
6,3%. Tovabba az N-Tat haplocsoporton
beliil harom sajatos alcsoport is megta-
lalhat6 a mai magyarokban. Ebbél a leg-
népesebb az N-L1034 alcsoport, amely
potencidlis ugor migracidés markernek
tiinik: a rendelkezésre all6 adatok alap-
jan ugyanis az N-L1034 dsszekdti a
mai manysi €s magyar népesseget,
egyuttal elvalasztja mds, ,nem ugor”
népektol. Az N-L1034 rendkiviil ritka,
igy komoly tamogatast nydjthat az
ugor migraciok feltérképezésében. Eu-
ropaban a Karpat-medencén kiviil -
ennél kisebb ardnyban - elsésorban az
Urél-vidéken mutathato ki: az Oren-
burgtol keletre él6 déli baskirok ko-
z0tt, tovabbd az urali atjaronal és Ta-
tarsztanban. Az N-L1034-es alcsoport-
nak ezenkivil két féldrajzi régioban
van szignifikdns el6fordulasa: a Balka-
non és Kozép-Azsidban.

AZ ANYAI VONALAK

A magyar és manysi anyai leszarma-
zasi vonalak dsszevetésével azonositot-
tuk az N-L1034 valoszindsitett anyai
vonalu, kozép-szibériai ,parjat”, a C és
G2 haplocsoportot. A C és G2a haplo-
csoport Eurdpaban nagyobb aranyban
egyediil a baskirokban, a komi-permja-
kokban és a magyar adatbazison beliil
a csikszeredai székelyekben fordul elé.
A két, anyai vonali mitokondrialis
haplocsoport, a C és G2a maximumat
szintén az Orenburgtdl keletre €16 bas-
kirokban mutathattuk ki Eurépaban,
de a Bajkal kérnyékén a leggyakoribb.
A Szeged-Kiskundorozsma, Hosszu-
hat lel6helyen feltart 13 darab 10. sza-
zadi mintabol harom haplotipusnak
volt egyszerre mai obi-ugor és
e magyar parja is. Igy ez
. azelsd eset, amikor
kiilonbdz6 geneti-
kai kutatémihe-
lyek eredményei
egyértelmiien at-
fedésben vannak
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Az Y-DNS haplocsoportok eloszlasa a mai magyar népességben
Osszes magar minta (n=952)
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Az anyai agi mtDNS-haplocsoportok eloszlasa a mai magyar népességhen
Magyar mtONS (n=934)

a magyar Gstorténet vonatkozasaban
a sirleletekbdl nyert hajdani és a mai
népességbdl kapott ,recens” mintak-
kal. Az archeogenetikai adatok alapjan
ugy tinik, hogy az eurdzsiai sztyep-
pedv kézépsd teriiletén a bronzkori
(pl. a késo krotovdi és a fjodorovoi)
korszakban biologiai folytonossag all
fenn az anyai vonalak alapjan, és a né-
pességekben az ugorsag jelentés sze-
repvallalasat kell feltételezniink.

Fel kell hivinunk azonban a figyelmet
a populdcio- és filogenetikai adatok tar-
sadalomtérténeti olvasatanak nehézsé-
geire és korlataira is. A populacio- és fi-
logenetika ugyanis 6nmagdban nem al-
kalmas arra, hogy tarsadalom- és nyelv-
torténeti kérdésekben elddntse a mar
felmeriilt problémakat. Azonban a tar-

sadalomtudoményok szamdra olyan
adatokat tud szolgaltatni, amelyek in-
terdiszciplinaris szemlélettel arnyal-
tabb elemzéseket és értelmezéseket te-
hetnek lehetévé. Ehhez azonban érde-
mes dtgondolni a genetikai mintavétel
modszerétol a kiértékelésig a filogene-
tika eddigi elméleti keretének alkalmaz-
hatosagat. Az elnevezésektol (popula-
ciobesorolasi kategoriaktol) a reprezen-
tativitasig, az etnicitas és a genetika vi-
szonyatol a genetikai adatgyGijtés és
-kezelés modszertanaig sok mas meto-
dologiai és etikai kérdést is ajra kell ér-
telmezniink. Sziikséges lenne tovibba
a tudomanykdzi parbeszéd s a tarsada-
lom- és torténeti tudomanyokkal valo
szorosabb egyiittmiikédés az adatok ér-
telmezése terén. ¢
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