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A kutatas elozményeinek osszefoglalasa

A népcsoportok rokonsagi ¢és leszarmazasi
viszonyainak vizsgalataban az utobbi évtizedekben egyre
nagyobb szerepet jatszanak a genetikai vizsgalatok,
melyek kezdetben ma ¢€l6 emberekre korlatozodtak. A
mai adatokbol azonban csak kozvetett modon
kovetkeztethetiink az egykori Oseinkre. Ezzel szemben a
kozelmultban megjelent ) tudomanyag, a régészeti
genetika vagy archeogenetika kozvetlen adatokkal
szolgal, vagy barmely 06si népesség, példaul a
honfoglalok szarmazasarol rokonsagi viszonyairol.

A hazai régészeti genetikai kutatasok 2000-ben
kezdédtek a Szegedi Biologiai Kdzpontban, Raskod
Istvan kutatocsoportjaban. Itthon nekik sikeriilt el6szor
asatag DNS izolalniuk és mtDNS haplotipizalasi
moddszert kidolgozniuk. Vizsgaltak a kunok eredetét, a
magyar nyelvii populaciok és a honfoglalok lehetséges
genetikai kapcsolatait és néhany honfoglalo mintan Y-
kromoszomas vizsgalatot (Tat) is végeztek.

Munkank soran sikerrel optimalizaltuk az asatag
DNS izolalasanak modszerét, és adaptaltuk a legujabb
haplotipizalasi modszereket. Rutinra tettiink szert az
asatag  csontokbdl izolalt  mitokondridlis  DNS
haplotipusdnak meghatarozasaban, melynek soran a
szokasos HVR szakaszok szekvenalasat kiegészitettiik a
kodold szakaszok SNP haplotipus meghatdrozasaval a



SNaPshot  technika  alkalmazdsdval. = Ugyanezen
modszerrel a jobb megtartasi csontokbol, meg tudtuk
hatarozni az apai ag (Y kromoszoma) haplocsoportjat is.

Az archeogenetikai kutatdsok teriiletét az utobbi
néhany ¢évben forradalmasitotta az Ujgeneracios
szekvenalds (NGS) mddszer alkalmazéasa. A laborban az
elmult években elsajatitottuk az NGS konyvtar készités
modszerét. A beallitott modszerekkel célul tiiztiikk ki a
honfoglalaskori  mintdk  nagyfelbontasi  genetikai
vizsgalatanak elvégzését egy kellden reprezentativ
mintaszdmon. Célunk volt néhany temetd teljes
anyaganak vizsgalata, mely 0Osszehasonlitasi alapul
szolgalhat a tovabbi temetdkbdl és korszakokbol késdbb
elvégzendd vizsgalatok szamara, tovabba felderithetdk a
temetdn beliili és temetdk kozotti rokonsagi viszonyok
IS.



Alkalmazott modszerek

1. Csontminték poritasa:
- Poritas dremel kéziszerszammal
- Poritas csontmalommal

2. DNS kivonas asatag leletekbdl (t6mor csontbol,
foggyokér, sziklacsontbol)

3. PCR amplifikalas
- mitokondrialis DNS amplifikalas
- 'Y kromoszoma DNS amplifikalas
- multiplex PCR

4. SNaPshot assay
5. Kapillaris elektroforézis
6. STR analizis

7. Uj-generacios szekvenalas:
- konyvtar készités
- mitkondrium genom dusitas
- genomialis dusito kit 0sszeallitdsa
- szekvenalas kiértékelése

8. Statisztikai analizis:
-populacidogenetikai vizsgalatok
-filogeneikai vizsgalatok



Elért eredmények és kovetkeztetések

Elsé kisérleteinkben a Karos-III. temeté 19
sirjanak 17 leletébdl tudtunk sikeresen mtDNS-t kivonni
¢s meghatarozni az egyének anyai haplotipusat, a teljes
HVR-I és a részleges HVR-II szakasz szekvenalasaval,
illetve a kodold régi6 22 SNP pontjanak a
meghatarozasaval. A 17 minta 7 6 haplocsoportba és 13
haplotipusba volt sorolhato.

Haplocsoport megoszlasa alapjan ezen karosi
populacid 6si eurdpai és Osi azsiai eredetli populaciok
keveredéséb6l szarmazhatott. A populacidgenetikai
eredmények arra utaltak, hogy ez a keveredés
valészintileg i.e. 2000-700 tajan, a bronzkor végén
torténhetett az Andronovo kultura teriiletén (mai
Kazahsztan), mert a vizsgalt populacié az innen
szarmazd Osi populacidkkal és ma itt talalhato modern
populaciokkal mutatta a leghasonlébb haplocsoport
megoszlast. A haplotipusok egy része arra utalt, hogy a
karosi honfoglalok dsei innen nyugat felé vandorolva
tovabbi eurdpai genetikai elemekkel keveredtek. Fontos
hangstlyozni, hogy a karosi populacid egy része
biztosan nem szarmazhatott Azsiabol, mivel a benniik
kimutatott X2f és a H5 mitokondrialis haplocsoportok
valamint az [2a és Rlblb Y haplocsoportok szinte
teljesen hianyoznak errdl a teriiletrél. Adataink alapjan a
karosiak végsd Osszetétele valahol a kelet-eurdpai
sztyeppén alakulhatott ki, és az X2f, H5 haplocsoportok
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elterjedtsége, valamint a Tla és J haplocsoportok
gyakorisagi adatai alapjan arra kovetkeztettiink, hogy az
azsiai eredeti populaciokkal keveredd népességek egy
része a Kaukazus vidékérdl szarmazhatott.

Kisérleteink masodik felében mar dusitassal
kombinalt Gjgeneracios szekvenaldssal dolgoztunk, és
ennek eredményeképp a Karos-I temetébdl 11, a Karos-
II temetobol 44, a Karos-III temetobdl 18, a
Sarrétudvari-Hizofold  temetébdl 6, a  Kenézlo-
Fazekaszug-II temetébdl 4, a Szegvar-Oromdiild
temetdbdl 2 és a Magyarhomordg, Oroshaza-
Gorbicstanya,  Szabadkigyos-Palliget, Harta-Freifelt
temetOkbél 1-1 minta mtDNS genom szekvenciajat
hataroztuk meg. Ez a 89 minta tehat 3 temetd csaknem
teljes anyagat tartalmazza, ami nagyon reprezentativ
mintaszamot jelent, a tobbi temetdbdl szarmazod néhany
minta eredményébdl pedig arra tudunk kovetkeztetni,
hogy azok mennyiben hasonlitanak, vagy térnek el a
karosi eredményekt6l. Ezen nagy mintaszdmu
nagyfelbontdsu adatok alapjan mar nagy biztonsaggal
korvonalazhat6 a honfoglalok szarmazésa.

Azonos mitokondrium genommal rendelkeznek,
vagyis anyai agon testvérek vagy unokatestvérek
lehetnek a kovetkez6 egyének: Karos-1/1-Karos-1/2, a
Karos-1/3-Karos-1/5, a Karos-1/10-Karos-1/38, a Karos-
[1/9-Karos-11/60-Kenéz16-Fazekaszug-11/1027-Kenézl6-
Fazekaszug-11/1045, a Karos-11/16-Karos-11/54, a Karos-
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11/21-Karos-11/22, a Karos-11/31-Szabadkigyos-
Palliget/7/anc4, a Karos-11/52-Karos-111/11 (vezérek), a
Karos-111/5-Karos-111/6, a Karos-111/7-Karos-111/8-Karos-
111/9, a Karos-111/18-Karos-111/19. Ezek a rokonsagi
viszonyok arra utalnak, hogy a 3 karosi temetd
népessége egymastol markansan elkiilonil, az egyes
temetokon beliill vannak rokonok, de temetok kozott
kozott csak a vezérek testvérek. Meglep6 modon
azonban a tobbi temetdkbdl vett kis mintaszam ellenére
is tobb valdszinii kdzvetlen rokont taldltunk az egyes
karosi egyének és egyéb temetdokbdl szarmazd egyének
kozott. A temetdk kozotti rokonok hidnya, valamint a
markansan eltéré haplocsoport Gsszetétel arra utal, hogy
Karoson 3 hasonl6 0sszetételii de eltéré azonossagtudata
torzs telepedett le. Ha ehhez hozzéavessziik, hogy a tavoli
temetOk kozott viszont az azonos mMtDNS genomok
alapjan kozvetlen rokonok valdszintisithetok az a
kovetkeztetés adodik, hogy a  Karpat-medence
elfoglalasat kovetdéen az egyes torzseket megosztottak,
tagjaikat széttelepitették, ¢és az egyes teriiletekre
kiilonbozo torzsek toredekeit telepithették egymas mellé.



Osszegzés

Kisérleteinket a nemzetkozi kovetelménynek
megfelelé asatag DNS laborban végeztiik az archaikus
DNS izolalas és szekvencia analizis legmodernebb
modszereivel. Ez kezdetben az mtDNS HVR régio
szekvenaldsaval, és 22 mtDNS kodold régidban
elhelyezkedd SNP vizsgalataval (GenoCoRe22) tortént,
amely munkank kezdetekor a legjobb mddszernek
szamitott. A PCR alapti modszerrel az Y kromoszéma
esetében kizardlag azt a 25 SNP-t vizsgéltunk
(GenoY25), melyek a fOcsoport besorolasdhoz
sziikségesek. Ezt a metodikat Magyarorszagon el6szor
nekiink sikeriilt alkalmazni, ez a un. klasszikus médszer
legfejlettebb valtozata az archeogenetika tertiletén.

A tovabbiakban is igyekeztiink 1épést tartani a
szakteriilet élvonalaval, ezért attértiink a dusitassal
kombinalt tjgeneraciés szekvenalasra. Elsé NGS
munkainkban Ujravizsgaltunk korabbi mintdkat, ¢&s
demonstraltuk a klasszikus és NGS moddszer mindsége
kozti kiilonbséget. Kimutattuk, hogy az ujgenerdcios
szekvendldssal ~ kapott  eredmények  tokéletesen
megbizhatok, mig a PCR alapu haplotipus eredmények
meglehetdsen megbizhatatlanok.

Tovabbi NGS szekvenaldsokkal kibdvittiikk a
honfoglalo leletekbdl készitett teljes mitokondrium
genom gylijteményiinket reprezentativ mennyiségiire
(n=89). Ezt kdovetéen minden egyes lelet filogenetikali
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leszarmazasat meghataroztuk, amib6l azt kaptuk, hogy a
honfoglalok anyai agon nagyrészt két kiilonbozd, jol
korvonalazhat6 foldrajzi teriiletr6l szdrmaztak: Kelet-
Azsiabol, és Eszak-Nyugat-Eurdpabol, tovabba egy kis
résziik a Kaukazus régiobol, és Kozel-Keletrol.



Publikaciok referalt folyéiratban

Neparaczki Endre MTMT azonosit6: 10030445

Genetic data imply Xiongnu origin of the Hungarian
Conquerors, who were considerably admixed with
germans of Scandinavian origin

Neparaczki E, Maroti Z, Kalmar T, Bihari P, Nagy I,
Palfi G, Fothi E, Maracz L, Rasko I, Torok T
Manuscript in preparation

Revising mtDNA haplotypes of the ancient Hungarian
conquerors with next generation sequencing.
Neparaczki E, Kocsy K, Téth GE, Maroéti Z, Kalmar T,
Bihari P, Nagy I, Palfi G, Molnar E, Rasko I, Torok T.
PLo0S One. 2017

PMID: , IF: 4.411

Genetic structure of the early Hungarian conquerors
inferred from mtDNA haplotypes and Y-chromosome
haplogroups in a small cemetery.

Neparaczki E, Juhdsz Z, Pamjav H, Fehér T, Csanyi B,
Zink A, Maixner F, Palfi G, Molnar E, Pap I, Kustar A,
Révész L, Rasko I, Torok T.

Molecular Genetics and Genomics. 1: 14 p. Paper
10.1007/s00438-016-1267-z. 14 p. 2016

PMID: 27803981, IF: 2.622

10



Témavezet6i nyilatkozat

Alulirott, Dr. Toérok Tibor, Neparaczki Endre PhD
munkdjanak témavezetdjeként igazolom, hogy a jelolt
tézisei az altala végzett munka eredményeit tiikrozi €s a
PhD értekezéséhez felhasznalt kozlemény
létrehozéasashoz jelentdsen hozzéjarult.

Dr. Torok Tibor
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Tarsszeroi nyilatkozat

Alulirott Dr. Torok Tibor, nyilakozom arrél, hogy a
"Genetic structure of the early Hungarian conquerors
inferred from mtDNA haplotypes and Y-chromosome
haplogroups in a small cemetery." (MGG 2016) ¢és
"Revising mtDNA haplotypes of the ancient Hungarian
conquerors with next generation sequencing.” (Plos One
2017) cimii  kozleményiinkben, illetve a doktori
dolgozatdban ko6zolt eredmények 1étrehozasadban a jelolt,
Neparaczki Endre meghatarozd szerepet jaszott.
Hozzajarulok, hogy a kozleményiinkben foglalt
eredményeket a jelolt felhasznalja a  Szegedi
Tudomanyegyetem TTIK Bioldgia Doktori Iskola
keretében a doktori fokozat elérésért benyujtott
dolgozataban, és egyuttal kijelentem, hogy ezeket az
eredményeket senki mas nem hasznalta fel tudomanyos
fokozat megszerzéhez, és ezt a jovében sem teszi.

Neparaczki Endre

Gelolty
Dr. Torok Tibor
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