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Bevezetés

A magyarsdg korai torténete egy igen Osszetett |gmudkér, amelyet tobb
tudomanyag kulonbdz nézpontokbdl probal megkodzeliteni. Szamos, egymasnakrgn
ellentmondd eredmény és elmélet sziletett a mag@yaeredetével éegstorténetével
kapcsolatban.

Torténelmik kordbbi ifkszaka messze keleten lehetett, a nyugat-szibérdiis e
sztyeppéken (Fodor, 1982). Innen tobb évszazadasdoviés soran jutottak elseink a
Karpat-medencébe. Utjuk soran szamos mas népctapkeriltek szomszédsagba, igy a
torok nyelvet beszélkazarokkal, illetve onogur bolgarokkal, szavirdk&a kabarokkal, ill.
az irani nyelvet besz&lalanokkal, akikil a kaukdzusi oszétok szarmaznak (Berta—Rdna-Tas,
2002). Ezeknek a népeknek a hatdsa mai napig rébgtl a magyar nyelvben és kulttraban.
895-ben a hét magyar és kabar torzs atkelt a Kakg#igoin (Verecke, Dukla, Uzsok). igy
kerlltek a magyarok a Duna és Tisza Ovezte Alf¢ldie Erdély termékenyebb hegyes
részeire. A terlilet nem volt lakatlan a magyardieeésekor: bajor, szarmata, got, hun, avar,
szlav és mas népek laktak, de a magyar honfogid&én a lakossag tulnyomé tébbsége
szlav volt.

A magyarok tébb mint 1000 éves Karpat-medenceén@nik alatt is megizték
urali eredei nyelviket annak ellenére, hogy mindvégig csupaeénddpai nyelvet beszgl
népcsoporttal éltek szomszédsagban.

A mai anyaorszag hatarain kivul tobb magyar nyetépcsoport él, kozulik tobb
elszigetelten (pl. székelyek, csangok) az anyagrsmagyarsagtol. A székelyek napjainkban
egy izolalt kisebbséget alkotnak Erdély délkelészén. A gyimesi csangdk a Karpatokon tul,
a Tatros foly6 volgyében, a Gyimesi-szorosban, &dwad csangok pedig a Keleti-Karpatok
és a Prut folyd kozott €imagyarsag.

Az elmult években lehéséglnk nyilt arra, hogy a Kéarpat-medence teriléséart
10-11. sz&zadi sirokbdl szarmazé csontleletekeetden vizsgalatnak vessik ala, s igy a
honfoglal6 magyarsdg genetikai Osszetételét koawékl az érintett populaciéban
tanulmanyozzuk. Ellentétben a mai a Kéarpat-medesrcédb magyar népcsoportokkal
ugyanis ez még mentes az azéta eltelt évszazadoktikg hatasaitol, ezért jobban
elésegitheti a magyarsag eredetére vonatkozo kérdiézekzasat.

Vizsgalatainkat a mitokondrialis DNS analizisévétjgztik. A mtDNS tobb szaz vagy
akar tobb ezer képidban van jelen egy-egy sejthem kilondsen régészeti leletek esetében

elonyds. Emellett mutacios ratdja elég magas ahhogy heegitségével filogenetikai



folyamatokat nyomonkdvessiunk, és mivel kizarolag/aanagon orokidik, szekvencia
variaciok kizarolag az anyai vonalon bekovetkedj mutdciok akkumulacidja soran
keletkeznek (Fernandez-Silva és mtsi, 2003). mtl2KSnalizisével szamos stabil mutaciot
allapitottak meg, melyek rokon csoportokat, lieplocsoportokat definialnak. Kialakulasuk a
Fold benépesitésével parhuzamosan térténnek, 26tDNS variaciok egy része bizonyos
foldrajzi helyekhez és populaciékhoz kéthé€Torroni ;s mtsi, 1993; 1996). igy igen alkalmas
arra, hogy segitségével populaciok anyai agi lesaaasi vonalait nyomonkdvessuik.

Asatag leletekberbfeg a csoves csontok és a fogakik meg a DNS-t tébb ezer évig.
A csontot ért kérnyezeti hatasok kovetkeztében RS minisége azonban igen rossz €s
mennyisége nagyon limitalt, nagy szamban tartalmezidativ és hidrolitikus
bazismddosuladsokat és keresztkotéseket, amelyekehegiti az aDNS-sel vald munkét
(Paabo és mtsi, 2004). A legnagyobb veszélyt ag@ax®NS-sel valé kontaminacié jelenti,
ezért az eredmények hitelességének érdekében aa néhdolgozasa soran minden
munkafazist szigort kdvetelményrendszernek medietekell végrehajtani.

Munkank soran arra kerestik a valaszt, hogy meenyilt egységes a honfoglal6
magyarsag hazank teriletére érkezésekor, tovabh@rmaranyban tartalmazott eurdpai,
illetve esetleg adshazabol szarmazo azsiai genetikai elemeket. Enelieai magyar nyelv
populaciok (anyaorszagi magyar, székely, gyimesnéklvai csango) genetikai analizisével
azt vizsgaltuk, hogy kimutathat6-e genetikai fohydesag a honfoglalas kori €s a mai magyar
nyelvii populacidk kozott, masrészt hogy a nyelvi izolaciennyiben jelent genetikai
izolaciét a szomszédos, indoeurdpai nyelvet bésmépcsoportoktél. Tovabba hogy az
elszigeteltség mennyire mutatkozik meg a székelycgdngd népcsoportok genetikai
allomanyaban, és esetleg az @bhdddd archaikusabb elemek kimutathatok-e ezeknél

populacioknal.

Bar mar szamos kozlemény sziletett, melynek cétjzagyarok, illetve a kilénbéz
magyar népcsoportok eredetének, valamint geneidqaisolatainak feltarasa volt, ez azels
tanulmany, amely mindezeket a magyar honfoglal@aéhd@ szarmazo, asatag leletek alapjan

prébalja elemezni.



Anyagok és modszerek

Vizsgalataink soran régészek altal j6I meghatatpzoKarpat-medencében talalhato
10-11. szazadi l|8helyek6l szarmazd csontmintdkat elemeztink. A recens ikanta
Magyarorszag €s a Székelyfold kulonbderileteitl, illetve kilonbdsd gyimesi és moldvai
falvakbdl szarmazd, anyai agon nem rokon szemeiygltijtottik

Az aDNS-t csoves csontokbol nyertik. A csontok tasét koveten részben a mar
csoportunkban ékéekben kidolgozott modszerrel (Kalmar és mts, 2Q0@wasrészt a
kereskedelemben kaphat6 DNS izolal6 kitek (DNeas@iéamp) segitségével nyertiink DNS
izolatumot. Ezt kbvéen a szamunkra informativ DNS szakaszokat amplifika

A recens mintak analizisére szolgalé DNS-t haj&kiih Chelex felhasznalaséaval
(Walsh és mtsi, 1991) nyertuk.
mutaciés mintdzatok alapjan végeztik. Ha szikségas ezeket az eredményeket
kiegészitettik a mtDNS kodold régiojaban talalhptimorf poziciok vizsgalataval. A
csontmintak esetében a HVSI altalunk vizsgalt 4pdob szekvenciajat kéit esetleg négy
rovidebb, egymast atfédszakaszbdl illesztettik dssze. A HVSII és kod@gids poziciokat
részben RFLP analizis segitségével, masrészt srlagaitjan hataroztuk meg.

Elvégeztik a vizsgalt archaikus €s modern poputabti@plotipus és haplocsoport
analizisét. A polimorf poziciok azonositasdhoz negfeia szekvenciaként az rCRS-t
hasznaltuk (Andrews és mtsi, 1999). Ezek alapjétyé tobb statisztikai paraméter alapjan,
elvégeztik a magyar nydiv populacidk 0Osszehasonlité elemzését. A szekvencidk
populaciégenetikai analiziséhez az ARLEQUIN 2.000gpamot hasznaltuk (Schneider és
Excoffer, 2000). Végul az altalunk feldolgozott kezenciakat dsszehasonlitottuk azsiai és
eurépai populaciobdl szarmaz6 szekvenciakkal, bekeéodbb, a finnugor nyelvcsaladhoz
tartoz6 népcsoportot is. A kapott genetikai tavgddakétdimenzios képi abrazolasat a nem
metrikus tdbbdimenzids skalazas (MDS) modszer atapggeztik, melyhez az SPSS 5.0 és
az XLSTAT 2006.3 programokat hasznaltuk.

Eredmények és megbeszélés
Osszesen 38 honfoglalas kori csontmintabdl sikenittkelhet eredményt kapnunk.

A vizsgalt populacié nagy heterogenitast mutat mimdokondrialis haplocsoport, mind

haplotipus szinten. A vizsgalt 38 minta 6sszeserkiB88nbdz haplotipust képviselt és 19



haplocsoportba tudtuk besorolni. A mintak tobbs@fé) eurépai haplocsoportba tartozik,
harom szekvencia kifejezetten azsiai kladba (A,M3, sorolhat6. Szembéné kilonbség
mutatkozik, ha a honfoglalokat a temetkezési saukasapjan két eltérszocialis statusszal
rendelked csoportra osztjuk. A szegényes temetkezési metigikel rendelkez koznépi
sirokbdl ebkerllt csontleletek haplocsoport megoszlasa igesorié egy atlagos eurdpai
populaciééhoz, csak egy szekvencia sorolhaté Azsjglem? kladba (M). Ezeldl a
leletek6l azonban nem donthetel egyertelnien, hogy a honfoglaloktol, vagy mar a
magyarok érkezésedl a Karpat-medencébenséinas népcsoportoktdl szarmaznak. Ezzel
szemben a klasszikus honfoglaldk, akik a temetkemédlékletekkel gazdagon ellatott
sirokbdl keriltek €, sokkal heterogénebb megoszlast mutatnak. Ezttjmukengy a magyar
nyelvii populaciok kozidl itt a legmagasabb a genetikaiedivas. A kdznépi csoporttal
ellentétben itt joval magasabb, 11% az azsiai ltaploortok (A, B) aranya, raadasul az Nla
haplocsoportba tartoz6 harom minta mindegyike riedé& egy mutécioval (16189C), ami
az adott klad azsiai agéara jellefntgy a klasszikus honfoglalé vonalak 28%-a azsiadet.

A honfoglalok mellett 102 anyaorszagi magyar, 7€ksty, 33 gyimesi és 23 moldvai
csango populaciokbdl szarmazé mintaknak is megbetide a mtDNS haplotipuséat az adott
régidkban.

A populaciokban éfordulé haplotipus egyezések alapjan a gyimesi gis&s az
anyaorszagi magyar, majd a székely és magyar puplklakodzott figyelhet meg a
legnagyobb atfedés. A honfoglald populéacié a legobh aranyl szekvencia egyezést a
magyar, majd a székely populacidkkal mutatja. Asgkikus honfoglalok csoportjabdl
azonban csak az Eurépéban altalanosan elterjedtédSR&g egy haplotipus k6zds a modern
populaciokkal. A ma él magyarok tdbb mint 1000 éves kulturalis és nyéhiksége nem
jelenti a genetikai folytonossagot, nagyon kismidrté kozvetlen genetikai rokonsag a 10-11.
szazadi és a mai populaciok kozott

Az AMOVA analizis szerint a populaciok kdzott &srban nem a foldrajzi, hanem a
kulturdlis és torténelmi viszonyok alapjan alakkiltd a genetikai csoportok. A székelyek
elsbsorban az anyaorszagi magyarokkal, mig a két cs@ogolacié egymassal alkotnak
genetikai csoportot. A honfoglalok a moldvai csddgd szemben mutatjak a legkisebb
diverzitast. A klasszikus honfoglalok viszont balnenagyar nyeli populaciétél nagy
eltérést mutat, mig a kdznépi csoport j6l belesianoiodern populaciok csoportjaba.

Habar mind a honfoglaldk, mind a klasszikusok sifiiggns kulonbséget mutatnak a
vizsgélt magyar nyelv populécidktol, nem alkot egyik sem kulon filogaket klasztert, és

mindegyik polifiletikus eredetet mutat.



A magyar nyeli népcsoportok szekvenciait 6sszehasonlitottuk 74 po@ulacidbdl
szarmaz6 szekvencidkkal. A populaciok kozott szamehetikai tavolsdgokat kétdimenzios
grafikonon &brazoltuk. Az Fst értékeket a szekwangparonkénti (Tamura-Nei modell
szerint) 6sszehasonlitasabdl kaptuk. A kapott gibrdikrozi az egyes népcsoportok foldrajzi
elhelyezkedését. A modern magyar és székely papulagyértelnien a nyugat-eurazsiai
népcsoportok kozoétt helyezkednek el. A gyimesi gélnkicsit keletebbre, mig a moldvai
csangok még keletebbre, kelet-eurdpai (ukran, ka@wikisazsiai (torok, kurd, észak-oszét)
populécidkkal egyutt taladlhaté. Ide térképemek a honfoglaldk is. Ha a két 10-11. szazadi
csoportot kulon tekintjik, szignifikans eltérést pkak. A klasszikus honfoglalok
elhelyezkedése jeledst kozép-azsiai hatasrol arulkodik, mig a kéznémipost a nyugat-
eurazsiaiak szeélén talalhaté a kozel-keleti észkisénépcsoportok iranyaban. Eredményeink
alapjan tehat a kéznépi sirokbobletriilt leletek a modern magyar nygleés mas nyugat-
eurazsiai populaciokkal mutatnak kézelebbi kapdetl&z azt is jelentheti, hogy ez a csoport
val6jaban a magyarok érkezéséteitt €l6 népességhez tartozhat, ahogy erre egyes torténeti
feltételezések is utalnak.

A magyar nyeli populéaciok kézil a magyarok, székelyek és a gyiragdngok is
szignifikans genetikai tavolsagot mutatnak a kl&sszhonfoglaloktol, mig a honfoglaloktol
egyben csak a magyar és székely populacié kilokisamnifikansan.

Azoknak a populaciéknak a genetikai hatdsa, akikekokapcsolatba keriltek a
honfoglalokkal az Uraltdl a Karpat-medencéig tarémdorlasuk soran — kazarok, besgqy
onogur-bolgarok, szavirok, és az irani nyelvet Bszaldnok — nyomokat hagytak a
honfoglal6 magyarok génallomanyaban ugyanugy, mimagyar nyelvben és kultiraban is.

A mai magyar nyelfr populaciok gyakorlatilag jellegzetesen nyugat-esid jelleget
mutatnak, kismérték (1-6%) azsiai hatassal, ami a magyaroknal a legkists a gyimesi
csangoknal a legmagasabb. Lathato keletre tolédgse nagyobb azsiai hatas figyetheteg
a populaciokban a magyar és székely, gyimesi csanglalvai csangé, honfoglald, klasszikus
honfoglal6 sorrendben.

A csango populaciok foldrajzi elszigeteltsége abtdbhagyar nyelit populaciotol jol
kimutathaté genetikai allomanyukbafglteheten archaikusabb elemeket hordoznak, de
honfoglalé populacié kézvetlen hatasa nem latszjkretikai allomanyban.

A vizsgalt magyar nyeiv népcsoportokban a finnugor populaciokhoz képegeaid
az U haplocsoport viszonylag magas frekvencidjaatnbhasonlésagot. Ezt leszamitva a
finnugor populaciok megleh&ten heterogén megoszlast mutatnak a mitokondriéhalak

tekintetében.



A klasszikus és a kdznépi csoportok illetve a moderpulaciok eredményei alapjan
valoszirtisithet, hogy viszonylag kisszamu honfoglald érkezett apéimedencébe, akik
hamar keveredtek a mar itt lEmépcsoportokkal (szlavok, avarok, germanok, stb.).

A tanulmany ramutat arra, hogy a magyarok nyeloiazidja a Karpat-medencében
nem jelent egyben genetikai izolaciot is. A szords#iétve vandorl6 népek hatassal voltak a
magyar génkészletre: a modern magyar génkészletwi armgnala magaba foglalja azon
populaciék nyomait, amelyek az évszazadok alateebd régiéban éltek. A mai magyar
populaciéban jeleis a szlav népcsoportok hatasa (szlovak, cseh, ukoimat), balkani és
nyugat-eurazsiai befolyassal, mig a székelyekéksgyfa csangok esetében a keleti és déli
népcsoportok genetikai hatasa jetent

Irodalomjeqyzék:

Andrews RM, Kubacka I, Chinnery PF, Lightowlers RNirnbull DM, Howell N. 1999. Reanalysis and reoisi
of the Cambridge reference sequence for human hatwrial DNA. Nat Genet 23:147.

Berta A.—Rdna-Tas A. 2002. Old Turkic Loan WordsHangarian. Acta Orientalia Academiae Scientiarum
Hungaricae 55:43-67.

Fernandez-Silva P., Enriquez J.A., Montoya J. 2@0hlication and transcription of mammalian mitoothdal
DNA. Exp Physiol 88:41-56. Review.

Fodor I. 1982. In Search of a New Homeland. ThehiBrery of the Hungarian People and the Conquest.
Budapest: Corvina Press.

Kalmar T, Bachrati CZ, Marcsik A, Rasko |. 2000.sinple and efficient method for PCR amplifiable DNA
extraction from ancient bones. Nucleic Acids RE&EB7.

Paabo S, Poinar H, Serre D, Jaenicke-Despres MeH&pRohland N, Kuch M, Krause J, Vigilant L, Irgifer
M. 2004. Genetic analyses from ancient DNA. Annv Benet 38:645-79. Review.

Schneider S, Roessli D, and Excoffer L. ARLEQUINrsien 2.000:a software for population genetic data
analysis. 2000. Geneva, Switzerland: GeneticsBaoihetry Laboratory, University of Geneva.

Torroni A, Schurr TG, Cabell MF, Brown MD, Neel JWarsen M, Smith DG, Vullo CM, Wallace DC. 1993.
Asian affinities and continental radiation of treurf founding Native American mtDNAs. Am J Hum Genet
53:563-590.

Torroni A, Huoponen K, Francalacci P, Petrozzi Morglli L, Scozzari R, Obinu D, Savontaus ML, Wa#ac
DC. 1996. Classification of European mtDNAs from amalysis of three European populations. Genetics
144:1835-1850.

Walsh PS, Metzger DA, Higuchi R. 1991. Chelex 18@anedium for simple extraction of DNA for PCR-&a@s
typing from forensic material. Biotechniques 10:5863.



Kozlemények jeqgyzéke:

Bernadett Csanyi, Erika Bogéacsi-Sza®yongyvér Tomory, Agnes Czibula, Katalin
Priskin, Aranka Csfsz, Balazs Mendeegter Lang0, Klara Csete, Attila Zsolnai, Eleanore
Kathrine Conant, Christopher Stephen Downes dandrisRasko; Y-chromosome analysis of
ancient Hungarian and two modern Hungarian-speakioulations from the Carpathian
BasinAnn. Hum. Genet2008. 72: 519-534.

Gyongyvér Tomory, Bernadett Csanyi, Erika Bogacsi-Szabd, Tibor Kalndgnes Czibula,
Aranka Csdsz, Katalin Priskin, Baldzs Mende, Pé&imngd, C. Stephen Downes, Istvan
Rasko;Comparison of maternal lineage and biogeograph@dyais of ancient and modern
Hungarian population®Am. J. Phys. AnthropoR007.134:354-68.

Katalin Priskin, Gyongyvér Tomory, Erika Bogacsi-Szabo, Bernadett Csanyi and Istvan
Rasko; Mitochondrial DNA control region analysis af late neolithic aurochs (Bos
primigenius Bo0j.1827) from the Carpathian Bagwta Biologica Hungarica2007. 58: 131-
137.

Bernadett CsanyGyongyvér Tomory, Erika Bogéacsi-Szabo, Agnes Czibula, Katalin Rnisk
Mobnika Morocz, Anita Szécsényi, Aranka Cs0sz, Balfende,Péter Lango, Klara Csete,
Attila Zsolnai and Istvan Rasko; 2007. Analyses notochondrial and Y-chromosomal
lineages in modern Hungarian, Szekler and anciamigdrian populationsEur. J. Hum.
Genet 2007. June; Vol. 15, Suppl 1: 299. (Abstract)

Erika Bogéacsi-Szabo, Tibor Kalmér, Bernadett Csg@yibngyvér Tomory, Agnes Czibula,
Katalin Priskin, Ferenc Horvath, Christopher StepB®wnes, Istvdn Raskd; Mitochondrial
DNA of ancient Cumanians: culturally Asian stepmenadic immigrants with substantially
more Western Eurasian mitochondrial DNA lineadg&snan Biology2005. 77: 639-662.

Erika Bogécsi-Szab6, Bernadett Csan@yongyvér Toméry, Katalin Priskin, Agnes
Czibula, Aranka Cs0sz, Balazs Mend&ter Langé and Istvan Rasko; Maternal and paternal
lineages in ancient and modern Hungariagar, J. Hum. Genet 2005. May; Vol. 13, Suppl

1: 346. (Abstract)

Katalin Priskin, Krisztian Szabo6, Réka EordoGlydngyvér Tomory, Erika Bogacsi-Szabd,
Bernadett Csanyi, C. Stephen Downes, Istvan Radkochondrial sequence variation in
ancient horses from the Carpathian Basin and pessibdern relatives. Bekuldvenimal
Genetics.

Bogéacsi-Szabd Erika, Csanyi Bernad@bmory Gyongyveér, Blazs6 Péter, Gsz Aranka,
Kiss Dora, Langd Péter, Kohler Kitti, Rasko Istvdrcheogenetikai vizsgalatok a Karpat-
medence 10. szazadi népessélfagyar Tudomany2008/10: 1204.

Monogréafia

B. Csanyi, E. Bogacsi-Szab&G. Tomory, T. Kalmar, A. Czibula, . Raské Genetische
Analyse der Skelettreste p. 69 (in: F.Daim, E. ltensn: Das frihungarische Reitergrab von
Gnadendorf (Niedertsterreich) Verlag des Romisch¥@aischen Zentralmuseums Mainz
2006.



Eléadasok:

Tomory Gydngyvér-Csanyi BernadettBogacsi-Szabo ErikaKalmar Tibof, Csdsz
Arankd, Kiss Dord, Priskin Katalirl, Mende BalaZs Lang6 PétérHorvath Ferent; Raskd
Istvart; Beszélnek a csontok...Hazai archeogenetikai kuiftddagyar Humangenetikai
Térsasag VIl. Kongresszusdécs (2008. julius 11-13.)

Cssz Aranka, Kiss DoraTomory Gyongyvér, Langd Péter, Mende Balazs Gusztav; Egy
multidiszciplinaris kutatas eredménye: honfogldtas népesség archeogenetikai vizsgalata.
VIl. Magyar Genetikai Kongresszu8alatonfiured (2007. &prilis 15-17.)

Bernadett Csanyi, Erika Bogacsi-SzaB§ongyvér Tomory, Aranka Csdsz, Katalin Priskin,
Balazs MendePéter Lang0, Klara Csete, Attila Zsolnai and Isti®asko; Y chromosomal
analyses on ancient bone samples"(I@&ntury) and two modern Hungarian-speaking
populations from the Carpathian Basitb" Congress of the European Anthropological
Association; Man and Environment: Trends and Chatiges in Anthropology Budapest
(2006. 08.31.-09.03.)

Gyongyvér Tomory, Bernadett Csanyi, Erika Bogacsi-Szabo, Tibor Kalndgnes Czibula,
Aranka Csdsz, Katalin Priskin, Balazs Mende, PEtergd and Istvan Rasko; Comparison of
maternal lineages and phylogenetic analysis ofemtcnd modern Hungarian populations.
15" Congress of the European Anthropological Associatj Man and Environment:
Trends and Challenges in AnthropologBudapest (2006. 08.31.-09.03.)

Csanyi Bernadett, Bogacsi-Szabd Erikdmory Gyongyvér, Csdsz Aranka, Priskin Katalin,
Mende Balazs, Langd Péter, Csete Klara, ZsolndlaAtRaskd Istvan; Apai 4gi rokonsag
vizsgalata X. szazadi csontleleteken, valamint modeagyar és székely mintdkddagyar
Humangenetikai Tarsasag VI. Kongresszydaysr (2006. oktéber 6-8.)

Tomory Gybngyveér, Bogacsi-Szab6 Erika, Csanyi Bernadett, KalmaofifiPriskin Katalin,
Cssz Aranka, Lang6 Péter, Mende Balazs, Raské IsthaKarpat-medence honfoglaléas
kori, illetve mai magyar nyelv lakossaganak mitokondrialis alapu populaciégenetik
analiziseMagyar Humangenetikai Tarsasag VI. Kongresszuayor (2006. oktéber 6-8.)

Bernadett Csanyi, Erika Bogacsi-SzaB§ongyvér Tomory, Aranka Csfsz, Katalin Priskin,
Baldzs MendePéter Lango, Klara Csete, Attila Zsolnai and Ist®asko; Y-chromosome
analysis on ancient bone samples th(1«‘.Ientury) and two modern Hungarian-speaking
populations from the Carpathian Basftraub napok Szeged (2006. november 17.)

Csanyi Bernadett, Bogacsi-Szabo6 Erikdmory Gyongyver, Priskin Katalin, Kalmar Tibor,
Csdsz Aranka, Blazso Péter, Mende Balazs, Langér,PBigmeth Istvan, Rasko Istvan;
Populacié eredetvizsgalat régészeti anyaghbl. Magyar Genetikai KongresszusEger
(2005. aprilis 10-12.)

Tomory Gyongyvér, Bogacsi-Szabd Erika, Csanyi Bernadett, KalmaoiiEssz Aranka,
Priskin Katalin, Mende Balazs, Langé Péter, Némkttvan, Raské Istvan; Populacié
eredetvizsgalat 9-11. szazadi magyar csontmintakémgyar Molekularis és Prediktiv
Epidemiolégiai Tarsasag Il. Nemzetk6zi KongresszuBacs (2005. 04. 01-02.)



Bogacsi-Szabo Erika, Csanyi Bernad&timory Gyongyveér, Kalmar Tibor, Priskin Katalin,
Blazs6 Péter, Csdsz Aranka, Mende Baléazs, Langegy Héasko Istvan; Latjatuk feleim
szumtukhel, mik vogymuk: , avagy genetikai vizstigtehonfoglalas kori mintakbéMagyar
Humangentikai Tarsasag V. Munkakonferancidjé&szeged (2004. november 12.)

Csanyi BernadetiBogacsi-Szab6 Erika,omory Gyongyvér, Kalmar Tibor, Csdsz Aranka,
Priskin Katalin, Mende Balazs, Langd Péter, Nénistvén, Raskd Istvan; Anyaink, apaink
és lovaink. Ujabb eredmények a honfoglalas koetéN vizsgalatabolStraub napok Szeged
(2003. november 25.)

Szabd Erika,Tomory Gyongyvér, Csanyi Bernadett, Kalmar Tibor, Cs6sz Aranka, ten
Balazs, Langd Péter, Rasko IstvArkorai Magyarorszag lakossaganak molekularis dlesiet
vizsgalataV. Magyar Genetikai KongresszuSiéfok (2003. aprilis 13-15.)

Tomory Gyongyveér, Csanyi Bernadett, Szabd Erika, Kalmér Tibor, MeB&lazs és Rasko
Istvan; Genetikai eredetvizsgélat honfoglalads ksntokon.Straub napok Szeged (2002.
december 5.)

Poszterek:

Aranka Cész, Balazs Mende, Kitti Kohler, Péter Lan@y,6ngyveér Tomory, Dora
Kiss; Molecular genetic analysis of the 10th cepfavm the Carpathian Basid" Annual
Conference of the European Archaeologists' Assomiat Malta (2008. szeptember 16-21.)

Bernadett CsanyGyongyvér Tomory, Erika Bogéacsi-Szabo, Agnes Czibula, Katalin Rnisk
Monika Mérocz, Anita Szécseényi, Aranka d8g, Baldzs Mende, Péter Lang0, Klara Csete,
Attila Zsolnai, Istvan Raskd; Analyses of mitochdatl and Y-chromosomal lineages in
modern Hungarian, Szekler and ancient Hungarialptipns.European Human Genetics
Conference Nice, France. (2007. junius 16-19.)

Priskin Katalin, E6rdogh Réka, Csanyi Bernadetiydisi-Szab6 Erikal,6mory Gyongyver,
Voros Istvan, Mersdorf Zsuzsa, Rasko Istvan; Holafldg kori lovak mitokondrialis DNS
alapu vizsgélataV/Il. Magyar Genetikai Kongresszu8alatonfiired, (2007. aprilis 15-17.)

Baldzs Gusztav Mende, ArankadSs, Dora KissGyongyvér Tomory, Péter Lango;
Anthropological examination and molecular genetialgsis of maternal lineages of a
conquest period cemetery from Hartes" Congress of the European Anthropological
Association; Man and Environment: Trends and Chatiges in Anthropology Budapest
(2006. 08.31.-09.03.)

Erika Bogécsi-Szab6, Bernadett Csan@yongyvér Toméry, Katalin Priskin, Agnes
Czibula, Aranka Csdsz, Balazs Mend®ter Langd and Istvan Raskoé; 2005. Maternal and
paternal lineages in ancient and modern Hungaridagropean Human Genetics
Conference Prague, Czech Republic. (2005. mjus 7-10)



