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VA R G A  G E R G E L Y  I S T VÁ N  –  K R I S T Ó F  L I L L A  A L I D A 
–  M A Á R  K I T T I  –  K I S  L U C A  –  S C H Ü T Z  O S Z K Á R  – 

VÁ R A D I  O R S O L YA  –  K O VÁ C S  B E N C E  –  A L E X A N D R A 
G Î N G U Ț Ă  –  T I H A N Y I  B A L Á Z S  –  N A G Y  P É T E R  – 

M A R Ó T I  Z O L T Á N  –  N Y E R K I  E M I L  –  T Ö R Ö K  T I B O R 
–  N E PA R Á C Z K I  E N D R E

KÖZÉPKORI MAGYAR URALKODÓK 
ARCHEOGENETIKAI VIZSGÁLATA

K I V O N A T :  Középkori uralkodóink sírjai a történelem viharaiban el-
vesztek, maradványaik ismeretlen helyen, azonosítatlanul nyugszanak. 
Máig egyedül III. Béla maradványai kerültek elő, valamint szent királyaink 
ereklyéi maradtak meg az utókornak, melyek eredetiségét azonban sokan 
kétségbe vonják. Munkánk során a legtöbb királyunk temetkezési helyéül 
szolgált székesfehérvári királyi bazilika területén feltárt maradványok ar- 
cheogenetikai vizsgálatát végezzük el, és azonosítjuk uralkodóink csont-
vázait. Emellett a Szent László-herma koponyaereklyéjét is megvizsgáltuk, 
hogy valódiságát igazoljuk. Míg a székesfehérvári vizsgálatokból csak ré-
szeredményeket közlünk, lévén a munka még nem fejeződött be, addig a 
Herma vizsgálata lezajlott, bemutatjuk, hogy eredetisége igazolást nyert, 
valóban Szent László koponyáját rejti. Mi több, azt is ismertetjük, hogyan 
járult hozzá Szent László genomvizsgálata az Árpád-házi maradványok 
személyazonosításához, és kimutatjuk a honfoglalók genetikai örökségét a 
Szent Király örökítőanyagában.
K U L C S S Z A VA K :  archeogenomika, ásatag DNS, teljes genomszekvenálás, 
rokonságifok-becslés, főkomponens-elemzés, qpAdm-elemzés, filogenetikai 
elemzés
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I S T VÁ N  G E R G E L Y  VA R G A
Archaeogenetic analysis of medieval Hungarian rulers

A B S T R A C T :  The graves of our medieval rulers were lost in the storms of 
history, their remains rest in unknown places, unidentified. To date, only the 
remains of Béla III have been recovered, and relics of our holy kings have sur-
vived for posterity, but their authenticity is doubted by many. Our work in-
volves an archaeogenetic analysis of the remains excavated in the Royal Basilica  
of Székesfehérvár, the burial place of most of our kings, and the identification 
of the skeletons of our rulers. We have also examined the skull relic of the St. 
László Herma to verify its authenticity. While we will only present partial re-
sults from the Székesfehérvár analyses, as the work is not yet completed, we 
will demonstrate that the analysis of the Herma has been completed, and its 
authenticity is confirmed, as it indeed contains the skull of Saint László. What 
is more, we will also describe how the study of the genome of Saint László 
has contributed to the identification of the remains of the Árpád House and 
establish the presence of the genetic heritage of the conquerors in the genetic 
material of the Saint King.
K E Y W O R D S :  archaeogenomics, archaic DNA, whole genome sequencing, 
estimation of degree of consanguinity, principal component analysis, qpAdm 
analysis, phylogenetic analysis

Bevezetés

A középkori Magyar Királyság uralkodói a kor szokásának megfelelően temp-
lomokba temetkeztek, melyeket nem ritkán korábban ők is alapítottak. A tör-
ténelem során azonban ezek közül a templomok közül sok lepusztult, a sírok 
nagy része eltűnt szem elől. Máig az összes középkori uralkodónk közül csak 
egyetlen királyunk, III. Béla sírja és maradványai kerültek elő.

A királyi temetkezőhelyek közül fontosságában egyértelműen kiemelkedik 
a székesfehérvári bazilika, melyben összesen 15 uralkodónkat helyezték végső 
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nyugalomra. A Székesfehérvári Királyi Bazilika építése Szent István uralkodása 
alatt kezdődött a 11. század elején. Az épületet később több alkalommal át-
építették, új épületrészekkel bővítették.1 A bazilika hagyományosan a magyar 
királyok koronázó temploma volt, emellett sok király, királyi családtag és ki-
emelkedő nemesi családok számára temetkezési helyül is szolgált a templom és 
a körülötte lévő terület. Többek között nyolc Árpád-házi király, két Árpád-házi 
herceg, valamint hét vegyesházi király temetkezett a templomba (1. táblázat).  
A 16–17. században a várost elfoglalták a törökök, majd a keresztény hadak 
több alkalommal is megostromolták, ezek során a templom épülete megrongá-
lódott, robbanás, tűzvész pusztította, a sírokat feldúlták és kirabolták, a csonto-
kat kidobálták belőlük. A város visszafoglalása (i.sz.: 1698) után az épület köveit 
elhordták és felhasználták a város újraépítéséhez.2 A bazilika falainak romjait, 
közötük a királyi sírokat és maradványokat beborították és elfedték az újjáépült 
város épületei és utcái.

Ezek után igazán meglepő, de 1848-ban a bazilika egykori területén csa-
tornajavítási munkálatok során bolygatatlan királyi sírokat találtak. A sírok-
ban lévő csontvázakat III. Bélával és feleségével, Antiochiai Anna királyné-
vel azonosították, bár később ezt az azonosságot többen megkérdőjelezték.3  
A következő mintegy másfél évszázad során számos ásatást végeztek az egy-
kori bazilika területén (1848, 1862, 1874, 1936–37, 1967–2002), melyek so-
rán összesen majdnem ezer ember maradványait tárták fel, többezer szórvány 
emberi csontváz részlettel egyetemben. Sajnos a régészek azzal szembesültek, 
hogy mind a törökök, mind a keresztény katonák feldúlták és kirabolták a sí-
rokat, eközben elmozdították az ott talált emberi maradványokat, így a meg-
talált csontvázakat nem tudták a sírok helyzete, vagy a mellékletek alapján 
azonosítani. Ráadásul a maradványok tárolása és szállítása során is történtek 
balszerencsés események, amelyek tovább nehezítették a csontok egyéni azo-
nosítását. A 20. század végén egy antropológiai vizsgálat kezdődött, melynek 
során a lehetőségekhez képest szétválogatták a különböző egyének csontváz-

1	 Szabó 2010; Szabó 2018; Buzás 2019, 263–265.
2	 Hankó 2004, 9–24.; Éry 2008, 13.
3	 Tóth, 2006; Szabados, 2016.



L Á S Z LÓ  K I R Á LY T Ó L  S Z E N T  L Á S Z LÓ I G

140

részleteit, de nem állt még a kutatók rendelkezésére a személyazonosságok 
meghatározására alkalmas tudományos módszer.4 2002-ben a feltárt csontvá-
zakat rozsdamentes acél ládákba helyezték, és a székesfehérvári Romkertben 
kialakított osszáriumban helyezték el. Kivételt csupán III. Béla, felesége és 
még néhány, a 19. században megtalált egyén csontvázai képeztek, amelyeket 
a Mátyás-templom oldalhajójában, illetve altemplomában helyeztek nyuga-
lomra.5

Név Uralkodóház Születési idő Uralkodás Halál ideje

Imre herceg Árpád-ház 1000/1007 - 1031

I. Szent István Árpád-ház c. 980 997-1038 1038

I. Könyves Kálmán Árpád-ház c. 1070 1095-1116 1116

Álmos herceg Árpád-ház c. 1071 - 1127

II. Vak Béla Árpád-ház c. 1108 1131-1141 1141

II. Géza Árpád-ház c. 1130 1141-1162 1162

II. László (ellenkirály) Árpád-ház c. 1131 1162-1163 1163

IV. István (ellenkirály) Árpád-ház c. 1133 1163 1165

III. Nagy Béla Árpád-ház c. 1148 1172-1196 1196

III. László Árpád-ház c. 1200 1204-1205 1205

I. Károly Róbert Anjou-ház 1288 1301/1308-1342 1342

I. Nagy Lajos Anjou-ház 1326 1342-1382 1382

I. Albert Habsburg-ház 1397 1437-1439 1439

I. Mátyás Hunyadi-ház 1443 1458-1490 1490

II. Ulászló Jagelló-ház 1456 1490-1516 1516

II. Lajos Jagelló-ház 1506 1516-1526 1526

I. János Szapolyai-ház 1490/1491 1526-1540 1540

1. táblázat. A székesfehérvári bazilikában eltemetett magyar uralkodók és herce-

gek történelmi adatokból rekonstruálható listája

4	 Éry, 2008.
5	 Hankó 2004, 46–51., 98.
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A személyazonosítás problémájára a megoldást egy új tudományág, az archeo- 
genetika jelentheti, amely a gyors és hatékony molekuláris biológiai módsze-
rek, valamint új populációgenetikai megközelítések kifejlesztésének köszönhe-
tően rohamos fejlődésnek indult.6 Ennek az új tudományágnak az eszköztára 
többek között lehetővé teszi az egykor élt egyének vagy népességek szárma-
zásának és rokonsági viszonyainak meghatározását.7 Mára a genetikai adatok 
alapján lehetségessé vált a történeti, történelem előtti és modern populációk 
származásának, keveredésének és vándorlásának leírása8; anyai és apai leszár-
mazási vonalak azonosítása9; vagy rokoni kapcsolatok feltárása és családfák re-
konstruálása.10 Ami számunkra még fontosabb, több példát is találhatunk arra, 
hogy az archeogenetikai megközelítést sikeresen alkalmazták híres történelmi 
személyek maradványainak azonosítására.11 Ezek az esetek rámutattak, hogy 
igazolt rokonoktól származó genom szekvencia információk szükségesek a tör-
ténelmi maradványok pontos személyazonosságának megállapításához, ezért 
elengedhetetlenül szükségesek a magyar királyok maradványainak azonosítá-
sához a rokonaiktól származó genetikai adatok.

A magyar királyi maradványok genetikai vizsgálata 2013-ban kezdő-
dött az Árpád-ház Program keretében III. Béla király és néhány további,  
a Mátyás-templomban elhelyezett csontváz alacsony felbontású vizsgálatával.  
Az Y-kromoszómális STR-analízis alapján megállapították, hogy III. Béla és az 
Árpád-ház az R1a apai leszármazási vonalba (haplocsoport) tartozott, ráadá-
sul egy további Árpád-házi személy maradványait is azonosították.12 Az Ár-
pádok teljes Y-kromoszóma szekvenciájának nagy felbontású elemzése révén 
kiderült, hogy az első magyar uralkodó dinasztia Y-kromoszóma szekvenciája 
az R1a-Z2125 al-haplocsoportba tartozik. Megállapították, hogy nyolc egyedi 

6	 Rizzi és mtsai., 2012.; Pickrell és Reich, 2014.
7	 Neparáczki és mtsai., 2018., 2019.; Maár és mtsai., 2021.
8	 Haak és mtsai., 2015.; Järve és mtsai., 2019.; Narasimhan és mtsai., 2019.
9	 Csáky és mtsai., 2020.; Neparáczki és mtsai., 2018., 2019.; Maár és mtsai., 2021.
10	 Keller és mtsai., 2015.; Kuhn és mtsai., 2018.; O’Sullivan és mtsai., 2018.; Vai és mtsai., 

2020.; Keyser és mtsai., 2021.; Nyerki és mtsai., 2022.
11	 Pl.: Rogaev és mtsai., 2009.; King és mtsai., 2014.
12	 Olasz és mtsai., 2019.
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egypontos nukleotid polimorfizmus (single nucleotide polimorphism, SNP) 
marker alapján az Árpád-ház tagjai a kizárólag rájuk jellemző R-ARP al-haplo-
csoportot alkotják.13

Ezen vizsgálatoknak köszönhetően hozzáférhetővé vált az Árpád-házi ma-
radványok azonosításának kulcsfontosságú eszköze, az Árpádok Y-kromoszó-
ma szekvenciája.14 Ezért célul tűztük ki a székesfehérvári osszárium csontváza-
inak új generációs szekvenálási (next generation sequencing, NGS) módszerre 
épülő archeogenetikai és genomikai vizsgálatát a magyar királyok csontma-
radványainak azonosítása érdekében. Vizsgálatainkba bevontuk Szent László 
Győrben őrzött koponyaereklyéjét is, amivel két legyet üthettünk egy csapásra: 
lehetőségünk volt az ereklye eredetiségének igazolására, és egy biztos pontot 
szereztünk így a maradványok személyazonosításához.

Eredmények és értékelésük

A székesfehérvári osszárium maradványainak vizsgálata
A vizsgálat első lépéseként beszereztük a szükséges engedélyeket a Székesfehér-
vári Egyházmegyétől, a Szent István Király Múzeumtól és Székesfehérvár Város 
Önkormányzatától, felnyitottuk az osszáriumot és genetikai vizsgálatra alkal-
mas mintákat válogattunk az ott őrzött csontvázakból. Az archeogenetikai ana-
lízishez legjobb minőségű DNS a sziklacsontban, illetve a foggyökér cementum 
rétegében őrződik meg, ezért elsősorban a csontkamrában rendelkezésre álló 
koponyákra koncentráltunk.15 A maradványok megőrzési állapota széles skálán 
változott: előfordultak teljes vagy csaknem teljes koponyák, valamint hiányo-
sak vagy töredékesek, és szórványok egyaránt. Több koponyán is megfigyel-
tük a genetikai elemzéshez szükséges korábbi mintavételek nyomait.16 Számos 

13	 Nagy és mtsai., 2021.
14	 Olasz és mtsai., 2019.; Nagy és mtsai., 2021.
15	 Hansen és mtsai., 2017.
16	 Éry 2008, 170.
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csontvázon találtunk különféle betegségekre utaló jeleket. A koponya nélküli 
maradványok esetében különböző vázcsontokat jelöltünk ki. Meglepő módon 
lényegesen több csontot találtunk az osszáriumban, mint amennyit a korábbi 
antropológiai munkajelentés alapján várni lehetett.17 Összesen 633 korábban 
szétválogatott maradvány koponyáját és koponyatöredékét, 34 vázcsont mintát 
és 1222 válogatatlan koponyatöredéket választottunk ki. Az osszáriumi csont- 
anyag sokszínűségét az 1. ábrán szemléltetjük.

A székesfehérvári minták feldolgozása folyamatban van. A DNS-kivonást 
és szekvenáló könyvtár építését követően több lépésben ellenőrizzük a minták 
minőségét, majd ennek eredményétől függően küldjük a követelményeknek 
megfelelő könyvtárakat teljes genomszekvenálásra vagy uniparentális marker 
elemzésre. Az egyes munkalépéseken átesett minták statisztikai adatait a 2. táb-
lázatban közöljük.

1. ábra. Az osszáriumban őrzött csontanyag. a) ép koponya; b) hiányos koponya;  

c) korábbi genetikai mintavétel nyoma egy koponyán; d) töredékes koponya;  

e) sziklacsont és fog nélküli koponyatöredék, mely genetikai vizsgálatra nem al-

kalmas; f ) koponyatöredékeket tartalmazó csomag; g) abnormális gerincoszlop; h) 

csontváz töredékeket tartalmazó csomag

17	 Éry 2008, 281.
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Munkafolyamat lépése: Teljesített mintaszám:

Mintavétel: 576

DNS-kivonat: 500

Könyvtár: 456

Minőségellenőrzés: 442

Teljes genomszekvenálásra kiküldött: 314

Y-STR vizsgálatra kiküldött: 39

2. táblázat. Az egyes munkafolyamati lépéseken átesett székesfehérvári minták 

száma

A Szent László Herma koponyaereklyéjének vizsgálata
A Szent László Herma kinyitásához és a koponyaereklye vizsgálatához az en-
gedélyt a Győri Egyházmegyétől, Veres András püspöktől és Reisner Ferenc 
püspöki helynöktől kaptuk.18  A Hermáról és a koponya ereklyéről készült fel-
vételeinket a 2. ábrán mutatjuk be. A helyszínen vettünk sziklacsontpor- és  
foggyökérmintát.

A DNS-kivonást mind a két mintán elvégeztük, szekvenáló könyvtárakat 
építettünk, majd a minőségellenőrzés során kiderült, hogy míg a sziklacsontból 
kinyert DNS csak nagyon kevés emberi szekvenciát tartalmazott (0,3%), 
addig a foggyökérből kinyert minta kiváló minőségű volt, 72% endogén DNS 
tartalommal. A könyvtár kiemelkedő minőségének köszönhetően a teljes 
genomra vonatkozóan átlagosan 32-szeres (21–50-szeres), míg az Y-kromo-
szómára vonatkozóan 14,5-szeres lefedettségét tudtunk elérni, ami megfelel 
egy ma élő ember mintájából elérhető lefedettségi értéknek. Ez lehetővé tette 
az Árpád-házi apai leszármazási vonal nagy pontosságú filogenetikai elem-
zését.

A koponya Y-kromoszóma DNS sorrendjét III. Béla király, az Árpád-ház 
egyetlen ismert és azonosított maradványaival rendelkező királyának szek-
venciájával hasonlítottuk össze, akiknek teljes genomadatai már rendelkezés-
re állnak.19 

18	 Iktatószám: MKI/604-1/2021.
19	 Olasz és mtsai. 2019.; Nagy és mtsai. 2021.
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2. ábra. A Szent László Herma. A) A Luxemburgi Zsigmond uralkodása alatt készült erek-

lyetartó. B-C) A koponyaereklye különböző nézőpontokból (Fényképek: Kis Luca)

Az ereklye Y-kromoszóma szekvenciájának haplocsoportját Yleaf szoftver-
rel határoztuk meg, az ISOGG 2020-as SNP adatbázisa alapján. Szent László 
Y-kromoszóma szekvenciáját az R1a1a1b2a2a1c3~ al-haplocsoportba sorol-
tuk az R-Y2632 marker alapján. A szekvencia manuális elemzését követően az 
ARP1, ARP2, ARP3, ARP4, ARP5, ARP6, ARP7, ARP8 és ARP9.1 SNP-k alap-
ján megállapítottuk, hogy az ereklye Y-kromoszómája az Árpád-ház al-haplo-
csoportjába, az R-ARP-ba (R1a1a1b2a2a1c3a3b) tartozik20 (3. táblázat). Ez az 
eredmény igazolta Szent László ereklyéjének eredetiségét.

20	 Nagy és mtsai. 2021.
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R-ARP
SNP marker

Genomi pozíció
(hg19) Ősi allél

Leszármaztatott
allél III. Béla Szent László

ARP1 7984982 C T T (4)  T (6)

ARP2 16029270 T C C (4) C (21)

ARP3 17396294 T DelT DelT (4) DelT (36)

ARP4 18109049 C T T (8) T (23)

ARP5 18224864 G C C (3) C (14)

ARP6 19228895 C A n.a. A (12)

ARP7 19318466 G A A (1) A (13)

ARP8 21952638 T A n.a. A (18)

ARP9.1 22471532 A C C (2) C (8)

3. táblázat. Szent László Y-kromoszóma szekvenciája manuális elemzésének ered-

ménye. III. Béla és Szent László SNP alléljai melletti zárójelben az adott genomi po-

zícióra vonatkozó lefedettségi adatok láthatók

Nagy és munkatársai (2021) leközölték egy további, az Árpád-házhoz tartozó-
nak bizonyult csontváz (HU52) Y-kromoszóma szekvenciáját, amelyet szintén 
a Székesfehérvári Királyi Bazilika területén tártak fel és a Mátyás-templomban 
őriznek. Mivel korábban csak egyetlen másik Árpád-házi személy, III. Béla 
(HU3B) genetikai adatai álltak rendelkezésre, a HU52 egyén személyazonos-
ságát nem lehetett megállapítani.21 Még a HU3B maradványok személyazo-
nosságát is több történész megkérdőjelezte, azt állítva, hogy a csontváz inkább 
Könyves Kálmán királyé, mint III. Béláé,22 ezért megvizsgáltuk a rendelkezésre 
álló Árpád-házi genomok rokonsági viszonyait, hogy meghatározzuk az egyé-
nek pontos helyzetét a családfán (3. ábra). A rokonsági elemzés elvégzéséhez 
továbbfejlesztettünk egy rokonságifok-becslő módszert, amely így képes lett 
nagy biztonsággal azonosítani a rokonsági kapcsolatokat egészen negyedik 
fokig, még alacsony lefedettségű ősi genomok esetén is.23 A vizsgálat ötödik 

21	 Olasz és mtsai, 2019.; Nagy és mtsai, 2021.
22	 Tóth, 2006.; Szabados, 2016.
23	 Nyerki és mtsai, 2022.
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fokú rokonságot jelzett Szent László és HU3B között (4. táblázat), ami ponto-
san megfelel Szent László és III. Béla ismert családi kapcsolatainak. Bár még 
az új módszer rokonsági becslése is bizonytalanná válik negyedik fok felett, az 
azonban egyértelmű, hogy a HU3B maradványok nem tartozhattak Könyves 
Kálmánhoz, aki Szent László másodfokú rokona (unokaöccse) volt (3. ábra). 
Eredményeink tehát alátámasztják a HU3B maradványok III. Bélával történő 
azonosítását.

Azonosító III. Béla HU52 Antiochiai Anna Szent László

III. Béla azonos 2. fok nem rokon ~5. fok

HU52 2. fok azonos 2. fok ≥5. fok

Antiochiai Anna nem rokon 2. fok azonos nem rokon

Szent László ~5. fok ≥5. fok nem rokon azonos

4. táblázat. A rokonsági vizsgálat eredményeit összefoglaló táblázat

A HU52 egyént III. Béla és felesége mellé temették24, és bár Y-kromoszómá-
ja egyértelműen az Árpád-ház tagjaként azonosította25, személyazonossága 
azonban ismeretlen maradt. Rokonsági elemzésünk másodfokú kapcsolatot 
mutatott ki HU52 és III. Béla között, míg Szent Lászlótól távolabbi, legalább 
ötödik fokú rokonságot detektáltunk (4. táblázat). HU52 családfán való elhe-
lyezkedésének további pontosítása érdekében a rokonsági elemzésbe bevontuk 
Antiochiai Anna királyné (HUAA), III. Béla feleségének genomszekvenciáját 
is. Az elemzés másodfokú rokonságot mutatott ki a királynő és HU52 között is  
(4. táblázat). Az egyén egyenlő távolsága a királytól és a királynőtől megcáfolja 
azt a korábbi feltételezést, hogy a HU52 egyén II. Béla király (III. Béla nagyap-
ja) lehetne,26 éppen ellenkezőleg, egyértelműen azt mutatja, hogy az azonosítat-
lan férfi egyike lehetett a királyi pár öt unokájának (3. ábra).

24	 Olasz és mtsai, 2019.
25	 Nagy és mtsai, 2021.
26	 Olasz és mtsai, 2019.
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3. ábra. Az Árpád-ház férfi tagjainak családfája a királyok utolsó közös ősétől, Tak-

sonytól kiindulva. Zölddel az azonosított maradványokat jelöltük, sárgával pedig 

a Székesfehérvárott eltemetett, még nem azonosított családtagokat. A szaggatott 

vonal és keret a bizonytalan eredetű családtagokat jelölik
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Ismeretes, hogy HU52-t a székesfehérvári királyi bazilikában temették el, halálo-
zási életkorát pedig többször vizsgálták, és antropológiai módszerekkel 20–30 év 
közöttire becsülték,27 így a dinasztia temetkezéseiről szóló történeti adatok alapján 
a potenciális unokák körét tovább lehetett szűkíteni. III. László király gyermek-
korában hunyt el,28 IV. Béla pedig a hatvanas éveiben halt meg, és Esztergomban 
temették el (Hankó 2004, 195), így mindkettőjüket kizártuk a lehetséges jelöltek 
közül. IV. Béla mindhárom fivérének halálozási kora nagyjából megfeleltethető 
HU52 becsült antropológiai életkorának, Kálmán herceget azonban a horvát-
országi Kloštar Ivanićban helyezték örök nyugalomra,29 míg Utószülött Istvánt  
a velencei San Michele in Isola templomban temették el, Olaszországban.30 A ne-
gyedik testvér, András herceg Halicsban halt meg, de mivel végső nyughelye nem 
ismert, így ő a legjobb jelölt HU52 személyazonosításához.
Az Árpád-háziak genetikai származásának további jellemzésére főkompo-
nens-elemzést (principal component analysis, PCA) végeztük. Ennek során a 
genomtávolságok alapján egy genetikai térképre visszük fel a mintákat, me-
lyen az egymáshoz leginkább hasonló genomok kerülnek egymás közelébe.  
A vizsgálat hátterét egy mai eurázsiai genomokból felrajzolt térkép adta, melyen 
a minták elhelyezkedése megfelel a népességek földrajzi elhelyezkedésének.  
A PCA ábrán Szent László genomja keletre tolódott el a modern európai po-
pulációk felhőjéből, míg a többi vizsgált királyi családtag a modern magyarok 
és horvátok közelébe került (4. ábra). Utóbbi eredmények összhangban vannak 
III. Béla korábban közölt adataival,31 míg Szent László PCA pozíciója azt su-
gallja, hogy többet őrzött meg a dinasztia honfoglalókhoz kapcsolható, keleti 
típusú genomi örökségéből, mint későbbi rokonai.

A világon elsőként hajtottunk végre sikeres genomelemzést egy katolikus 
szent ereklyéjén. Szent László Magyarország és Európa középkori történelmé-
nek egyik legjelentősebb alakja volt, legendás király és katolikus szent, így első 
számú ereklyéje igazolásának óriási történelmi és spirituális jelentősége van. 

27	 Olasz és mtsai, 2019.
28	 Hankó 2004, 194.
29	 Kanyó, 1895.
30	 Kádár 2012, 102.
31	 Wang és mtsai, 2021.
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Ráadásul a szent király genetikai és genomikai adataival III. Béla maradványa-
inak személyazonossága, ennek köszönhetően Anna királyné maradványainak 
kiléte is igazolható volt. Így az Árpád-házi családfa három biztos ponton, el-
lentmondás nélkül rögzítve lett, szilárd alapot biztosítva a jövőben a magyar ki-
rályi maradványok személyazonosításához a székesfehérvári csontvázak közül.

Finanszírozás
Kutatásainkat a Nemzeti Kutatási, Fejlesztési és Innovációs Hivatal támogatta 
(TUDFO/5157-1/2019-ITM és TKP2020-NKA-23; E.N. részére). Az Innováci-
ós és Technológiai Minisztérium Kooperatív Doktori Program Doktori Hall-
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4. ábra. A vizsgált Árpád-házi genomok főkomponens-elemzése
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K É P J E G Y Z É K

1. ábra. – Az osszáriumi csontanyag fényképes dokumentálását Kis Luca 
végezte, a képeket ő bocsátotta a rendelkezésemre.

2. ábra. – A Szent László hermájáról, valamint a benne őrzött koponyáról a 
fényképeket Kis Luca készítette és bocsátotta rendelkezésemre.

3. ábra. – Az Árpád-ház családfája saját munka. Forrás: Kristó Gyula – 
Makk Ferenc: Az Árpádok – Fejedelmek és Királyok, Szukits Könyvkiadó, 
2000. Budapest; hu.wikipedia.org

4. ábra.– A PCA-ábra saját munka.


