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ARCHEOGENETIKAI ADATOK
A HUNOKROL

TOROK TIBOR

KIVONAT: Az eurdpai és azsiai hunok (xiongnuk) kapcsolata maig vitatott,
azonban az archeogenetikai adatok segithetnek megvalaszolni ezt a kérdést.
A mongoliai xiongnukat genom szinten mar jol jellemezték, és az eurdpai hu-
nokrol is egyre gytilnek a genom adatok. A xiongnukrol kimutattak, hogy gene-
tikailag igen heterogének voltak, a vaskori azsiai szkitak és a Slab-Grave-kultira
keveredésére vezethetdk vissza, melyhez a kés6 xiongnu korszakban némi szar-
mata és kinai keveredés tarsult. Az eddig ismert xiongnu korszakot koveté hun
kori genomok eloszlasa jol megfelel a xiongnu genomok eloszlasanak. Emellett
a hun kori genomok 80%-a ugyanabba a Q és R1a-Z93 Y-kromoszémas haplo-
csoportba tartozott, ami a xiongnukra is jellemz6 volt. Az eddigi genetikai ada-
tok Osszességében az eurdpai hunok xiongnu eredetét tamogatjak.

KULCSSZAVAK: hun, xiongnu, szkita, Slab-Grave, fékomponens-elemzés

ABSTRACT: The relationship between the European and Asian Huns
(Xiongnuk) is controversial, but archaeogenetic data may help to find answers.
The Mongolian Xiongnu have been well characterized at the genome level, and
genomic data are also accumulating on the European Huns. The Xiongnu have
been shown to be genetically very heterogeneous, dating back to the admix-
ture of the Iron Age Asian Scythians and the Slab-Grave culture, with some
Sarmatian and Chinese admixture in the late Xiongnu period. The distribution
of the Hun genomes known so far after the Xiongnu period matches well with
the distribution of the Xiongnu genomes. In addition, 80% of the Hun geno-
mes belonged to the same Q and R1a-Z93 Y-chromosomal haplogroups, which
were also characteristic of the Xiongnu. Overall, the genetic data to date sup-
port the Xiongnu origin of the European Huns.

185



A XIONGNUKTOL A HUNOKIG

KEYWORDS: Huns, Xiongnu, Scythians, Slab-Grave, principal-component
analysis

Ebben a fejezetben az dzsiai hunokrol és az eurdpai hunokrol eddig kozolt ar-
cheogenetikai adatokat foglalom Ossze, ezen beliil is kizarolag a legnagyobb
felbontasu teljes genom adatokrol lesz sz6, mert ezekbdl vonhatok le a legbiz-
tosabb kovetkeztetések.

Eddig harom szakcikkben kozoltek hun genomokat. Az els6ként megje-
lent kozleményben Damgaard és munkatarsai 2018-ban 137 genomot kozoltek
egy hatalmas teriiletrdl, az egész eurazsiai steppérdl, melyek elemzésével nagy
vonalakban felvazoltdk az egész steppe vaskori, hun kori és kozépkori népes-
ségmozgasait. Témank szempontjabdl fontos, hogy két xiongnu (dzsiai hun)
genomot is vizsgaltak Mongolia nyugati részérél és harmat a keleti részérdl.
Ezen kiviil a xiongnu kort kovetd id6kbdl is vizsgaltak hunoknak tulajdoni-
tott maradvanyokat, melyek koziil két altaluk hun kori nomddnak és masik két
hun-szarmatdnak nevezett minta Kazahsztanbdl szarmazott, tovabbi 22 mintat
pedig Tirkmenisztanban tartak fel, melyeket koruk, lel6helyiik és mellékleteik
alapjan Tien-sani hunnak hataroztak meg.

Jeong és munkatarsai 2020-ban egy nagyivli munkaban 214 6si genomot
vizsgaltak Mongolidabdl, melyek kora a kékortdl a kozépkorig terjedd iddin-
tervallumba esett. Ezek segitségével igen részletesen rekonstrualtak Mongdlia
6000 éves genetikai torténetét a kékortdl Dzsingisz kan koraig. A vizsgalt id6-
szak magdaban foglalja az dzsiai hun korszakot is (kb. Kr. e. 3. szazadtél Kr. u. 1.
szazad), melybdl 60 egyént vizsgaltak.

Végiil 2021-ben jelent meg Gnecchi-Ruscone és munkatarsai cikke 111
genom elemzésérdl, melyben elsésorban a vaskori azsiai szkitak és szarmatak
eredetét vizsgaltak, de emellett 8 hun kori mintat is kozoltek, az egyiket épp
Magyarorszagrol.

A hunok torténete ugyan Mongoliabdl indult, de a hun korszak megértésé-
hez ismerni kell annak eldzményeit is, mégpedig az eurdzsiai steppén a kozépsé
Bronzkortol lejatszodott legfontosabb eseményeket, ezért el6szor roviden ezt
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foglalom 6ssze. Témank szempontjabdl legfontosabb esemény, hogy az Ural
vidékrol indulo Szintasta-kultura (Kr. e. 2050-1900) leszarmazottja az Andro-
novo-kultira nomad népessége Kr. e. 2000 és 1450 kozott egészen Mongolidig
belakta az egész steppét.

Az eurdpai steppén ekkor egy ikerkultarat talalunk, a Gerendavazas, oro-
szul Szrubnaja kultrat. A Szintasta, Andronovo és Szrubnaja kulturak népes-
sége genetikailag egyonteti volt, és ezt a tulnyomodrészt Eurépabdl szarmazott
homogén Osszetételli népességet a genetikusok Steppe Middle-Late Bronze Age
(steppe_ MLBA) népességnek nevezik. Mongolia északi és keleti teriileteinek kor-
nyékén egy ettdl teljesen eltérd ési észak-kelet dzsiai genetikai tipust népesség
élt, melynek markans képvisel6je a kés6 bronzkori Kovshgol régészeti kultura.

A steppe életében ezeken kiviil egy harmadik genetikai tipus volt meghata-
roz6, mégpedig az Amu-darja felsé folyasanal egykor élt magas varosi kulturaju
Oxus civilizacid, régészeti nevén Bactria-Margiana Archaeological Complex,
roviden BMAC irdni népessége. Ez a harom markansan eltér6 genetikai tipus-
sal jellemezhetd népesség a késé Bronzkortdl kezdve fokozatosan terjeszkedett
egymas iranyaba és elkeveredett egymassal. A Gnecchi-Ruscone kozleményben
ezeket a bronzkori steppei keveredéseket részletesen bizonyitottak. A szerzék
kimutattak, hogy a vaskorra (Kr. e. 900-t6l Kr. e. kezdete kozott) mind az Ural
vidéki szarmatak, mind az Altdj vidéki azsiai szkitdk ennek a harom f6 6sz-
szetevOnek kiilonboz6 aranyu keverékét hordoztak. A vaskorban aztan tovabbi
népesség-mozgasok és -keveredések torténtek, a szarmatak elfoglaltak az egész
pontuszi steppét, de kelet felé is terjeszkedtek, az azsiai szkitak pedig Mongdlia
kozepéig hatoltak.

Az azsiai hunok (xiongnuk) szempontjabdl kiemelt jelentéségli Mon-
golia vaskori Ostorténete. Az altaji szkitak legismertebb csoportjai a Pazyryk,
Tagar, Saka és Aldy-Bel régészeti kultiurakba tartoznak, melyek az Altdj Ka-
zahsztan és Oroszorszag felé esé lejtdin éltek, és akik nagyjabdl 50% steppe_
MLBA, 20-40% Khovsgol, 10-20% BMAC genetikai 6rokséget hordoztak.

Az Altdj Mongolia felé esd lejtéin nagyjabol Mongolia kozepéig ugyanezek
a szkitak éltek, de ezeket a régészek Sagly, Uyuk és Chadman, néven ismerik.
Mongodlia keleti részén ekkor az igynevezett Slab-Grave-kultura népessége élt,
akik valtozatlan formdban Orizték a tobb ezer éves 6si Khovsgol genomjukat,
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amit az egyszertiség kedvéért proto-Mongolnak is nevezhetiink. Ez a kétféle né-
pesség azonban csak genetikailag és embertanilag tért el egymastdl, egyébként
mar a korai bronzkorto6l kezdédden teljesen azonos nomad életmodot folytatott.
Jeong és munkatarsai kimutattak, hogy a korai xiongnu korszak emberei
két markdnsan eltéré genetikai tipusba tartoztak. A Mongoélia nyugati részén
feltart lel6helyekrdl szarmazé mintak szinte valtozatlan formaban hordoztak
a vaskori szkita génosszetételt, de ahhoz képest kissé magasabb irani (BMAC)
arannyal. A Mongolia keleti részén feltart korai xiongnu mintak viszont 90%-
ban Slab-Grave genomot hordoztak, de immar 10%-os szkita keveredéssel.
Ebbdl két jelenségre kovetkeztethetiink: 1. a BMAC teriiletérdl torténé folya-
matos népesség-bearamlasra; 2. a szkita leszarmazottak Mongoliaba keleti te-
riileteire dramldsara, és ezt kovetd szkita-Slab-Grave keveredésre.
A késé xiongnu korszakban ezek a keveredések tovabb folytatédtak, de
a korszak vége felé két uj osszetevd is megjelent Mongoliaban, a szarmata, és
a kinai. A kinai keveredést a torténeti forrdasok is emlitik, de az eurdpai szar-
matak megjelenése Mongoliaban korabban teljesen ismeretlen volt. A xiongnu
korszak tehat genetikai és kulturalis értelemben a kordbban ott é16 népességek
keveredésérdl szolt, ami nyilvanvaléan a birodalmi politikdnak koszonhetd,
mikozben a késé xiongnu korszakban tovabbi eurdpai szarmata, irani BMAC
és han kinai népesség is megjelent ebben a keveredésben. Szdmomra a kozle-
mény egyik legnagyobb meglepetése az volt, hogy az europid embertani tipusu
népesség milyen Oridsi ardnyban volt jelen Mongdlidban a xiongnu korban.
A szerz6k azt is kimutattak, hogy Mongolia csak Dzsigisz Kan koraban nyerte
el mai homogén mongoloid embertani arculatat.
Tovabbi genetikai munkdk arra is rdlatast nyujtottak, hogy mi tortént a step-
pénazazsiai Hun Birodalom megsziinése utan. Tébb tudomanyos kozleményben
is kimutattak, hogy a vaskor kozepétél kezdve a népvandorlasok uralkodd
iranya megfordult. Mig korabban az europid népesség nyugat-keleti aramlasi
iranya dominalt, az 6korban és a kozépkorban ez megfordult, és a kelet-dzsiai
embertani tipus tomegesen jelent meg Mongoliatél nyugatra, ami az eurdpai
Hun korszakban majd az ezt kovetd Tiirk-Mongol idészakokban kiilondsen fel-
er6sodott. A xiongnu Birodalom felbomlasat kovetéen komoly atrendezédések
torténtek a steppén. Id6szamitasunk szerint 48-ban egy 6rokosodési vita ket-
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tészakitotta a xiongnu birodalmat, majd a déli hunok a kinaiakkal, valamint a
korabban alavetett Xianbeiekkel (szienpik) szovetkezve Kr. u. 150-re kitizték az
északi hunokat Mongdliabdl. Ezt kovetSen a déli hunokat a kinaiak asszimilal-
tak, és a Xianbeiek alakitottak birodalmat.

A kitizott hunok Koézép-Azsidba huzédtak, majd késébb még tovabb nyu-
gat fel¢, ahol addig a szarmatak uralkodtak. Szergej Botalov orosz régész szerint
hun vezetéssel egy hun-szarmata vegyes kultara jott létre, és szerinte a késd
szarmata sirok jelentés része Kr. u. 100-at kovetéen részben mér eurdpai hu-
nokat rejt. Amit a xiongnu genomokrdl megtudtunk, jol alatamasztja Botalov
elméletét, hiszen a Mongo6lidbol kivonulé hunok jelentds része europid tipusu
lehetett, koztiik jelentés aranyu szarmataval. Ez bizonyara nagyban megkony-
nyitette a nyugati szarmatak asszimilaciojat. Akar igaza van Botalovnak, akar
nem, az europai hunok biztosan keletrdl érkeztek, és 370-kortili felttinésiik az
eurdpai forrasokban kozel esik ahhoz, amikor a xiongnuk elttinnek a kinai for-
rasokbdl. Marpedig a Volgatol keletre épp az a Kozép-Azsia fekszik, ahova az
északi xiongnukat kitzték.

Ezutan vizsgaljuk meg, hogy mit mutatnak a genetikai adatok a xiongnu
korszak utani hunokrdl. A szakirodalombdl kigytjtttem az dsszes olyan lel6-
helyet, ahonnan ez idaig a régészek altal hunnak mindsitett mintakat jellemez-
tek genetikailag, mely mintdk a xiongnu korszak utdnra datdlédnak. A legkele-
tibb lel6hely az Altajban, a hires Pazyryki kurganok mellett talalhatd, ahol hat
hun kori egyént mellékleteik alapjan Xianbei-hunnak neveztek el.

Kazahsztanban talaltak tovabba két hun-nomadnak és tovabbi két hun-szar-
matanak keresztelt mintat, valamint a lel6hely alapjan Kurayly hunnak nevezett
maganyos hun elit sirt az Ural vidékén. Ezek mellett kozolték a Budapesten
feltart Vezér utcai hun elit harcos genomjat, melyhez én hozzaadtam egy masik
hun harcost Marosszentgyorgyrdl, akit épp most vizsgalunk. A tovabbiak-
ban ezeket a hun genomokat fogom 6sszehasonlitani az el6z6leg bemutatott
xiongnu genomokkal.

A xiongnu és hun kori genomokat felvetitettem egy genetikai térképre (1.
abra), amely az ugynevezett fékomponens analizis (PCA) mddszerével késziilt.
A PCA eljaras lényege az, hogy a hasonlé genomok egymas kozelébe térképe-
z8dnek, a kiilonboz6 genomok pedig egymastol tavolra.
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1. 4bra. xiongnu és hun-kori genomok fékomponens analizise.
A fekete pottydk a Jeong és munkatdrsai (2020) éltal kozolt xiongnu mintak
genetikai térképhelyzetét jel6lik, a szines szimbolumok pedig a feliratuknak
megfelelé hun-kori genomok térképhelyzetét.

Az 1. abran az eurdpai tipust szarmata, szkita és irdani genomok a térkép bal
oldaldra, az azsiai Slab-Grave tipusi genomok pedig az abra jobb oldalara
térképezddnek, a kett6 keverékei pedig ezek kozé. Jol latszik, hogy a hun kori
genomok eloszlasa (szines szimbolumok) jol megfelel a xiongnuk eloszlasanak
(fekete pottyok).

Még ennél is meggy6z6bb, hogy a harom barna korrel jelolt, biztosan eu-
répai hun minta egészen keletre térképezddik, valamint harom igen tavoli lel6-
helyrél feltart minta — a Budapesten (Hungary Hun), az Uralban (Kurayly Hun)
feltart hunok, és az egyik Tien-Sanban feltart hun (piros haromszog) - genomja
szinte teljesen megegyezd, mivel kozvetleniil egymasra térképezddnek annak
ellenére, hogy a vilag igen tavoli pontjair6l szarmaztak. Emellett a Tien-sani
hunok tobbsége az eurdpai térfélre térképezddik, a kazahsztani hun-szarmatidk
és hun kori nomadok pedig egészen keletre, a Slab-Grave tipusok kozelébe, ami
a hun korban komoly népességmozgast jelez Mongolia iranydbdl nyugat felé.

Ha megvizsgéljuk az 1. abran szinessel jelzett hun kori minték apai vona-
lait, azt talaljuk, hogy 80%-uk két 6 tipusba (ugynevezett haplocsoportba) tar-
tozott, a Q-ba, valamint az R1a-Z93-ba. Ezek a vonalak szintén jellemzdek vol-
tak az dzsiai hunokra. Az R1a-Z93 az Rla fécsoport dzsiai 4ga, mely Eurépaban
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igen ritka, és a népvandorlasokkal keriilt ide. Az R1a-Z93 csoportba tartoztak
az Arpédhazi kiralyok is, de a hunok és a honfoglalé magyarok kézott is elég
gyakori volt.

Osszefoglalasként kijelenthetjiik, hogy az eddigi genetikai adatok az eurd-
pai hunok xiongnu eredetét tamogatjak. Laborunkban jelenleg tobb hun kori
minta vizsgalata folyik, mely remélhetGen tovabbi fogja pontositani az eurdpai

hunok szdrmazasat.
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