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NAGY L. PETER - NEPARACZKI ENDRE -
KASLER MIKLOS!

AZ ARPAD-HAZ FILOGENETIKAI
EREDETENEK MEGHATAROZASA
III. BELA APAI AGANAK
ELEMZESE ALAPJAN

ABSZTRAKT: Célunk az Arpad-haz eredetének feltérasa volt az eredetileg
a székesfehérvari székesegyhazban eltemetett III. Béla magyar kiraly (1172-
1196) és tovabbi 8 személy (6 férfi, 2 né) csontvazmaradvanyaibdl szarmazé
DNS genomszekvenalasaval. Az Y-kromoszoma-elemzés megallapitotta, hogy
két egyed, III. Béla és a HU52 jelzetli, az R-Z2125 haplocsoportba tartozik,
amelyeknek eloszldsa Délkelet-Azsia kozelében koncentrélédik, masodlagos
kiterjedése a mai Iran, a Volga urali térsége és a Kaukazus térsége. Ezekrol a
tertiletekrdl 4340 egyed genomjat szekvenaltuk, és az igy kapott mintaszettb6l
208 esetben allapitottuk meg, hogy az R-Z2123-as haplocsoportba tartoznak.
Ezekbél az adatokbol megéllapitottuk, hogy az Arpad-haz legkdzelebbi rokonai
(az R-SUR51) a modern kori Baskiriabdl szarmaztak, elsésorban az Oroszor-
szagban talalhat6 Baskiriabdl, annak Burzjan és Abzelil jarasaibol. Elemzésiink

1 Az eredeti, angol nyelvl szaktanulmdny szerz6i: Nagy L. Péter, Olasz Judit, Neparaczki
Endre, Nicholas Rouse, Karan Kapuria, Samantha Cano, Huijie Chen, Julie Di Cristofaro,
Goran Runfeldt, Natalia Ekomasova, Maréti Zoltan, Jeney Janos, Sergey Litvinov Murat
Dzhaubermezov, Lilya Gabidullina, Szentirmay Zoltan, Szabados Gyo6rgy, Dragana Zgonja-
nin, Jacques Chiaroni, Doron M. Behar, Elza Khusnutdinova, Peter A. Underhill, és Kasler
Miklés. Elérheté: https://doi.org/10.1038/s41431-020-0683-z
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feltarta olyan SNP-k meglétét is, amelyek egy uj, Arpad-haz-specifikus R-ARP
haplocsoportot hataroznak meg.

Az R-7Z2123 nagy felbontasu filogenenetikai kontextusaban az els6 magyar
kirdlyi dinasztia eredete az Eszak-Afganisztan kornyéki régidkban jelolhetd
meg, koriilbeliil 4500 évvel ezel6ttire tehetd, és a baskirokat azonositja legkoze-
lebbi rokonként. A két népesség szétvalasanak id6pontja pedig az idészamita-
sunk szerinti els6 évezred eleje.

KULCSSZAVAK: magyar Ostorténet, Arpéd-héz, III. Béla kiraly, Rla,
R-Z2123, R-SUR51, R-ARP, baskirok

Bevezetés

Az Arpéd-haz, amely a magyarok allamalapité dinasztidja (kb. 850-1301), tor-
ténelemformald szerepet toltott be Kelet-Eurépaban. Bar a dinasztidt Almos
herceg (kb. 820 - kb. 894) alapitotta, mégis a modern torténettudomanyban
nevét az 6 fiarél, Arpad hercegrdl (kb. 845-kb. 907) kapta, aki kb. 862 és 896
kozott vezette be a magyarokat a Karpat-medencébe. Bar torténtek részleges
mitokondrialis és Y-kromoszéma alapu elemzések a honfoglalé magyar ve-
zetdréteg temetdiben talalhaté maradvanyokbol, az Arpad-haz etnikai erede-
te tudomanyosan vitatott a hianyzé genetikai bizonyitékok miatt.? Torténelmi
forrasok alapjan 10 Arpad-hdzi vezet6t, 8 kiralyt és 2 herceget helyeztek nyuga-
lomra a Sziiz Méria-bazilikdban (vagy mai nevén a székesfehérvari koronazo-
bazilikaban) az 1543-es torok megszallas el6tt.” Az ezt kovetd évszazadok soran
a haboru és az épiilet elhanyagoldsa miatt a bazilika megsemmisiilt, és csak III.
Béla (1148-1196) kiraly és elsé felesége, Antiokhiai Anna (1150-1184/85) kira-
lyi sirjai maradtak érintetlenek. A kiralyi maradvanyokat 1848-ban fedezte fel a
kor vezetd régésze és torténésze, Erdy Janos, az MTA tagja és a Budapesti Nem-

2 Tomory et al. 2007; CsGsz et al. 2016; Neparaczki et al. 2017a; Neparaczki et al. 2017b; Ne-
pardczki et al. 2019.
3 Szentpétery 1937; Engel 1987; Olasz et al. 2019.
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zeti Mizeum kurdtora.* Azok a kiralyi jelképek, amelyeket III. Béla és Antiok-
hiai Anna maradvanyaival egytitt tartak fel, a Magyar Nemzeti Muzeum tulaj-
donaban vannak. A maradvanyokat el3szor 1862-ben a budai Matyas-templom
kriptajaban, majd kés6bb, 1898-ban a templom Szentharomsag-kapolnajaban
temették Ujra. 1862-ben és 1874-ben tovabbi maradvanyokat tartak fel a székes-
fehérvari bazilika teriiletén, amelyek koziil 8-at a Matyas-templomban helyez-
tek el 1900-ban.’

III. Béla kirdly és 6 masik ismeretlen férfi csontvazanak Y-kromoszomas
(STR) elemzése arra utal, hogy a maradvanyok koziil csak egy, a HU52-vel je-
161t tartozik az Arpad-hazhoz.°

Az NGS teriiletén az elmult évtizedben bekovetkezett fejlodés alapjan le-
hetévé valt nagyszamu minta mitokondridlis és Y-kromoszomas vizsgalata-
nak koltséghatékony mddon vald elvégzése.” Két kisérleti kutatds® soran 456
és 1244 globalisan kiilonb6zé minta vizsgalata (szekvenaldsa) tortént meg. Az
els6 esetében tobb mint 65 000 Y-kromoszémas SNP-t sikeriilt beazonositani.
A kutatasokrdl sz6l6 tanulmanyok megjelenése 6ta az Y-kromoszdmas SNP-k
szama megharomszorozddott, és ez lehetdvé tette az apai vonalon meglévé
rokoni kapcsolatok nagy felbontasu elemzését.” Az Olasz és munkatarsai al-
tal vizsgalt leletekbdl szarmazé DNS NGS-elemzését elvégeztiik, majd meg-
allapitottuk az Arpad-haz filogenetikai eredetét és legkozelebbi rokonsdgat
a kozos, Y-kromoszédma-haplocsoport-eredet alapjan 40 eurdzsiai népesség
kontextusaban.

Erdy 1853.

Ery 2008.

Olasz et al. 2019.

Poznik et al. 2013.

Poznik et al. 2016; Karmin et al. 2015.
ISOGG 2019.
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Anyagok és modszerek
Archaikus mintak

Az ebben a tanulmanyban vizsgalt 6si maradvanyok a Magyar Katolikus Egy-
haz védelme alatt allnak. Erd6 Péter, Esztergom-Budapest érseke irasban jarult
hozza, hogy a maradvanyokon genetikai elemzést végezhessiink, ezt pedig az
EMMI a 26090/2019/MINKABINET sorszam alatt jegyezte be. A 9 csontvaz-
maradvanybdl a mintavételt az Orszagos Onkoldgiai Intézetben, Budapesten
végezték.' A DNS-kinyerés a Johann-Friedrich-Blumenbach Zooldgiai és
Antropoldgiai Intézet, Torténeti Antropologiai és Human Okoldgiai Tanszé-
kén, Susanna Hummel laboratériumban tortént. Az Gjgeneracids szekvenalas
(NGS) és az elsddleges adatelemzés a Praxis Genomics LLC (Atlanta GA) altal
tortént, és az eredményeket a Magyarsagkutat6 Intézet Archeogenetikai Kuta-
tokozpontja igazolta az Osszes adat ismételt elemzése révén. Az NGS-folyamat-
rél és az adatelemzésrdl sz016 tovabbi szakmai informéciot a kovetkezo fejeze-
tekben talalni: ,,Konyvtarkészités, tjgeneracids szekvenalas és adatelemzés” A
DNS-mintdk kezelése soran a CLIA- és CAP-iranyelveket mindvégig szigortian
betartottak.

Recens mintak

40 kiilonb6z6 népességbdl szarmazé 4340 recens minta genotipusat 22125 és
72123 SNP-ként hataroztuk meg a Sanger-féle szekvenalds (1. abra és S1 tab-
lazat) segitségével. Az R-Z2123 haplocsoporthoz tartozo, 20 népességbdl szar-
mazd 206 mintat paired-end szekvenaltak (2x151bp), Novaseq 6000 (Illumina)
hasznalva (1. abra és S1 tablazat). A mintdk jelen tanulmanyban torténd fel-
hasznalasat az Orosz Tudoméanyos Akadémia UFA Szévetségi Kutatékozpont-
janak Etikai Bizottsaga hagyta jova (dokumentumszam: MKI-F/321-1/2019).

10 Olasz et al. 2019.
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Tovabbi technikai informacio talalhatd a ,,Konyvtarkészités, jgeneracids szek-
venalas és adatelemzés” fejezetben. Az alanyok kivétel nélkiil olyan onkéntes
résztvevok voltak, akik irdsban hozzajarultak, hogy mintaikat genetikai elem-
zésre felhasznaljak.

Tovabbd két kordbban publikalt, egy iraki és egy iraki zsid6 személyhez
tartozo Y-kromoszomas szekvencia lett letoltve az Eurdpai Nukleotid Arhi-
vumbdl'! a PRJEB21310 hozzéaférési szimon — az adatsorokat az elemzésben
hasznaltuk fel."

1. abra. Az R-Z2123 haplocsoport (R1alalb2a2a1) gyakorisdga a 40 kilonbozé

eurazsiai populacié 4340 recens mintdjaban (51 Tablazat). A térkép készitéséhez
a QGIS 3.8. Zanzibar'® programot hasznaltak; a korok mérete a vizsgalt popula-
ciok méretével aranyosan 6sszefligg; a szlirke hattérrel szerepl6 kék szeletek az
R-Z2123 haplocsoport szazalékos jelenlétét mutatjak ezekben a populacidkban

11  http://www.ebi.ac.uk/ena
12 Beharetal. 2017.
13 QGIS 2015.
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Konyvtarkészités, ujgeneracios szekvenalas és
adatelemzés

Ezen specialis szakmai mddszerek ismertetését a kotetben mell6zzom, de elér-
het6k a nemzetkozi szakfolydiratban megjelent publikaciéban.'

Eredmények
Az ujgeneracios szekvenalas adatai

9 archaikus DNS-minta wjgeneracids szekvendldsa soran mintdnként 638-
3949 milli6 egyedi leolvasast végeztiink (S3 tablazat). Az endogén DNS-tar-
talom 0,19% és 50,65% kozott valtozott (1. tabldzat). Az X-kromoszoma lefe-
dettsége a teljes kromoszéma mentén 0,18-szoros és 5,36-szoros érték kozott
variadlodott. A Y- és X-kromoszoma olvasatainak ardnyabdl minden esetben
egyértelmtien meghataroztuk az egyedek kromoszomalis nemét. A mito-
kondriélis genom atlagos lefedettsége minden mintanal legalabb 100-szoros
volt. Kivételt jelentett ez alol a HUAA (Antidkhiai Anna) minta, amelynél
csak 23-szoros atlagos lefedettséget értiink el. A teljes genom tekintetében
0,17-9,62-szeres atlagos lefedettséget kaptunk. Az ANGSD X mddszer alap-
jan a becsilt X-kromoszoémas szennyez6dés mértéke 0,3% és 1,34% kozott
valtozott, kivéve a HU53 minta 11,94%-os értékét. A mitokondrialis szeny-
nyez&dés vizsgalata sordn szintén a HU53 minta esetén tapasztaltunk 5%-os
kiugré szennyezettséget a tobbi mintanal megfigyelt 1-2%-os értékhez képest
(1. tablazat).

Az adatok mennyisége és minGsége minden mintdnal lehet6vé tette az
Y-kromoszémas és a mitokondrialis haplocsoport meghatarozasat.

14  https://doi.org/10.1038/541431-020-0683-z
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Minta neve HU3B  HU3G  HU4H HU52 HU53 HU54 HU55 HU109 HUAA
Mintavétel helye MT TA MT TA ST co co co co
Extrakcié EX5 EX3 EX3 EX3 EX4 EX3 EX5 EX4 EX5
GRCh37-hez

illesztett szekvecia
olvasatok széma
(millio)

203,1 278,6 188,7 164,2 29,0 33,2 49,2 116,7 71

DL!pI|katu'm.c,>k 3,9 8.2 3,9 26,2 0,5 04 0,6 87 1,2
szama (milli¢)

Egyedi szekvencia
olvasatok szdma 195,4 262,1 180,8 11,8 28,0 323 48,0 99,4 4,7
(millié)
Endogén DNS 524% | 50,65% | 39,22% | 440% | 1,10% | 279% | 428% @ 20,13%  0,19%
tartalom

Atlagos mitokond-
ridlis lefedettség

> 10-szer lefedett
mitokondrium 100,00% | 100,00% 100,00% ' 100,00% | 100,00% | 99,90% & 99,90%  100,00% | 94,20%
bazisok szama

453 721 497 304 356 121 101 274 23

Nem lefedett mito-
kondrium bazisok 0 0 0 0 0 0 0 0 19
szama

Becsult mitkondri-
alis kontaminacio 1,00% 1,00% 1,00% 1,00% 5,00% 1,00% 2,00% 1,00% 2,00%
(Schmutzi)

Becsult X kromo-
szébma kontamina- 1,21% 1,01% 0,30% 1,83% | 11,94% = 1,30% 1,34% - -
ci6 (ANGSD)

1. téblazat. Az archaikus mintdk NGS-statisztikai analizisének 6sszegzése.
Tovabbi részletek az S3 tablazatban talalhatok. A DNS-kivonathoz felhasznalt
csontmintdk eredete: MT - [abk6zépcsont; TA - l1abtbécsont; ST - szegycsont; CO -
borda. A GRCh37 (millid) referenciagenomra illesztett 6sszes szekvenciaolvasata.
Ezek a megfelel6en illeszkedd parok, amelyeknek tébb mint 90%-a megegyezett a

referenciagenommal

Az archaikus mintak Y-kromoszomas haplocsoportjanak
meghatarozasa

A Yleaf szoftver ISOGG-formatumban adja meg a férfi mintdk Y-kromoszo-
mas haplocsoportjat (2. tablazat és S4 tablazat). Azonban az adatok Family
Tree haplocsoportokon és SNP-informaciokon alapulé manualis értékelésével
minden esetben a Yleaf altal meghatarozottaknal mélyebb besorolast értiink el.
Ezért az egyes egyedek haplocsoportjanak meghatdrozasanal az ISOGG alapu
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hapolocsoporthoz mellékeltiik a Family Tree alapti eredményét is (2. abra, 2.
tablazat és S5 tablazat).

Minta HU3B HUAA HU52 HU3G HU4H HU53 HU54 HU55 HU109
neve
Minta IIl.Béla, | Antiochiai | IIl. Béla A temp- A temp- A temp- Atemp- | Atemplom-  Atemp-
leirasa Déli hajo, | Anna; lIl. mellet; | lom északi  lom északi = lomban lomban ban lomban

marvany | Bélamel- = Temetési | hajojaban, = hajojaban,

sir; let a déli ida: 11l kével kével
Temetési | hajoban; = Béla el6tt bélelt bélelt
id6:1196 | Temetési = valdszinl- = sirban sirban
id6: 1184 leg

Y kromo- R-SUR51* | woman R-SUR51* | J-ZS7626 | R-PF6658 & E-BY4992 @ R-YP1626 @ R-BY41605 & woman
széma hap- * *

locsoport

(Fami-

lytree)

Y kromo- Rlala- woman R1ala- J1a2b1b- Ribla- Elb1bla- R1ala- R1blalbla- | woman
széma hap- 1b2a- 1b2a2a1 2cla 1b1ala2b 1bla 1bla- 1alc2

locsoport 2alc3 2b3a4a

(ISOGG,

Yleaf)

Mitokond- H1b H7b1 T2b2b1 U5b2c U4a Hlcl U4a2b Jic3a H46
ridlis hap-

locsoport

(HaploG-

rep)

2. tablazat. Az archaikus minték Y-kromoszémas és mitokondrium-
haplocsoportjai. Az Y-kromoszdmas haplocsoportot definidlé SNP-ék az S4 és S5
tablazatokban vannak felsorolva. Csillaggal (*) jel6lték azokat a Family Tree alapjan
készult haplocsoportokat, amelyek az ISOGG-besorolasnal mélyebbre lettek
sorolva. A mitokondrium-haplocsoportokat meghataroz6 SNP-ék az S2
tablazatban vannak felsorolva

A HUS53 mintat a BY4793, BY4991 és BY4999 SNP-elagazasi pontok alap-
jan az E-BY4992 (Elblblalbla) haplocsoportba soroltuk. Ez a haplocsoport
gyakori a Dél-Balkanon, kiilonosen Gorogorszagban,'® de azonositottak a hon-
foglal6 magyarokban és az avarokban egyarant.'s

A HU3G mintat a J-ZS7626 (J1a2b1b2cla2b) haplocsoportba soroltuk, mi-
vel a 25 haplocsoportot definidlé SNP-bél 6 SNP-t azonositottunk benne. Ez a

15  Cruciani et al. 2007.
16  Neparaczki et al. 2019.
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Béla 1N and HUS2  runsnsssncs CRETTTESEEEEEEET

2. &bra. Az Arpad-hazba tartozé lIl. Béla és HU52 haplocsoport-leszarmazasa 208
recens, R-Z2123 haplocsoportba (R1alalb2a2a1) tartozé egyed Osszefliggésében.
A haplocsoportok neveit feltlintették az agakon az ISOGG és Family Tree DNA
Y-kromoszémads haplofa-nevezéktana szerint is. A hattér a tanulmanyban vizsgalt
egyedek féldrajzi szarmazasa szerint van szinezve, kivéve az Arpad-héaz haplocso-
portjat, melyet kiilon sotét sziirkével emeltek ki

haplocsoport Kelet-Afrikatdl az Arab-félsziget déli részéig terjedt el, de a Kasz-
pi-tenger nyugati partjan él6 tabaszaran, kalmiik, avar és lezgin populaciokban
is el6fordul."”

A vizsgalt maradvanyok kozott a leggyakoribb haplocsoport az eurazsiai el-
terjedésti R1 haplocsoport, amely nyugati (R1b) és keleti (R1a) agra bonthatd.'®

A HUS55 minta az R-BY41605 (R1blalblalalc2) haplocsoportba tartozik.
Az R-BY41605 haplocsoportot megel6z6 R-U106 Nyugat-Eurdpaban a legalta-
lanosabb, de viszonylag gyakori a honfoglalé magyarok kozott is.'

A HU4H az R-PF6658 (R1blalblala2b) haplocsoportba sorolhaté. Habar
az egyed feltehetéen az R-BY3642 haplocsoportba tartozik, azonban ennek az
SNP-nek a leolvasasi mindsége nem teszi lehet6vé az egyértelmi besoroldst.

17  Karmin et al. 2015; Balanovsky et al. 2011.
18  Myres et al. 2011; Underhill et al. 2015.
19  Neparaczki et al. 2019.
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Nem azonositottunk olyan SNP-ket, amelyek az R-PF6658 haplocsoportbol
szarmaztathatdo R-BY3636, R-BY3630, R-BY3851, R-FGC30121, R-BY42688,
R-Y16335 haplocsoportokat hatdrozzak meg, igy ezeket az alagakat kizarhat-
juk. Az R1b-U152 - amely az R-PF6658-t megel6z6 haplocsoport — féként
Olaszorszag alpesi vidékeire és Korzikara korlatozédik.*

A HU3B, HU52 és HU54 mintdk az Rla haplocsoportba tartoznak. A
HU54 az R-YP1626 (Rlalalbla2b3a4a2c) haplocsoportba tartozik, amely le-
galtalanosabban Délnyugat-Oroszorszagban, Ukrajnaban, Fehéroroszorszag-
ban és Kelet-Lengyelorszagban fordul el8.*!

I1I. Béla (HU3B) és a HU52 egyed maradvanyai egyarant az R-Z2125 (R1a-
lalb2a2a) haplocsoportba tartoznak. Ez a haplocsoport 4ltalanos Eszakke-
let- Afganisztanban, Tadzsikisztanban, Kirgizisztanban és Dél-Kazahsztdnban,
valamint ritkabban el6fordul a Volga-Ural-régidban, a Kaukazusban és Iranban
(1. ébra).”? Az Arpad-héz apai vonalanak meghatdrozast tovabb pontositottuk
az R-Y2632, R-Y20746, R-Y2633 és tovabbi 16 SNP meghatarozasaval, amelyek
az R-SURS51 haplocsoportot hatdrozzak meg (2. abra, 3. abra, S5 tablazat).>?

Az R-72123 haplocsoport nagy felbontasu elemzése

A Volga-Ural-régi6, a Kaukdzus vidéke és Kézép-Azsia mintegy 40 populd-
ci6jabol Osszesen 4340 mintat genotipizaltunk az R-Z2125 és R-Z2123 mar-
kerekre (1. dbra, S1 tablazat). Tobb mint 400 mintat az R-Z2125, 320 mintat
pedig az R-Z2123 haplocsoportba soroltunk. 206 reprezentativ R-Z2123 mintat
valasztottunk ki teljes genomszekvenalasra, hogy biztositsuk a haplocsoport
nagy felbontdsu analizisét (3. abra). A vizsgalatainkba bevontunk két tovab-
bi, kordbban mar publikalt Y-kromoszoéma-szekvenciat (egy iraki és egy iraki
zsid6 egyed mintdit), valamint két Arpad-hézi személyt, II1. Bélat és a HU52
egyedet (S6 tablazat).>* A 210 vizsgalt mintabodl 5 afgan és egy csecsen egyedet

20  Myres et al. 2011.

21 Underhill et al. 2015.

22 Underhill et al. 2015.

23 Rootsi et al. 2013; Muartov 2014; Karmin et al. 2015; Poznik et al.2016; Behar et al. 2017.
24  Behar et al. 2017.
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az R-Z2123* (Rlalalb2a2al) haplocsoportba soroltunk. 12 afganisztani férfi
az R-Y47 (Rlalalb2a2alb) haplocsoportba tartozott. 58 egyedet, kozottiik
48 baskirt, zomében a Burzjan és Abzelil jarasbol, 4 afgént, a két Arpad-ha-
zi személyt, egy szerbiai egyed, egy lahore-i punjabit (HG03636),” egy iraki
zsidot (GRC14414377 aka 16198)* és egy iraki mintat (GRC15570738)* az
R-Y2632 (Rlalalb2a2alc3) haplocsoportba soroltunk. Jollehet az iraki egye-
det nem tudtuk mélyebben besorolni, azonban a masik 57 minta az R-Y2633
(Rlalalb2a2alc3a) haplocsoportba tartozott. Ezutdn a mintdk harom haplo-

SURS2

SURS1

uvD
¥P6354*
¥P450*
YPa4g*
YPas1
f— Yo7
BY30764"
15121
| ¥PS20
1 ¥pS2g
Y5977
Y3992
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3. dbra. Az R-Z2123 (R1ala1b2a2a1) haplocsoport filogenetikai faja. A filogenetikai
fa 208 nagy lefedettségl Y-kromoszémabdl és két archaikus Y-kromoszomabal all.
Ezek Ill. Béla és HU52 alapjan lettek rekonstrualva BEAST v.1.7.5 és Clustal Omega
v.1.4.4 szoftverekkel. Az 4gaknal az alcsoportok nevei vannak feltlintetve. A becslt
koaleszcens id6 az abra aljan lathatd, napjainktél szamitott évek formatumaban.
Minden SNP, amelyet az dbra készitéséhez felhasznaltak, az Y-kromoszoma férfi
specifikus régidjaba esik és az S8 tablazatban van felsorolva

25  Poznik et al. 2016.
26  Karmin et al. 2015; Behar et al. 2017; Rootsi et al. 2013.
27 Behar etal. 2017.

385



A MAGYARSAGKUTATO INTEZET EVKONYVE 2020

csoportra oszlottak: a B139 SNP-t kizarolag az iraki zsid6 hordozta, az Y2634 és
Y16006 markerek 4 afgan, valamint a punjabi mintaban voltak azonosithatok,
a 48 baskir, a szerb és a két Arpad-hdzi egyedet pedig a SUR51 aldgba soroltuk.
Az R-SUR51 haplocsoport 17 kozos SNP utan két agra bomlik (S7 tablazat).
Az egyik agan a baskir mintak taldlhatok, amelyek Y-kromoszémédja tovabbi
6 SNP-t tartalmaz. A szerb egyed és a két Arpad-hdzi személy szekvenciaja-
bdl hidnyzik ez a 6 SNP, azonban hordoznak 8 masik olyan polimorfizmust,
amelyek az R-ARP haplocsoportot hatarozzak meg. A szerbiai egyed tovabbi 5
olyan SNP-vel rendelkezik, amely hidnyozik az Arpdd-hézi mintakbol, ennek
megfeleléen tovabbsorolddik az R-UVD haplocsoportba. 38 baskir egyed az
R-SUR?2 haplocsoportba és alhaplocsoportjaiba, az R-SUR72-be és az R-SUR3/
SUR95-be tartoznak. 7 egyedet nem tudtunk az R-SUR51 haplocsoportnal mé-
lyebben besorolni.

A masik 134 egyed - koztiik 89 kaukdzusi, 30 baskir — tobbnyire az ar-
hangelszkojei jarasbol szarmazik, és 15 afgan minta az Y934 haplocsoportba és
alhaplocsoportjaiba tartozik (2. és 3. abra, S6 tablazat).

A BEAST szoftver segitségével filogenetikai fat épitettiink a 208 recens
minta és a két Arpad-hazi személy szekvencidi alapjan, hogy meghatérozzuk a
leszarmazasi viszonyaikat és az utolsé kozos 6s becsiilt korat. Az id6skala meg-
hatarozasahoz az R-Y2633 haplocsoport 4100 évvel ezel6tti megjelenését vet-
titk alapul.?® Az adatok alapjén a szerbiai egyed és az Arpad-hézi személyek 4ga
koriilbeliil 2000 éve valt el a baskirokétdl, mig az R-Z2123 haplocsoport négy
aga, az R-Z2123*,R-Y47, R-Y2632 és R-Y934 hozzavet6leg 4500 éve jelent meg.

Osszegzés

Célunk az Arpad-hazi SNP azonositasa és jellemzése, valamint filogenetikai
eredetének meghatdrozasa volt. A férfi csontvazak Y-kromoszémas vonalanak
elemzése azt jelzi, hogy csak egy, a HU52 megjelolésti minta egyezik meg III.

28 Beharetal. 2017.
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Béla kiraly Y-kromoszémas R-ARP haplocsoportjaval. Az Olasz és munkatar-
sai altal korabban Y-STR-ként genotipizalt hét 6si férfi csontvaz Y-kromoszo-
mas haplocsoport-elemzése megerdsiti azt a feltételezést, hogy ez az egyed az
Arpad-hazhoz tartozik.”® A tobbi egyed (J-ZS7626, E-BY4992, R-BY41605,
R-BY3642 és R-YP1626) kiilonb6zd szarmazéasu volt, és nem alltak rokoni vi-
szonyban sem a kiralyokkal, sem egymassal az apai vonal szerint.

A mitokondrialis haplocsoport-elemzés kiilonb6z6 haplocsoportokat tart
fel az Osszes minta esetében. Ez azt jelzi, hogy nincs k6zds anyai vonal (2.
tablazat és S2 tablazat), és az a tény, hogy sem Antidkhiai Anna, sem pedig
I11. Béla nem rendelkezik a HU52-vel azonos mitokondrialis haplocsoporttal,
kizérja annak lehetéségét, hogy HU52 a fiuk vagy III. Béla fiatestvére len-
ne. Lehetséges, hogy HUS52 III. Béla apja, II. Géza kiraly (1130-1162) vagy
nagyapja, II. Béla (1110-1141) vagy egy még kordbbi 8s. Az Arpdd-haz két
tagjanak azonositasa lehet6vé tette, hogy foglalkozzunk a dinasztia filogene-
tikai eredetével.

17 k6z6s R-SUR51 SNP alapjan megallapitottuk, hogy a vizsgalt népcso-
portok koziil a baskirok — elsésorban a Burzjan és Abzelil jarasokbol szarmazdk
— az Arpad-hdz legkozelebbi rokonai (S7 tablézat). Ezutdn tovabbszdrmaztat-
tuk az Arpad-haz Y-kromoszémds haplocsoportjat R-ARP (Arpad) (javasolt a
Rlalalb2a2alc3a3b megjeldlés az ISOGG névadasi konvenciot kovetve) a koz-
tiik és egy, a mai Szerbidbdl szarmazé egyed SNP-i alapjan.

Szamos szerz6nél megtalalhato, hogy 100-150 évenként egy 4j Y-kromo-
szomas SNP keriil be a csirasejtvonalba.’® E szamitas alapjan Behar és munka-
tarsai (2017) ugy vélték, hogy az iraki és az iraki zsid6 vonalak koriilbeliil 4100
évvel ezel6tt valtak szét’ — ez egybeesik az Y2633 SNP-nek az utébb emlitett
egyedben valé megjelenésével. Ha ezt a datumot kiindulasi pontként kezeljiik,
a Clustal Omega szoftver felhaszndlasaval késziilt koaleszcens id6 becslése arra
utal, hogy a Z2123* szétagazasa (starburst) (az R-YP3920, R-YP4907, R-Y47,
R-Y934, R-Y2632 megjelenése) 4500 évvel korabban tortént (3. abra). Ez valo-

29 Olasz et al. 2019.
30 Beharetal. 2017.
31 Beharetal. 2017.
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szinlileg az észak-afganisztani kozponta régioban tortént, mivel az adathalma-
zunkbdl szarmazd dsszes Z2123* egyed és az R-Y47 (R-46), R-Y934 (R-Y874*,
R-Y15121*, R-YP520%) s végiil az R-Y2632 (R-Y2634 és R-Y16006; R-YP6321%;
R-YP6547*) haplocsoportok is elsésorban afgan egyedekben lelhetok fel.* A
leszarmazott haplocsoportok - az R-Y2632 (R-SUR51) és R-Y934 (R-YP451
és R-Y5977) — nagyrészt Volga urali szakaszan és a Kaukazusban talalhatok,
amely un. alapitdi hatasra és a kozelmultban tortént népességbdviilésre utalhat
ezen régiokban.Elemzésiink kimutatja, hogy a modern kori baskirok 6si leszar-
mazasi vonala koriilbeliil 2000 évvel ezel6tt valt el az Arpddok vonalatél, ahogy
ezt az R-ARP haplocsoport megjelenése mutatja. A mai Szerbiabol szarmazo
egyedben jelenlévé R-UVD haplocsoportok megjelenése becslések szerint 900
évvel ezel6tt tortént, amely id6pont megfelel III. Béla kiraly temetkezési datu-
manak (1196).

Természetesen ezek a szamok csak becslések, és nagymértékben azoktdl az
SNP-ktdl fiiggenek, amelyeket jelenleg az ilyen tipusu szamitasokban felhasz-
nalhatéknak, megbizhaténak tartanak (S8 tablazat). Az altalunk beazonositott,
Osszesen 9 R-ARP SNP koziil csak 8 esik az ajanlott régioba, tovabba a 9 UVD
SNP koziil csak 6-ot tudtunk felhasznalni az elemzésiinkben. Véleményiink
szerint az az Y-kromoszémds régio, ahonnan az SNP-ket figyelembe lehetne és
kellene venni a filogenetikai fak felallitasanal, feliilvizsgaland¢ a jobb Y-kromo-
szoma-referenciaszekvenciak alapjan.

A Karpat-medencébe érkezé magyarok filogenetikai szarmazdsat nagy-
mértékben vitatjak.*® Korabban sokaig nyelvészeti alapon kovetkeztettek a
honfoglalé magyarok eredetére, tehat arra, hogy genetikailag egy finnugor
népességet képviselnek. Pedig az Arpdd-héz irdsos hagyomdnya, valamint
kiilonféle, korabban inkabb csak szobeliségben él6 hagyomanyszovegek
(mondék, regék stb.) is a hunokkal valé rokonsagra utalnak. Az Arpad-haz
két tagjanak genetikai elemzése alapjan ugy tiinik, hogy olyan leszarmazasi
vonalbol szarmaztak (RZ2125), amely ma elsésorban irani vagy térok nyelvi
etnikai csoportok korében van jelen (pastu, tadzsik, tiirkmén, tizbég, baskir).

32 Ralfetal. 2018.
33 Neparaczki et al. 2018.

388



AZ ARPAD-HAZ FILOGENETIKAI EREDETENEK MEGHATAROZASA IIl. BELA...

Mindazonaltal a legkozelebbi rokonok, a baskirok szoros kozelségben élnek
az N-B539 haplocsoportu, finnugor nyelvet beszélé népekkel. Egy kozelmult-
ban késziilt kutatas bemutatja, hogy ez a haplocsoport jelenkori magyarok-
ban is kimutathatd.**

Erdekes modon a recens magyarokban és baskirokban taldlt N-B539-es
eredetli vonalak szétvalasa a becslések szerint koriilbeliil 2000 évvel ezel6tt
tortént.*® Ez arra utal, hogy a részben térok (R-SUR51), részben finnugor (N-
B539) komponensbdl allé6 embercsoport koriilbeliil 2000 évvel ezel6tt hagyta el
a Volga urali régidjat, s kezdte el vandorlasat, ez pedig végezetiil a Karpat-me-
dencei letelepedéshez vezetett. Nagyobb felbontdsu kutatdsokra van sziikség
az N-B539, R-SUR51 és R-ARP haplocsoportok Karpat-medencei jelenlétérdl
- mind a jelenlegi népesség korében, mind a magyar honfoglalas iddszakabdl
szarmazd temetkezési maradvanyok esetében — ahhoz, hogy ezt a feltételezést
igazolni tudjuk. A Levédia és Etelkoz térségébdl valo célzott mintavételek —
amely teriiletek tudomdnyos vélekedések szerint a magyarok korabbi él6helyei
voltak a Fekete-tenger és a Don (vagy Dnyeper) folyd és a Keleti-Karpatok ko-
z0Ott — tovabbi adatokat szolgaltathatnak. Ezek révén pontosan megallapithat6
lenne a Karpat-medencei letelepedés el6tti magyar népvandorlas id6belisége.
Az Arpad-haz Y-kromoszdmas vonaldnak ritka volta lehetévé teszi majd a ma-
gyar Ostorténet igen részletes és akkuratus feltérképezését, valamint a dinasztia
tovabbi leszarmazottainak meghatdrozasat, mindez a téma irant érdekl6dé tu-
dodsok f6 célkittizése volt évszazadokon at.

Tovabbi informaciok, kiegészité informaciok és tablazatok letolthetk innen:
https://www.nature.com/articles/s41431-020-0683-z

34  Postetal. 2019.
35 Amorim et al. 2018.
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