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SCHUTZ OSZKAR

A FELTETELEZETT IE OSNYELVET
BESZELOK GENETIKAI EREDETE:
AKTUALIS NEZOPONTOK
A KERDESKOR LEGFRISSEBB
EREDMENYEINEK TUKREBEN

KIVONAT: Az indoeurdpai (IE) nyelvcsalad a Fold legnépesebb nyelvcsalad-
ja. Az Osszehasonlito nyelvészet eredményei alapjan egyértelmien kimutathato,
hogy valamennyi 4ga egy k6z0s 6snyelvre, a protoindoeurdpai (PIE) nyelvre ve-
zethetd vissza. A PIE-t beszél6k genetikai eredetének vizsgalata mar az archeog-
enetikai kutatasok kezdetét6l meghatarozé téma volt. A teriileten megjelent tobb
alapvetd jelentéségli publikacié nyoman egyértelmi modell latszott kérvonala-
zddni, amely az indoeurdpai nyelvek elterjedését a bronzkor elején, a Fekete-ten-
ger északi térségében él6 nomad népességek vandorlasahoz kototte.

Bar ez a hipotézis meggy6z6 magyarazatot nyujt az indoeurdpai nyelvek
mai elterjedésére, a PIE egy korai leagazasat képvisel$ anatoliai nyelvek fold-
rajzi elhelyezkedése tovabbra is bizonytalan pont maradt. Az elmult években
ugyanakkor harom nagy volument, multidiszciplindris megkozelités(i tanul-
many is megjelent, amelyek a kérdéskort genetikai, régészeti és nyelvészeti
szempontbdl egyarant vizsgaltak, és kiilonos hangsulyt fektettek az anatdliai
nyelvek integraldsara az indoeurdpai eredetmodellbe.

Noha ezek a tanulmanyok nagy vonalakban hasonlé demografiai folyamato-
kat vazolnak fel, részleteikben jelentds eltéréseket mutatnak. Jelen 6sszefoglald

célja, hogy ravilagitson az indoeurépai nyelvek eredetével kapcsolatos, tovabb-
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ra is fennall6 tudomanyos diskurzusra, amely véleményem szerint mindeddig
csak részben szolgalt kielégitd magyarazattal a kérdés végleges megoldasara.

KULCSSZAVAK: archeogenetika, populaciégenetika, indoeurdpai nyelvcsa-
lad, yamnaya népesség, anatdliai hipotézis
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OSZKAR SCHUTZ

GENETIC ORIGIN OF THE FIRST
INDO-EUROPEAN SPEAKERS:
CURRENT NARRATIVES BASED
ON THE LATEST FINDINGS IN
ARCHAEOGENETICS

ABSTRACT: The Indo-European (IE) language family is the most widely
spoken language family in the world. Results from comparative linguistics have
clearly demonstrated that all of its branches can be traced back to a single com-
mon ancestral language, the Proto-Indo-European (PIE) language. The investi-
gation of the genetic origins of the PIE-speaking population has been a central
topic since the beginning of archaeogenetic research. On the basis of several
foundational publications, a coherent model emerged, linking the spread of
Indo-European languages around the turn of the Late Neolithic and Copper
Ages to the migration of nomadic groups originating from the northern Black
Sea region.

Although this hypothesis provides a compelling explanation for the pres-
ent-day distribution of Indo-European languages, the geographical location
of the Anatolian languages, which represent an early branch of PIE, has re-
mained an unresolved issue. In recent years, however, three large-scale studies
employing multidisciplinary approaches have addressed the issue from genetic,
archaeological and linguistic perspectives with a particular emphasis on inte-
grating the Anatolian languages into their models.

While these studies outline broadly similar demographic processes, they
differ substantially in their detailed interpretations. The aim of this summary is
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to highlight the ongoing scholarly debate on the origin of the Indo-European
languages, which, in my view, has so far only partially succeeded in providing
a fully satisfactory explanation of the problem.

KEYWORDS: archaeogenetics, population genetics, Indo-Europeans, Yam-
naya people, Anatolian hypothesis

Bevezetés

Az indoeurdpai (IE) nyelvcsalad a Fold legnépesebb - legtobbek altal beszélt
- nyelvcsaladja. F6 againak elterjedését latva egyértelmt, hogy valahol Eurazsi-
aban alakult ki, de késébb elsésorban a gyarmatositasok kovetkeztében a vilag
minden kontinensén elterjedt. A XVI. szazadtdl kezdddben az eurdpai és ta-
vol-keleti kapcsolatok er6sodésével tobben is felfigyeltek az eurdpai és indiai
torténelmi nyelvek (szanszkrit, gorog, latin) meglepé hasonlésagaira. Ezeket
a hasonlésagokat intenziven a XIX. szazadban kezdték igazan kutatni (t6bbek
kozott Sir William Jones és Franz Bopp), ebbdl adéddan az IE nyelvek kialaku-
lasanak és leszarmazasanak vizsgalata meghatarozonak bizonyult a torténeti-
és Osszehasonlitd nyelvészet tudomdanyanak és maganak a nyelvcsalad fogal-
manak kialakuldsdban is. Ebben a munkaban els6sorban a témaval kapcsolatos
populaci6 genetikai eredményeket kivainom Osszegezni, azonban a felvet6dd
kérdések és bizonytalansagok megértéséhez elengedhetetlen a nyelvészeti és ré-
gészeti hattér bizonyos foku megismerése is.

Nyelvészeti és régészeti el6zmények

A kiilonb6z6 nyelvészeti kutatasok eredménye nyoman a kutatok nagy része
mar a XIX. szdzadban arra a kovetkeztetésre jutott, hogy az dsszes ma be-
szélt IE nyelv egy kozos 6snyelvbol vezethet6 le, melyet proto-indoeurdpai-
nak (PIE) neveztek el. Ennek kialakuldsat a késé neolitikum és kora bronz-
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kor kozotti idészakra becsiilték (Kr.e. ~4000-2000), azonban a PIE beszéldk
pontos foldrajzi lokdcidjat csupan nyelvészeti adatokbdl nem tudtak még
meghatdrozni.

A XX. szédzadban elsdsorban a PIE éshaza (Urheimat) kutatasanak kérdé-
se foglalkoztatta a nyelvészeket. A kiilonb6z6 elméletekkel kapcsolatos dontd
eredmények azonban az ekkor tajban kibontakozé régészet tudomanya nyo-
man sziilettek. Az Eurdpaban feltart névekvé szamu dskori lelet kutatasa révén
tobb érdekes jelenség is megfigyelhet6 volt, melyek hamar nyelvészeti jelentd-
séget kaptak. A régészeti adatok alapjan a kutatok két jelentds kulturalis valto-
zas nyomait is kimutattak a torténelem el6tti Eurépaban: az Gjkékor hajnalan
(Kr.e. VII-VI. évezred), valamint a bronzkor kezdetén (Kr.e. III-II. évezred).
A kiil6nboz6 leletek kulturalis jelentéségének interpretacidja soran vetédott fel
az un. ,kurgan hipotézis” (1. abra; V. Gordon Childe, Marija Gimbutas), mely
a Kaszpi-steppét jelolte meg a PIE nyelvek Gshazdjanak a Jamnaja (godorsiros
kultara) és ehhez kozeli kultarakban (Gimbutas, 1997). A hipotézis modern
szintézisét az amerikai antropolégus David Anthony dolgozta ki (Anthony,
2007). Ebben a PIE nyelvet beszélok expanzidjat kiilonbozé kulturalis inno-
vaciok megjelenéséhez koti, mint a lovak haziasitasa és a szekér hasznélatanak
széles kor elterjedése.

Kurgan (Steppe) hypothesis

[ Dsrmack: |
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1. dbra: Az IE nyelvek terjedésének ,kurgan hipotézise” (Heggarty és mtsai., 2023).
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Anatolian hypothesis

2. dabra: Az |E nyelvek terjedésének anatdliai hipotézise” (Heggarty és mtsai., 2023).

A kurgan hipotézis nevét a nyugati steppén megjelend, majd egész Dél- és
Kelet-K6zép-Europaban elterjedd sirhalmok (kurganok) megjelenésérol kapta,
mely ezen kultura terjeszkedését jelzi. Ezt a kulturalis jelenséget el6szor a jam-
najai népességnél figyelték meg, és igy jott az 6snyelv kapcsoldsa is.

Az 1960-as évekre sikerrel rekonstrualtak a hettita és luvi nyelveket (mas
limitalt nyelvemlékkel rendelkez6 lokalis nyelvek mellett), melyek az Anatélia
kozépso tertiletein feltart agyagtablakrol kertiltek el6. Ez a korpusz 1j lendiile-
tet adott az IE nyelvcsalad nyelvészeti kutatasanak, minthogy ezen 8si nyelveket
alaktani hasonlosagok alapjan egyértelmtien az IE nyelvcsaladba tudték sorol-
ni. A jelentés grammatikai kiilonbségek miatt azonban ezek a nyelvek egy kii-
16n aldgba, az un. anatoliai nyelvek csoportjaba keriiltek, mely valdszintleg mar
koran levalt a PIE 6snyelvrél. Ez azonban kérdéseket vetett fel a PIE nyelvet
beszélok feltételezett vandorlasaval kapcsolatban, minthogy a régészeti ered-
mények alapjan Anatoliat nem érintették jelentds bevandorlassal kapcsolatos
demografiai események (inkabb pont ez a régi6 volt a demografiai események
kiindulépontja). Részben ezen problémak megoldasara dolgozta ki 1987-ben
Colin Renfrew az ,anatéliai hipotézisét” (Renfrew, 1987), mely az IE nyelvek
terjedését az tjkokori népvandorlashoz kapcsolta a bronzkori nagy népmozga-
sok helyett (2. dbra), s amely a kurgan hipotézis legjelentésebb alternativajaként
maradt fenn a szakirodalomban. Elméletét a 2000-es évek elején tobb statisz-
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tikai (Bayesi filogenetikai) alapu kisérlettel is megerdsitették (Gray & Atkin-
son, 2003), habar ez a nyelvészeti megkozelités azota is sok kritikat kap, mivel
a nyelvek terjedését tisztan a szavak élettartama alapjan prébalja magyarazni,
mig figyelmen kiviil hagy sok mas meghatarozé kulturalis jelenséget. A tedria
népszertisége az azota eltelt évtizedekben mind a nyelvészet-, mind a popula-
cidgenetika eredményei nyoman jelentdsen visszaesett, és ma mar nehéz erede-

ti formdjaban elfogadhaténak tartani.

Genetikai el6zmények

Az archeogenetikai szakirodalom madr a kezdetektdl a régészet és a torténettu-
domanyban bevett kultira nevezéktant vette at a sajat genetikai egységeinek
(populaciok) jelolésére. Bar ezek a fogalmak sokszor csak részben atfed6 egy-
ségeket takarnak (egy kultira nem minden esetben feleltetheté meg egy ge-
netikailag homogén populaciénak), de a terminolédgia bizonytalansaga mellett
is sziikségszerti 1épés volt ez a mar 1étezé régészeti és torténeti szakirodalom
populaciétorténetbe vald beillesztése céljabol. A tovabbiakban magam is —
szakirodalmi 6sszefoglalds 1évén — ezeket a fogalmakat fogom alkalmazni, de
kovetkezetesen genetikai értelemben, tehat minden esetben egy olyan népessé-
get kell érteniink az egyes kulturélis/nyelvészeti fogalmak alatt, melyek az adott
régészeti egységet legnagyobb valoszintiséggel reprezentaltak.

A 2010-es évektol kezdddben a genetika — azon beliil az archeogenetika - is
bekapcsolddott az IE kérdéskor kutatasaba. A PIE ¢shaza kérdése mar a kezde-
tektol a kutatdsok kozéppontjaban dllt. A tudomadny teriileten élvonalban jaré
David Reich egyik els6 publikaciojaban is mar ezt a kérdést boncolgatta (Reich
és mtsai., 2009). A koézlemény konkluzidja az volt, hogy a mai észak-indiai po-
pulacioban kimutathaté egy karakterisztikus genetikai affinitds a modern eur6-
paiak fel¢, melyet az IE rokonsdg genetikai bizonyitékaként értelmez.

A kovetkez6 eredmények Eurdpa benépesedésének vizsgalatahoz kotéd-
tek. 2015-t6] kezdédden tobb jelentds publikacio sziiletett, melyek az Eurd-

pat érinté nagy népmozgasokat dokumentaltak (Allentoft és mtsai., 2015;
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Haak és mtsai., 2015). Ezek jol 6sszhangban voltak a régészet eredményeivel
(tovabb pontositottak azokat), és egybehangzdan ramutattak egy a jamnajai
népességhez kothetd, nagy volument steppei bedramlasra a bronzkor kezde-
tén. Igy a genetikai eredmények alapjén is a Kaszpi-steppe régioba lokalizél-
tak a PIE 6shazat.

Reich és munkatarsai 2018-ban egy ujabb nagyszabasu cikkben (Narasim-
han és mtsai., 2019) vizsgaltak az IE kérdést, ezuttal a keleti steppét véve gorcsd
ala. A genetikai adatok alapjan az IE nyelvek indoirani alagat képvisel6 népes-
ségeket is kozvetlentil le tudtak szarmaztatni a jamnaja expanziobol egy északi
- a Kaszpi-tengert a steppe fel6l keriilé - vandorldsi utvonal révén. Igy az IE
nyelvek teljes leszarmazasi (filogenetikai) fajat rekonstrualni tudtak a genetikai
adatok alapjan is.

Problémak

A fentebb ismertetett eldrelépések nyoman a genetikai, nyelvészeti és régészeti
kép teljesnek tiinik, de tobb probléma is meghuzddik a hattérben, melyek ar-
nyékot vetnek a PIE nyelvet beszél6k Kaszpi-steppére lokalizalt dshazajanak
bizonyossagara.

Bar Refrew anatdliai hipotézise ma mar inkdbb csak kutatdstorténeti ér-
dekességként mertil fel, kétségteleniil ramutat a kurgan hipotézis leggyengébb
pontjara, az anatdliai nyelvek kérdésére. Ez a bazalis ag az IE nyelvemlékek leg-
korabbi forrasgytijteményét foglalja magaba, ugyanakkor egy olyan teriiletrél
szarmazik, melyet a bronzkori demografiai események latszolag kevéssé érin-
tettek. Ez a felvetés a genetikai szakirodalomban is valamelyest visszaigazolast
nyert, mivel, bar kevés genetikai adat allt rendelkezésre az Anatoliai-fennsikrdl,
az egyértelmiien kimutathatd volt, hogy a régié nem kapott steppei eredetti ge-
netikai influxot (Allentoft és mtsai., 2015). Ez erds kontrasztban 4llt a tobbi IE
nyelvet beszéld térséggel, ahol a steppei bevandorlas genetikai nyomai egyértel-
miien kimutathatdak voltak.

A kérdés végleges megoldasa még nem sziiletett meg, ezért ebben a munka-

ban a t¢émdban még mindig zajlé diskurzusra szeretnék ravilagitani.
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Parhuzamos megkozelitések az IE kérdés
megoldasara

A kozelmultban két igen kiilonb6z6 megkozelitést tartalmazé cikk is napvild-
got latott, melyek egymassal parhuzamosan kisérelték meg az IE kérdés tisz-
tazasat. 2022 masodik felében jelent meg egy genetikai tanulmany Lazaridis
¢és munkatarsainak tollabol (Lazaridis és mtsai., 2022). A kozleményt jegyzd
csoport, David Reich vezetésével mar évek ota az IE kérdés genetikai megolda-
san faradozik, ebben a kozleményiikben pedig kifejezetten a kordbbi genetikai
eredmények (Allentoft és mtsai., 2015) altal jelzett anatoliai diszkrepanciat ki-
sérelték meg feloldani.

Az emlitett genetikai cikkel nagyjabdl egy idében, annak eredményeit rész-
ben felhasznalva sziiletett egy tovabbi tanulmany is 2023 nyaran Heggarty és
munkatarsainak munkaja nyoman (Heggarty és mtsai., 2023). Ez pusztan nyelvé-
szeti szempontbol kozelitette meg az IE kérdést, és elsédleges célja az IE nyelvek
leszarmazasi fajanak (filogenetikai fa) rekonstrudlasa volt egy 4j, rokon szavakat
tartalmazd adatbazis segitségével. A tanulmanyban az igy kapott fa aghosszainak
becslésével probaltak a PIE nyelv eredetérdl kovetkeztetéseket levonni, valamint
Lazaridis cikk eredményeit is felhasznaltdk az interpretaciéjuk soran.

E két cikk atfogd képet ad a téma kapcsan sziiletett legfrissebb értelmezé-
sekrdl, igy érdemes Oket kiilon-kiilon is attekinteni.

Anatdlia és az Fgei-tenger térségének
demografiai torténete

Lazaridis és munkatarsai (2022) 727 teljes genom szekvenciat allitottak el (3.
dbra) 239 radiokarbonos korbecsléssel egyiitt, hogy tisztazzak az Anatolia és
az Egei-tenger térségében zajlott bronzkor elétti, és az azt kovetd népmozgaso-
kat. A modszertanuk a kovetkezé megfontolasokat kovette: az egyéneket el6-
szOr csoportositottak, majd egyre kisebb alcsoportokra bontva vizsgaltak dket.
Ennek eredményeként azonositani tudtak 5 genetikai alapforrast, melyeknek
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valamilyen kombinaci¢jabol minden egyént modellezni tudtak. Ezt kovetéen
a teljes térséget alrégiokra bontva figyelték a komponensek valtozasat az id6
fiiggvényében. A tanulmany tjszertiségét az adta, hogy a kimerité mintdzasnak
koszonhetéen lehet6vé valt a taglalt alrégiok széles idéspektrumu vizsgalata,

mivel sok eddig fennall6 idébeni hézagot befoltoztak.

3. dbra: A Lazaridis és mtsai. (2022) altal jegyzett tanulmanyban kozolt mintdk

foldrajzi elhelyezkedése. A sarga pontok az Ujonnan generalt adatokat jelzik, mig
a szlirke pontok a korabbi publikaciékban fellelheté genomok féldrajzi elhelyezke-

dését mutatjak.

A térségre jellemzo6 5 genetikai alapforras
a kovetkezo volt:

Egy délnyugat-eurdzsiai ,keleti” forras, melyet Eszak-Mezopotamidbol,
a Dél-Kaukdzusbdl vagy Iranbol el6keriilt mintédk reprezentéltak a legjobban.
Az analizis soran a gruziai Satsurblia (SATP) és Kotias Klde (KK1) barlangok-
ban feltart dskékori vadéaszokat hasznédltak ennek modellezésére (Jones és mt-
sai., 2015). A genetikai szakirodalomban ezt az 6skomponenst kaukazusi vada-
szok (Caucasus Hunter-Gatherer, CHG) néven szoktdk emliteni.
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Egy délnyugat-eurazsiai forras, melyet a termékeny félhold 6si foldmiivesei
reprezentalnak a legjobban. Az analizis soran ezt az sszetev6t Jordaniaban és
Izraelben feltart keramia el6tti foldmivel6 kultarakba tartozd egyénekbdl mo-
dellezték (Levant Pre-Pottery Neolithic, Levant PPN; Lazaridis és mtsai., 2022).

Egy nyugat-anatdliai forras, amely az Gjkékori kidramlé népességet rep-
rezentalja. A tanulmanyban a torokorszagi Barcin kornyékén feltart ujkéko-
ri f6ldmiiveseket hasznaltak a modellezésére (Turkey See of Marmara Barcin
Neolithic, TUR_Marmara_Barcin_N; Mathieson és mtsai., 2015).

Egy kelet-eurdpai steppei forras, mely a jellegzetes osszetételdi kelet-europai
vadaszokat (szakirodalomban Eastern Hunter-Gatherer, EHG), vagy a részben
tolitk szarmaztathat6 jamnajai pasztorokat (RUS_Yamnaya_Samara_EBA) rep-
rezentalja. A korabbi genetikai tanulmanyokban ehhez a komponenshez kotot-
ték az IE nyelvek terjedését. Ebben a cikkben a modellezésére harom, Orosz-
orszagban feltart 6skékori vadaszt hasznaltak (10211, 10061, 10124; Mathieson
és mtsai., 2015), vagy alternativ médon nagyszamu Osszevont jamnajai egyént
(f6ként Mathieson és mtsai., 2015).

Egy nyugat-eurdpai forras, mely az egész Eurdpaban jellemz6 6si nyugati
vadasz (szakirodalomban Western Hunter-Gatherer, WHG) populaciot repre-
zentalja. Ezt az Osszetevot a Szerbiabdl, a Vaskapu menti barlangokbol elékertiilt
Oskdkori vadaszokbol (SRB_Iron_Gates_ HG) modellezték a szerzék (Mathie-
son és mtsai., 2018).

Az egyes alrégiokban az id6 elérehaladtaval bekovetkezé komponens val-
tozasokrol a szerzOk részletesen beszamolnak, nekiink azonban elég az egész
képet atfogdan megismerni.

Az Gjkdkorban (Kr.e. VII-V. évezred) Anatdlia genetikai szempontbdl he-
terogén képet mutatott. A keleti felében a kaukazusi-irani (CHG) 6sszetevok
dominaltak, mig az Egei-tenger partvidékén a Kozép- és Nyugat-Eurdpéra is
jellemz6 foldmiivelé komponens volt a meghatarozé (TUR_Marmara_Bar-
cin_N). A Balkdnon jol lekovethet6k az Gjkékori kidaramlas demografiai nyo-
mai, ahogy a Kr.e. ~IX-VIIIL. évezredben még teljes volt a nyugati vadaszok
(SRB_Iron_Gates_HG) komponensének dominancidja, addig a Kr.e. VII. év-
ezredre ez jelentésen lecsokkent és ~10-20% koriil stabilizdlodott, mig ezzel
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egyidében ~80%-ra nétt az anatoliai foldmivel6kbdl modellezheté kompo-
nens mérete (TUR_Marmara_Barcin_N). Ebbdl az id6szakbol igen kevés min-
ta allt rendelkezésre a Kaukdzus és a Kaszpi-steppe régiokra nézve, igy a szer-
z6k nemigen tudtak messzemend kovetkeztetéseket levonni a két alrégio ezen
korszakara vonatkozoan.

P oEe ae mm ome ow.
ey

4. dbra: Délnyugat-Eurdzsidban a rézkorban bekdvetkezé demografiai események
a genetikai eredmények tiikrében. A kép Lazaridis és mtsai. (2022) tanulmanyéban
kozolt képek moédositasaval késziilt.

Az egész makrorégiot érintd jelentés demografiai valtozasokat tudtak azon-
ban azonositani a rézkorban (Kr.e. V-III. évezred; 4. dbra). Ennek fokuszaban
latszolag a Kaukazus déli el6tere allt. Anatéliaban kelet-nyugati iranyu éltalanos
genetikai homogenizacié volt megfigyelhetd. A foldmiivelé komponens (TUR_
Marmara_Barcin_N) az egész alrégioban lecsokkent, mig a kaukazusi-irani 6sz-
szetevé (CHG) nyugat felé haladva jelentésen megnétt, és ~40% koriil stabiliza-
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l6dott. Ez a kaukdzusi eredetii genetikai komponens ezzel egy id6ben a steppén,
és sporadikusan még az Egei-tenger balkani partvidékén is megjelent. A széles
kort elterjedése egy generalis kivandorlast sejtet, mely a Kaukazusbdl vagy az at-
tol keletre es6 térségbdl indulhatott. Ez a vandorlasi hullam Anatdliat kelet-nyu-
gati iranyban homogenizalta, mig potencialisan a dél-balkani régioba is atterjedt.
Balkanbdl induld vandorlds azonban nem volt kimutathatd Anatoélia felé, mivel
a Balkdnon tovabbra is fennmaradoé, nyugati vadasz (SRB_Iron_Gates_HG) kom-
ponens nem jelent meg Anatélidban sem ebben, sem az ezt megel6z6 korszakban.
A nyugati kivandorlassal parhuzamosan egy északi kivandorlast is detektaltak
a Volga kozépsé folyasanal, a Khvalynsk temetdben feltart egyének egyértelmi
kaukazusi affinitdsa nyoman (~20% CHG 0sszetevo). A kaukazusi komponens
pontos forrasat nem tudtdk azonositani, mivel ez az Gsszetevd hirtelen és csak
részlegesen jelent meg a steppe régioban ugy, hogy a korabbi id6szakbdl szarma-
z6 mintakban kizarélagosan a kelet-eurdpai vadasz komponens (EHG) dominalt
(habar az alrégié mintazottsaga ebben a tanulmanyban még igencsak hianyos
volt). A genetikai adatok arra is ramutattak, hogy ez a kaukazusi hatas nem volt
teljesen egyiranytd. A Khvalynsk temet6vel egy id6ben hasznalt 6rményorszagi
Areni-1 barlangban feltart csontokban kelet-eurépai vaddsz dsszetevét is detek-
taltak (~10% EHG). Ez a steppei hatas azonban sporadikusnak bizonyult, mivel
az alrégiobol szarmazé mas mintakbol és a kozvetleniil ezt kévetd lokalis kulta-
rakbol mar hianyzott. A szerz6k a keleti irdnyu kivandorlas kérdését nem boncol-
gattak mélyrehatéan, mivel a Kaukazus és az Irani-fennsik genetikai hasonldsaga
miatt ezt genetikai eszkozokkel nemigen lehetne detektalni.

A bronzkorban (Kr.e. III-1I. évezred; 5. abra) egész Nyugat-Eurdpat érint6
nagy demografiai valtozasok tapasztalhatéak a steppei nomadok kiaramlasa nyo-
man, melyet mar tobb korabbi cikk is targyalt (Allentoft és mtsai., 2015; Haak
és mtsai., 2015; Narasimhan és mtsai., 2019). Az ebben a tanulmanyban vizsgalt
makrorégiot érint6 hatdsa azonban korant sem egyértelm. Bar a steppei kidram-
las genetikai nyomai kétségteleniil detektalhatok a Balkan északi részén, am sem
Anatélidban, sem a Kaukdzus vidékén nem mutathato ki jelentdsebb popula-
cio-bedramlds, a mai Gorogorszag teriiletén is csak margindlis a steppei genetikai
elemek jelenléte. A térség keleti felében a rézkorban kialakult genetikai 9sszetétel
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folytonossaga figyelhet6 meg, mig jelent6sebb genetikai valtozasok — els6sorban
az EHG-komponens novekedésével — csak a kés6 bronzkortdl és leginkabb a vas-
kortol kezdédben jellemzéek (elsésorban romai kozvetitéssel).

5. dbra: A déinyugat-eurdzsiai régié demografiai eseményei a bronzkorban, a Jamna-

ja kivandorlas idején. A kép Lazaridis és mtsai. (2022) tanulmanyaban koézolt képek
modositasaval készlilt.

Osszefoglaldsként elmondhat6, hogy a tanulmdnyban generalt uj adatok
nem tudtak eloszlatni a bevezetoben targyalt PIE Gsnyelv tradicionalis steppei
magyarazataval kapcsolatos kételyeket. S6t a szerzék eredményei inkabb csak
megerdsitik a korabbi genetikai sejtelmeket, miszerint Anatélidban és a Kau-
kazus déli elGterében sem beszélhetiink jelentds steppei eredetli demografiai
mozgasokrol sem a bronzkorban, sem a kozvetleniil azt kovet6 iddszakban.
A Balkdn iranyabol sem tudtak kimutatni jelentés génaramlast, még akkor
sem, amikor Anatdliabol balkani iranyu kivandorlassal szamolni lehetett. Ezzel
ellentétben latszolag jelentés népmozgas volt kimutathat6 a rézkorban, mely
a régio keleti felébdl indult ki, és mind észak felé a steppét, mind nyugat felé
Anatdlidt, és potencidlisan az Egei-tenger balkéni partvidékét is érintette. Ezen
eredmények tiikrében a szerz6k két lehetséges hipotézist vetettek fel:
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A proto-indoanatdliai (az IE és az anatoliai nyelvek kozos Ose, itt vezetik be
ezt a fogalmat) Gsnyelvet beszél6k egy a steppén kialakult, magas EHG Osszeté-
telt csoport lehetett, akik pusztan kulturalis hatast gyakoroltak a késébb Ana-
toliaban €16, és ott az anatdliai nyelveket beszél6k Gseire, mig genetikai nyomot
nem hagytak benniik.

A proto-indoanatdliai dsnyelvet beszélok egy — potencidlisan a Kaukazus déli
el6terébol szarmazd — nyugat-eurazsiai népcsoport lehetett, akik szimmetrikusan
hatottak mind Anatdlia, mind a kelet-eurdpai steppe 6si lakosaira, és az IE nyelvek
késGbb attételesen, mar steppei kozvetitéssel keriiltek Eurazsia tavoli pontjaira.

A genetikai bizonyitékok alapjan a szerzék a masodik hipotézist tartottak
a legvaldszintibbnek, mely a bronzkori Anatélidban megfigyelheté nyelvészeti

és kulturalis diverzitasra is magyardzatot adna.
Az indoeuropai nyelvek filogenetikai faja

Az utobb targyalt tanulmannyal nagyjabol egy id6ben késziilt a Heggarty és
munkatarsai (2023) altal jegyzett nyelvészeti cikk is, melyben a szerzok az IE
nyelvek leszarmazasat kisérelték meg rekonstrudlni. Ehhez azonban nem a ha-
gyomanyos nyelvészeti mddszertanhoz nyultak vissza, hanem azt statisztikai
alapokra helyezve, Bayesi filogenetikai analizist alkalmaztak. Bar ez a mddszer-
tan nem ujkeletd, és az IE nyelvek leszarmazasi fajat mar korabban is prébaltak
ily médon rekonstrudlni (Gray & Atkinson, 2003), a tanulmany djszertsége
abban allt, hogy ezt a metodikat egy ujonnan létrehozott, IE rokonszavakat tar-
talmazo adatbazissal 6tvozték. Ez az adatbazis, melyet IE-CoR-nak neveztek el,
52 torténelmi és 109 kortdrs IE nyelv rokon szavait (,,cognate”) tartalmazza és
tobb mint 80 specialista munkdja nyoman sziiletett meg.

A szerzok az IE-CoR adatbazis felhasznalasaval - igen kiterjedt informa-
tikai hattérmunkat kovetden — épitették fel az IE nyelvek filogenetikai fajat (6.
abra). A fa againak elvalasi sorrendjét pusztan az adatbazisban taldlhaté rokon
szavak hasonlésaganak paradigmai adtak, mig az egyes aghosszak és elvalasi
pontok korat jol keltezett torténelmi nyelvemlékek segitségével becsiilték. A ta-

nulmany legfontosabb eredményei a kovetkezdk voltak:
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6. dbra: Az IE nyelvek (Forras: Heggarty és mtsai., 2023). A képen a,Prior” eloszlas jelo-
li a korabbi tanulmanyokban meghatarozott PIE-gydkér korat, mig a Heggarty (2023)
tanulmanyban szamitott eldgazasi kort a,,Posterior” eloszlas szemlélteti. Az egyes
agak levaldsdhoz kapcsolddo fontosabb szakirodalmi eredményeket megjegyzé-
sek szemléltetik. Az abran feltlintetett idévonal a korokat egységesen a B.P. (Before
Present) skalan jeleniti meg, mely 1950-re mint egységes végpontra vonatkoztatva
adja meg az éveket.

A leszarmazasi fa az IE nyelvek kozos gyokerének megjelenési idejét Kr.e.
6070-re becsiilte (95% konfidencia intervallum: Kr.e. 7560-4690), mely joval ko-
rabbi, mind a korabbi Bayesi megkozelitésti rekonstrukciokndl, mind a tradici-
ondlisan elfogadott nyelvészeti becsléseknél, és a PIE dsnyelv megjelenését joval

a kurgan hipotézis lehetséges iddsavja elé helyezi (,,Posterior” eloszlas a 6. dbran).
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Az analizis azt mutatta, hogy a PIE 8snyelv kialakulasat gyors aglevalasok
sorozata kovette, melynek kovetkeztében az IE nyelvcsalad 7 féagra szakadt
mar joval a bronzkor el6tti idékben. Mi tobb, a legmélyebb gyokéragak kozott
taldljuk az anatdliai és tobb Eurdpaban is el6fordulé alagakat (gorog, alban),
melyek elterjedési teriiletén az elvalasok feltételezett koraban nem volt nyoma
a steppei pasztoroknak (sem genetikai, sem régészeti eredmények alapjan).

A szerz6k maguk is elismerik, hogy a moédszeriik a korabbi nyelvészeti kon-
vencioknak jelentésen ellentmondé eredményeket produkalt, azonban a metédus
hitelességét tobb nézépontbol is kimeritden ellendrizték. Az egyes agak becsiilt
elvalasi idejét jol datalt, torténeti nyelvemlékek dsszehasonlitasaval probalték va-
lidalni, és azt kaptak, hogy a leszarmazasi fajuk jol reprodukalja a torténelemben
ismert nagyobb nyelvi szétvalasi események idejét (pl.: az tjlatin nyelvek szétva-
lasanak kezdetét a Romai Birodalom terjeszkedésének iddszakara becsiilték). Egy
masik megkozelités a nyelvészeti szakirodalomban megalapozott klasszifikacids
konvenciok ellenérzése volt. A szakirodalom, hagyomanyos mddszerekkel 10-12
f6 alagat kiilonboztet meg az IE nyelvcsaladon belill, ezek az anatoliai, tokhdr,
alban, 6rmény, gorog, indiai+irani (egyitt indoiraninak is nevezik), balti+szlav
(egyiitt baltoszlavnak is nevezik), german, italiai és kelta. A tanulmanyban al-
kalmazott modszer a tradiciondlisan szamontartott valamennyi nyelvcsoportot
pontosan azonositotta, a magasabb rendu (indoirani és baltoszlav) klasszifikaci-
oOkkal egytitt. Végiil a médszer robusztussagat is ellendrizték internalis validacids
tesztekkel. Els6sorban arra voltak kivancsiak, hogy a statisztikai modellben hasz-
nalt egyes paraméterek megvaltoztatdsa mennyire van hatassal a gyokér-korbecs-
1és idejére. A modell meglep&en robusztusnak bizonyult, és a korabbi tanulma-
nyokban produkalt bronzkori szétagazast csak két esetben tudta reprodukalni:
1) amikor a szakirodalomban korabban hasznalt IELex (Indo-European Lexical
Cognacy) rokonszo adatbazist hasznaltak; és 2) amikor egy az alap modellnél jo-
val komplexebb tobballapotos filogenetikai modellt alkalmaztak, amely azonban
joval problematikusabb leszarmazasi struktarat produkalt.

Ezeket egybevetve a szerz6k magabiztosan allitjak, hogy az IE nyelvekre
vonatkozé leszarmazasi modelljiik sem a kurgan hipotézissel, sem az anatdliai

hipotézissel nem kompatibilis. Ugyanakkor egybevag azzal a genetikai model-
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lel, melyet a korabbiakban targyalt (Lazaridis és mtsai., 2022) genetikai cikkben
vetettek fel. Heggarty és mtsi ,,hibrid modellként” foglaljak 6ssze ezt az elméle-
tet, mely szerint a PIE ésnyelv a Kaukdazus déli el6terében alakulhatott ki, ahol
a rézkorban kezdett divergalddni, és valt szét alagaira. Ezek koziil egyes alagak
nyugat felé terjedtek el (pl.: anatéliai, gorog, alban), mig mas alagak észak felé
terjedtek, igy juttatva el a PIE snyelvet a kelet-eurdpai steppére. Fontos meg-
jegyezni, hogy ebben a modellben a jamnajai nomadok elsésorban a baltoszlav,
italo-kelta és german alagak terjesztéséért felel6sek, mig — a korabbi genetikai
eredményekkel (Narasimhan és mtsai., 2019) ellentétben — az indoirdni aldgat
a szerz6k az eredeti PIE nyelvet beszélok keleti iranyt vandorldsabol eredezte-
tik, annak korai levalasa miatt (bar itt kételyiiket fejezik ki).

| Hypothesis 3: Hybrid

N i

7. dbra: Az IE nyelvek elterjedésének , hibrid modellje’, Heggarty és munkatdrsainak
(2023) kozleménye nyoman.

A Pontusz-Kaszpi-steppe demografiai
torténetét illet6 legujabb eredmények

A korabban mar targyalt Lazaridis és munkatarsai 2025-ben tjabb tanulmany-
ban vizsgaltdk az IE nyelv eredetét. Ezuttal a kurgan hipotézisben feltételezett
PIE 6shazat vontak a fokuszba a Dnyeper és Volga folyok kozti steppe régio
kimerité mintazasaval (Lazaridis és mtsai., 2025). 435 1j teljes genom szekven-

350



A FELTETELEZETT IE OSNYELVET BESZELOK GENETIKAI EREDETE

ciat publikaltak 198 radiokarbonos korbecsléssel egyetemben, melyek 4 ezer év
id6tavlatat fedték le (Kr.e. VI-II. évezred). A 2022-es cikkiikté] merében eltérd
kovetkeztetésekre jutottak, mikozben a 2025-0s tanulmany nyelvezete erésen

arra utal, hogy az IE kérdést ezzel a munkaval kvazi lezartnak tekintik. Ezen

cikk megismerése mar csak ezért is indokolt lehet.
por . —

8. dbra: A Pontusz-Kaszpi régidban Ujonnan szekvendlt mintak lokalizaciéja. Az dbra
a Lazaridis és mtsai. (2025) kdzleményben taldlhaté kép médositasaval késziilt.
A piros nyilak a diszkusszié szempontjabdl jelentésebb mintékat és a PCA verifikaci-
6jahoz hasznalt modellezésekben szerepld csoportokat mutatjak. A hozzdjuk tartozé
jeleket piros aldhuzéas emeli ki a jelmagyarazatban.

Az eredmények dontd tobbsége jol koriiljart, kombinalt analizisek alkalmaza-
saval sziiletett. A cikk mondanivaléjanak megértéséhez jelen munkéban azonban
elegend6 a F6komponens Analizis (Principal Component Analysis, PCA) és ered-
ményeinek attekintése. A PCA egy olyan statisztikai modszer, mely képes az egyes
genomok kozott fennalld teljes genetikai varianciat azonositani, és azt egy egysze-
rli genetikai tavolsagban Osszefoglalni. Ez a genetikai tavolsag két dimenzioban
vizualizalhatd, mely szabad szemmel is jol értelmezheté eredményeket produkal.
Mivel az egyes egyének kozott fennalld legnagyobb genetikai tavolsag elsésorban
a foldrajzi tavolsaguk fliggvénye, igy a PCA-vizualizacidban megjelend geneti-
kai tavolsagok tobbé-kevésbé egy valos foldrajzi térképet rekonstrudlnak. A PCA
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analizis soran a szerzok azt tapasztaltak, hogy a vizsgalt minték tobbsége jol defi-
nialhat6 vonalak mentén szérodott, melyek végpontjain specifikus csoportokboél
szarmazd egyéneket talaltak. A mintak ilyen jellegti eloszlasat genetikai cline-nak
szoktak nevezni, amely jellemzden két végpontban talalhaté csoport kiilonb6z6
aranyu keveredésébdl 1étrejovo egyéneket reprezental. A vonalszert eloszlas azért
jon létre, mert a végpontokban talalhat6 csoportok keveredési aranyatdl fiiggéen
az egyes egyének eltérd genetikai hasonlésagot mutatnak a végpontokhoz és a cli-
ne-ban talalhato tobbi egyénhez. A kozleményben azonositott genetikai cline-okat
tovabbi vizsgalatoknak is alavetették, és igy fiiggetleniil is validaltak, hogy a megfi-
gyelt jelenségek valoban a végpontok keveredésének eredményei.
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9. dbra: A tanulmanyban vizsgalt egyének PCA-eloszlasa. Jol lathato az egyes genomok
cline-szer( elrendezédése. Az dbra a Lazaridis és mtsai. (2025) k6zleményben talalhaté
kép modositasaval késziilt. A piros nyilak a diszkusszié szempontjabdl jelentdsebb
mintakat és a PCA-verifikdcidjahoz hasznélt modellezésekben szerepld csoportokat

mutatjak. A hozzajuk tartozé jeleket piros aldhtizas emeli ki a jelmagyarazatban.

A vizsgalt egyének a genetikai osszetételiik alapjan 3 nagy genetikai cline-t
alkottak (9. abra), melyek tobbé-kevésbé a Pontusz—Kaszpi steppe 3 alrégiojat
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reprezentaltak. Ezen régiok a Dnyeper folyé menti teriiletek (Dnyeper-cline),
a Volga-menti teriiletek (Volga-cline), valamint a Volga als¢ folyasa és a Kau-
kazus kozti régio (Kaukazus—Volga-cline) voltak. A kozleményben ezen harom
cline sajatossagait tobbé-kevésbé kiilon targyaljak az eredmények ismertetése
soran, igy érdemes ezeket nekiink is kiilon-kiilon attekinteni.

Volga-cline

A Volga-cline egy jol koriilhatarolhato6 f6ldrajzi régiot reprezentalt, mely észa-
kon a mar jol ismert kelet-eur6pai halasz-vadaszokat (EHG) foglalta magaba,
mig a Volga mentén dél felé haladva olyan egyéneket, akikben ez az EHG-0sz-
szetevé csokkend tendenciat mutat, és a helyét kaukazusi halasz-vadasz (CHG)

komponens valtja {6l (10. abra).
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10. dbra: AVolga-cline-ba tartozé egyének PCA-eloszlasa. A diszkusszié szem-
pontjabol relevans csoportokat a képen karikazas jeloli, mig a jelmagyarazatban
aldhuzés. Az dbra a Lazaridis és mtsai. (2025) kézleményben taldlhaté kép modosi-

tasaval készuilt.
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A cline ,,déli” végén 2 elkiiloniild, de nagyon hasonld genetikai klasztert
tudtak azonositani. Az egyikbe 4 egyén esik az alsé volgai Berezhnovka-2 te-
met6bol, valamint 1 egyén (PG2004, 4240-4047 BC) az észak-kaukdzusi Prog-
ress-2 temet6bol. Ezt a klasztert BPgroupnak nevezték el (a két temet6 kezdo-
bettiibol). A masik klaszterbe 2 egyén tartozott, egy tovabbi egyén a korabban
emlitett Progress-2 temet6bdl (PG2001, 4994-4802 BC), valamint egy masik
személy (V]J1001, 4337-4177 BC) az észak-kaukazusi Vonyuchka-1 temetébdl.
Ezt a klasztert PVgroup-nak nevezték el.

A Volga-cline-ba tartozé egyéneket — par kivétellel - modellezni tudtak
a fels6-Volga vidékérdl szarmazé EHG és a BPgroup keverékeként. Mig a BP-
group és PVgroup egy eddig ismeretlen genetikai 0sszetevéként jelentkezett
a régié populdciotorténetében, mivel egyik korabbi csoportbol sem voltak ki-

zarélagosan leszarmaztathatok.
Dnyeper cline

A Dnyeper cline tjkékori haldsz-vaddszokat (36 egyén; Kr.e. 6242-4542; Ukra-
ine Neolithic Hunter-Gatherers / UNHG), a Sredny Stog kultirabol szarmazé
egyéneket (13 egyén; Kr.e. 4996-3372; a kdzleményben konzisztensen Serednii
Stih néven hivatkoznak rajuk), valamint a késébbi, bronzkori Jamnaja kultara-
ba tartozé egyének dontd tobbségét (104 egyén) foglalta magaba (11. dbra). Itt
fontos megjegyezni, hogy a harom alrégiordl elnevezett cline a cikkben végig
genetikai fogalomként szerepelt. Példanak okaért a jamnaja egyének igen széles
foldrajzi elterjedésbdl keriiltek el6 (a Dnyeper mentén csak egy lokalizaciobdl),
igy ebbe a cline-ba csupdn a genetikai dsszetételiik miatt soroltak be 6ket.

A Sredny Stog-kultura kiillonosen érdekes, mivel az ehhez tartozo leldhe-
lyeken talaltak meg a lovak hazasitasanak els6 régészeti nyomait, és a régészeti
adatok alapjan ezt tartjak a Jamnaja kultura el6djének. Genetikai szempontbol
a csoport igen heterogén képet mutatott a Dnyeper cline mentén. Egyes egyé-
nek magas affinitdst mutattak a késdbbi jamnajai egyének felé, ezeket SShi-nak
nevezték el (,,Sredny Stog high Yamnaya affinity”). Mig masok kozepes (SS-

med) vagy semmi (SSlo) affinitdst nem mutattak a jamnajai csoport irdnyaba.
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11. dbra: A Dnyeper cline-ba tartozé egyének PCA eloszlasa. A diszkusszid
szempontjabdl relevans csoportokat a képen karikazas jeloli, mig a jelmagyara-
zatban aldhuzés. Az dbra a Lazaridis és mtsai. (2025) kozleményben talélhaté kép

modositasaval készilt.

Ezzel a genetikai diverzitassal szemben a jamnajai egyének magasfokd ho-
mogenitast mutattak. Ez kiilonosen érdekes a tobb ezer kilométeres mintazasi
térséget tekintve, és arra utal, hogy a jamnajai egyének kiilonosebb lokalis be-
keveredések nélkiil tudtak elterjedni Eurazsiaban. A csoporton belil is kittint
egy belsé klaszter, melyet a szerz6k CoreYamnaya csoportnak neveztek el. Bar
ez a csoport genetikai dsszetételét tekintve kozel esett a Volga-cline-nal targyalt
PVgroup és BPgroup egyénekhez, sem ezekbdl, sem mas regionalis csoport-
bdl nem volt kizarélagosan modellezhetd. Ugyanakkor a clineba tartozé tobbi
egyén jol modellezhetd volt a korai UNHG és a CoreYamnaya keverékeként.
Ez a megkozelités azonban problémasnak mutatkozott, mivel a Jamnaja a régio
legkésdbbi lakosait reprezentalja, igy a szerz6k mds csoportokat is megprobal-
tak forrasként hasznalni. A BPgroupot hasznalva masik komponensként ké-

pesek voltak modellezni a Dnyeper-clineba tartozé egyéneket, azonban a Co-
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reYamnaya csoportra nem illett ez a modell sem. Tehat a jamnaja populaci6

nem volt levezetheté a Dnyeper és a Volga kozti populaciok keverékeként sem.
Kaukazus-Volga-cline

A CoreYamnaya csoport csak egy bizonyos tipust 2 forrast tartalmazé mo-
dellel lehetett jellemezni, amely a korabban emlitett SShi egyéneket (~75%;
»Sredny Stog high Yamnaya affinity”) és az észak-kaukdzusi Remontnoye te-
leptilés kornyékérol elokeriilt egyéneket (~25%; 128683, 128682) tartalmazta.
Ezek a Remontnoye egyének nem voltak beilleszheték a Dnyeper cline-ba,
mivel nem rendelkeztek UNHG affinitassal. Sokkal inkabb egy fliggetlen,
harmadik genetikai cline részét képezték, mely genetikailag a BPgroup és egy
dél-kaukazusi 6si populacié kozott huzdédott. Ezt a szerzék Kaukazus-Vol-
ga-cline-nak nevezték el (12. abra). A cline kaukdzusi 9sszetevdjét két forrasbol
is — az 6rményorszagi Aknashen temetd ujkdékori foldmiveseib6l (13931; Kr.e.
5985-5836), vagy az észak-kaukazusi, bronzkori Maikop kulttira egyéneibdl
(8 egyén; Kr.e. 3700-2934) — megfeleléen modellezni tudtak, azonban mind-
kettd forras problémasnak bizonyult. Az Aknashen egyének joval korabbi és
térben tavoli csoportot reprezentalnak, mig a Maikop egyének joval késébbi,
a Jamnaja kort kévet6 idokbol szarmaznak. Tehat tovabbra is fennall az a hely-
zet, melyre a szerz6k mar korabbi kozleményiikben is felhivtdk a figyelmet
(Lazaridis és mtsai., 2022), nevezetesen, hogy a régioban megjelené kaukazusi
genom Osszetevét még mindig nem tudjak egy pontos csoporthoz kotni, mivel
a komponenst reprezentald forrasok mindig vagy tul késeiek, vagy nagyon ta-
voli lokalizaciébdl szarmaznak.

Ezek az eredmények tehat azt mutattak, hogy a CoreYamnaya csoport
a Kaukazus—Volga-cline-ba is beleesik, és a megfelel6 modellezéséhez mind
a 3 genetikai cline-ba tartozd egyénekre sziikség van. A szerzok ezt konkrét
eredményekkel is aldtdmasztottak, mivel megfelel6 harom forrasu modelleket
tudtak eldallitani UNHG, BPgroup és az Aknashen egyének bevonasaval, st
ez a modell kiilénb6z6 forrasaranyokkal a Dnyeper cline tobbi egyénére is al-

kalmasnak bizonyult, ami azt mutatja, hogy a Dnyeper cline valdjaban nem
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a BPgroup és UNHG kozott huzddik, hanem az UNHG és egy a Kaukazus-Vol-

ga-cline-ba tartozo csoport kozott (a cikkben a Remontnoye jé reprezentans-

nak bizonyult).
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12. dbra: A Kaukéazus-Volga-cline-ba tartozé egyének PCA eloszlasa. A diszkusszio
szempontjabdl relevans csoportokat a képen karikazas jeldli, mig a jelmagyara-
zatban aldhuzas. Az dbra a Lazaridis és mtsai. (2025) kozleményben taldlhato kép
modositasaval késziilt.

Kaukazus-Volga-cline anatoliai hatasa

A szerzok arra is ramutattak, hogy a Kaukdzus-Volga-cline genetikai hatdsa
a Kaukazustol délre esé teriileteken is felfedezhetd, mivel jelentés BPgroup affi-
nitast (~30%) tudtak kimutatni az 6rményorszagi Areni-1 barlangban feltart
bronzkori egyénekben (err8l mar volt sz6 a szerz6k korabbi publikacidjaban).
S6t ez az affinitas talmutatott a Zagrosz-mikrorégion. A rézkori anatdliai min-
takat tiizetesebben megvizsgalva azt talaltak, hogy specifikusan a Kézép-Ana-
tolidbol szarmazé mintdk tobb izben is kimutathaté BPgroup affinitassal
rendelkeznek, mig az égei partvidéken ez mar nem volt felfedezhetd. Bar ez
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az affnitids nem volt jelent6s (~5-15%), a Dél-Kaukazus és a Kozép-Anatoli-
ai-fennsik kozott egy vékony savban tobb izben is ki tudtdk mutatni, mely alap-
jan ezt a genetikai szignalt egy vandorlasi utvonal nyomaként azonositottak. Ez
alapjan arra a kovetkeztetésre jutottak, hogy a Kaukazus-Volga-clinebdl szar-
mazd emberek a rézkorban (Kr.e. ~4400) dél felé vandoroltak és a Dél-Kauka-

zuson keresztiil elérték K6zép-Anatoliat, ahol a helyiekkel keveredtek.
Osszefoglalo

A legfontosabb eredményeket még egyszer roviden dsszefoglalva:

A Volga-cline (10. abra) olyan egyéneket tartalmazott, akik a Volga folyo
mentén folfelé haladva novekvé EHG-6sszetevét hordoztak, mig a torkolat felé
haladva ezt felvaltd, novekvéd CHG-0sszetev6t mutattak. Ennek a cline-nak
a ,déli” végpontjaban 2 csoportot taldlunk, akik genetikailag nagyon hasonld-
ak voltak, de mégsem alkottak egymasbdl teljesen leszarmaztathaté klasztert.
Ezen csoportoknak a BPgroup és PVgroup nevet adtak a szerzék. A Dnye-
per cline (11. abra) latszolag az UNHG és a Volga-cline ,,déli” végét képezd
BP/PVgroup kozott szorédd egyéneket tartalmazott. Ennek részét képezték
a Sredny Stog kulturaba tartozé egyének is, de a véltozatos foldrajzi lokaliza-
ciéban feltart bronzkori Jamnaja kultira egyénei is (CoreYamnaya). A Sredny
Stog egyének genetikai szempontbol igen heterogén képet mutattak és — tobbek
kozott - tartalmaztak egy olyan alcsoportot, amely jamnaja affinitasa joval ma-
gasabb volt a cline-ba tartozé tobbi egyénhez képest. Ezt a csoportot SShi-nek
(»Sredny Stog high Yamnaya affinity”) nevezték el. Ezzel nagyjabdl egyidében
egy harmadik genetikai cline is létezett a régioban, mely nagyrészben a Kau-
kazus és a Volga alsé folyasa kozott feltart egyéneket foglalta magaba (Kauka-
zus-Volga-cline, 12. dbra). Genetikai szempontbdl ez a cline a BPgroup egyénei
és valamely Kaukazus kornyéki si populacié kozott huzodhatott, melyet azon-
ban nem tudtak pontosan azonositani, csak idében vagy térben valdszintileg
tavolabbi reprezentansokkal helyettesiteni (a cikkben az Aknashen temet6bdl
feltart és a Maikop kultirabdl szarmazoé egyéneket hasznaltak). Ebbe a cline-ba

tartozott a Remontnoye lel6helyen feltart 2 egyén is. A CoreYamnaya egyéneket
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— de a Dnyeper cline-ba tartozo tobbi egyént is — ebbdl a két csoportbol (az SShi
és Remontnoye) megfeleléen modellezni lehetett, mely arra is ramutatott, hogy
a Dnyeper cline valdjaban az UNHG és a Kaukazus-Volga-cline egy specifikus
pontja kozott huzddott. A CoreYamnaya tehat mind a 3 genetikai cline nyomait
tartalmazta, és ennek megfelel6en a szerzék a cline-ok alapkomponenseibdl is
modellezni tudtak azt, amikor UNHG, BPgroup és CHG-forrasokat adtak meg.
A Kaukdzus-Volga-cline genetikai hatdsa a Kaukazustol délre esé teriileteken is
detektalhaté volt, ahova feltehetéleg a rézkorban északrol egy a cline-ba tartozoé
csoport bevandorolt, majd nyugat felé a Kozép-Anatoliai-fennsikig is eljutott.

Ezen eredmények alapjan a szerzok mégis kitartanak a kurgan hipotézis
eredeti megallapitasai mellett, mely szerint a PIE nyelv a keleti steppén alakult
ki, és eredeti besz¢é16i a Jamnaja vagy valamely ehhez kapcsolédoé (pl. Sredny
Stog) kultura tagjai lehettek. Ezt a kovetkez6 eredmények alapjan gondoljak:

A Jamnaja populdci6 kialakuldsa és expanzidja Kr.e. ~4000-ben tortént, mely
egybevag a PIE-anatoliai nyelvek becsiilt szétvalasi idejével (Kr.e. 4300-3500).

A Minuszinszki-medencében megjelend Afanaszjevoi kultura egyértel-
muen a Jamnaja expanzidhoz kothetd, mely magyarazatot ad a tokhar nyelv
kelet-azsiai elterjedésére és korai levalasara. Ezt a pontot mar korabbi cikkek-
ben taglaltak (Allentoft 2015, Mathieson 2015, Zhang 2021), itt az eredmények
szintjén minimalis tovabblépés volt, ezért is nem taglaltam korabban.

A jamnaja népesség kozvetlen kapcsolatban allt a Kaukazus déli el6terének
népességével, valamint a Balkan északi teriileteinek lakossagaval, ami magya-
razatot adna az 6rmény, gorog és egyéb mar kihalt, de feltételezhetéen koran

levalé IE nyelv lokalizaciojara (pl. illir, trak).
Diszkusszio

A fent targyalt tudomanyos publikaciok eredményei alapjan lathato, hogy me-
rében eltéré perspektivak is tudomanyos elismeréshez juthatnak a kérdéskor
tanulmanyozdsa sordn. A részben ellentétes megallapitdsok ellenére fontosnak
tartom megjegyezni, hogy mind a harom tanulmany tudomanyosan megala-
pozott, és a sajat modszertanat tekintve alaposan korbejarta a targyalt kérdés-
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koroket. A szerzék elkotelezettsége elvitathatatlan, de az interpretaciok néhany
helyen kételyeket ébresztdek.

Aggodalomra ad okot, hogy Lazaridis és munkatdrsainak (2025) cikkében
egyszer sem hivatkoznak a két évvel korabbi Heggarty-féle nyelvészeti cikkre
(Heggarty és mtsai., 2023). Ez véleményem szerint kiilonésen problematikus,
mivel a kozleményben prezentélt érvelésiik dont6en a PIE ésnyelv feltételezett
késé elvallasi idején alapszik. Ha el is fogadjuk, hogy a Heggarty-cikkben kozolt
modell leegyszertsitett és bizonytalan, akkor is latnunk kell, hogy ebben a kér-
désben még nincs teljes konszenzus, tehat erre az elméletre érvelést felépiteni
targyalt anatdliai iranyu vandorlas genetikai bizonyitékai (maximum 15%-o0s
affinitds, mely kozeliti a szakirodalomban ajanlott biologiai detektalhatosag
hatarat) pedig korantsem elég erések ahhoz, hogy kizarélag ezen bizonyiték
mentén érvelhessenek. Természetesen lehet a kulturalis transzmisszié elsébb-
sége mellett is érvelni, de ekkor felmeriil a kérdés, hogy mi értelme az egész
IE-kérdés genetikai megkozelitésének.

Tovéabbi problémanak tartom, hogy a cikkben tovabbra is kitartanak az in-
doirani nyelv északi vandorlasi utvonaldnak tényszer(i targyalasa mellett. Ezt
a modellt a Narasimhan és mtsai. (2019) cikkben dolgoztak ki el6szor részle-
tesen, és azota tényszeri megallapitasként bukkan fel a szakirodalomban ujra
és tjra. Ez az elmélet - bar valoban j6 magyarazatot adna a steppén megfigyelt
demografiai jelenségekre — még a Lazaridis és mtsai. (2025) kozlemény alap-
jan is bizonytalan, mivel a feltételezett kozép-anatdliai vandorlassal egyidében
semmi sem zdrja ki egy keleti, Irani-fennsik iranyt vandorlds lehetdségét.

A gorog és alban nyelvek kurgan hipotézis szerinti balkani elterjedése is csak
akkor dllja meg a helyét, ha ezen nyelvek egy igen késéi elvalasaval szamolunk,
mivel az Anatdliabdl a Balkanra vezetd vandorlast a rézkorban, a steppei Gsszete-
vOk mentén, a Lazaridis és mtsai. (2025) kozleményében nem tudtik detektalni.

Ezzel szemben sokkal egységesebb képet ad a Lazaridis és mtsai. (2022)
kozleménye. Ennek genetikai eredményei jol 6sszhangban allnak a Heggarty és
mtsai. (2023) altal generalt nyelvészeti eredményekkel. A hibrid modell sokkal
egyértelmilibb magyarazatot szolgaltat az IE nyelvcsalad korai againak elterje-
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désére, sot az indoirdni alag elterjedésére is. A 2022-es kozleményben targyalt
genetikai eredményeket a 2025-6s tanulmany gyakorlatilag csak akkor irja fe-
liil, ha elfogadjuk az abban kozolt ~5-15% Volga-cline affinitdst mintak szig-
nifikanciajat, mig ezzel egyidében figyelmen kiviil hagyjuk az Als6-Volga kor-
nyékén jelentkez6 50-75%-os kaukazusi affinitas jelentdséget. A hibrid modell
leggyengébb pontjanak mindenképpen a tokhari nyelv tavol-keleti elterjedése
mutatkozik, mely a kurgan hipotézissel kétségteleniil jobban magyarazhaté. Ez
azonban inkabb csak arra mutat ra, hogy a kérdés teljes tisztazasa még mindig
nem megoldott.

Az itt ismertetett tudomdnyos kozlemények eredményei alapjan — vélemé-
nyem szerint — a Heggarty és mtsai. (2023) kozleményében prezentalt hibrid
modell irja le az IE nyelvek elterjedésének legval6sziniibb eseménysorat, mig
a Lazaridis és mtsai. (2025) kozleményében targyalt genetikai eredmények ko-
rant sem olyan dontéek, mint ahogy azokat bemutatjak.
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