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1. Bevezet®s 

 A XXI. sz§zad elej®n a honfoglal·k eredete ®s a magyarok sz§rmaz§sa m®g mindig 

vitatott k®rd®s. A honfoglal·k 895/896-ban ®rkeztek EtelkºzbŖl a  K§rp§t-medenc®be (R·na-Tas, 

1999), nagyr®szt europid, kisebb r®szben europo-mongolid embertani jellegekkel (£ry, 1994; 

F·thi, 1998), ®s r®g®szeti hagyat®kuk j·l elk¿lºn²thetŖ a megelŖzŖ avar ®s k®sŖbbi Ćrp§d-kor 

leleteitŖl (R®v®sz, 2016). Mivel ebbŖl az idŖbŖl nem maradtak ²r§sos eml®kek nem tudhatjuk 

biztosan, hogy  a honfoglal·k milyen nyelven besz®ltek, de az elfogadott elm®let a magyar nyelv 

K§rp§t-medenc®be ®rkez®s®t egy®rtelmŤen hozz§juk kºti. 

 KijelenthetŖ, hogy a kor§bban rendelkez®sre §ll· forr§sok ®rtelmez®s®ben a tºrt®n®sz, 

nyelv®sz ®s r®g®sz kutat·k el®rt®k a lehets®ges hat§rokat. A megl®vŖ honfoglal§s kori leletek ®s 

tºrt®neti adatok tºbbs®ge feldolgoz§sra ker¿lt, a lehets®ges elm®letek kºz¿l a tºrt®neti nyelv®szet 

§ll§spontja v§lt elfogadott§, ®s ennek szellem®ben a magyar Ŗstºrt®netet k®rd®se nyugv·pontra 

jutott.  

 A n®pcsoportok rokons§gi ®s lesz§rmaz§si viszonyainak kutat§s§ban az ut·bbi 

®vtizedekben egyre nagyobb szerepet j§tszanak a genetikai vizsg§latok, melyek kezdetben ma 

®lŖ emberekre korl§toz·dtak. A mai adatokb·l azonban csak kºzvetett m·don kºvetkeztethet¿nk 

az egykori Ŗseinkre. Ezzel szemben a kºzelm¼ltban megjelent ¼j tudom§ny§g, a r®g®szeti 

genetika vagy archeogenetika kºzvetlen adatokkal szolg§l a honfoglal·k, vagy b§rmely Ŗsi 

n®pess®g sz§rmaz§s§r·l, rokons§gi viszonyair·l. Teh§t a r®g®szeti genetika jelk®pesen Ăsz·ra 

tudja b²rni a leleteketò, ®s ezzel megv§laszolhat eddig nyitott k®rd®seket is.   

 Doktori munk§m c®lja a Szegeden kor§bban Rask· Istv§n §ltal elkezdett archeogenetikai 

kutat§sok ¼jraind²t§sa, Tºrºk Tibor vezet®s®vel. T®mavezetŖm ®s t§rs-t®mavezetŖm k¿lsŖ 

t§mogat§s§val, elsŖ l®p®sk®nt l®tre kellet hoznunk a k®sŖbbi kutat§soknak helyt ad· SZTE 

Archeogenetikai Laborat·riumot az SZTE Genetikai ®s Embertani Tansz®k helyis®geiben. Ez 

ut§n elkezdhett¿k Karosi honfoglal§s kori temetŖk archeogenetikai jellemz®s®t. Munk§m sor§n 

olyan molekul§ris biol·giai m·dszereket alkalmaztam, amelyek az eddigiekn®l sokkal  

pontosabb anyai ®s apai §g¼ lesz§rmaz§s vizsg§latot tesznek lehetŖv®.  
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1.1. Az emberi genom genetikai v§ltozatai  

 A genetikai rokons§g meg§llap²t§s§hoz azokat a DNS szakaszokat vizsg§lj§k, amelyek az 

egy®nek ®s popul§ci·k kºzºtt elt®r®st mutatnak. Ćltal§noss§gban elmondhat·, hogy a teljes 

genom DNS szekvenci§ja minden emberben 99,6 %-ban azonos (Levy ®s mtsai., 2007). Ennek 

ellen®re nincs k®t genetikailag azonos ember, m®g az egypet®jŤ ikrek kºzºtt is kimutathat·ak 

apr· genetikai k¿lºnbs®gek, melyek az egyedfejlŖd®s sor§n l®trejºvŖ mut§ci·k ®s k·pia sz§m 

v§ltozatok (Bruder ®s mtsai., 2008).  

Azt, hogy k®t egy®n genomja milyen m®rt®kben k¿lºnbºzik egym§st·l, a nukleotid 

diverzit§s ®rt®k adja meg. Ezt az ®rt®ket emberben 0,1%-t·l (Jorde ®s Wooding, 2004) 0,4%-ig 

(Tishkoff ®s Kidd, 2004) becs¿lik. Mivel a hum§n genom tºbb mint 3 milli§rd (3 x 10
9
) 

b§zisp§rb·l §ll, 0,3% nukleotid diverzit§s ®rt®kkel sz§molva §tlagosan 9 milli· b§zisp§r 

k¿lºnbs®g lehet egy®n ®s egy®n kºzºtt. Napjainkra 26 popul§ci·b·l tºbb mint 1000 ember teljes 

genomj§t szekven§lt§k meg az 1000 genom projekt sor§n (The 1000 Genomes Project 

Consortium, 2015), ®s azt tal§lt§k, hogy egy-egy egy®n genomja §tlagosan 4,1-5 milli· helyen 

k¿lºnbºzik a referencia genomt·l. Ezen vari§nsok tºbbs®ge SNP ®s rºvid inszerci·-del®ci·, de a 

nagym®retŤ szerkezeti §trendezŖd®sek sokkal nagyobb m®rt®kŤ k¿lºnbs®geket okoznak az 

egy®nek kºzºtt (1. §bra). 

Az egy®nre jellemzŖ genetikai mint§zatot genetikai ujjlenyomatnak h²vjuk. Az egy®nekre 

jellemzŖ g®nv§ltozatok (all®lek) az egyes popul§ci·kban elt®rŖ, azokra jellemzŖ gyakoris§ggal 

fordulnak elŖ. Ez lehetŖv® teszi, hogy a popul§ci·k rokons§g§ra ®s sz§rmaz§ra is kºvetkeztet®st 

vonjunk le. Mivel az egyes g®nv§ltozatok gyakran jellegzetes fºldrajzi elterjed®st mutatnak, 

nagysz§m¼ ®lŖ ®s §satag minta genetikai jellemz®s®vel megismerhetŖv® v§lik az egykori 

popul§ci·k migr§ci·ja ®s meghat§rozhat· a k¿lºnbºzŖ emberi csoportok biol·giai ®rtelemben 

vett rokons§gi foka.  

 A sejtmagi DNS dºntŖ h§nyada az §tºrºk²t®s sor§n erŖsen keveredik rekombin§ci·val, 

ez®rt nem alkalmas lesz§rmaz§si vonalak rekonstru§l§s§ra. Ehhez olyan genetikai markerek 

vizsg§lata alkalmas, melyekn®l az anyai ®s az apai inform§ci· nem keveredik az egym§st kºvetŖ 

nemzed®kekben. Ilyen nem rekombin§l·d· genetikai egys®g a mitokondri§lis DNS (mtDNS), 

amely a petesejtek mitokondriumai r®v®n kiz§r·lag anyai §gon ºrºklŖdik (Giles ®s mtsai., 1980), 

®s melynek vizsg§lat§val a popul§ci·k anyai §gi lesz§rmaz§si vonalait kºvethetj¿k nyomon. A 
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m§sik ilyen egys®g, az ap§r·l fi¼ra ºrºklŖdŖ Y-kromosz·ma, melynek anal²zis®vel a popul§ci·k 

apai §gi lesz§rmaz§si viszonyait der²thetj¿k fel.  

  

A genetikai v§ltozatok tanulm§nyoz§s§nak evol¼ci·s ®s gy·gy§szati jelentŖs®ge is van. 

Mivel az egyes popul§ci·k k¿lºnbºznek a betegs®get okoz·, vagy betegs®gre hajlamos²t· 

all®lokban, ®s az egyes gy·gyszerek hat®konys§ga nagyban f¿gg az egy®n genetikai h§tter®tŖl, 

ez®rt a modern gy·gyszer fejleszt®s sor§n egyre ink§bb figyelembe veszik a c®lpopul§ci· 

genetikai ºsszet®tel®t.  

 

 

1. §bra Az egyes genetikai v§ltozatok m®ret eloszl§s szerint csoportos²tva. 

 

1.1.1. SNP 

 Az SNP egyetlen nukleotid k¿lºnbs®get jelent k®t egyed kºzºtt. A filogenetikai 

vizsg§latok sor§n azokat az SNP-ket haszn§lj§k, amelynek v§ltozatoss§ga a popul§ci·ban 1%-

n§l gyakoribb. Az eddigi genom adatok szerint 10-30 milli· SNP tal§lhat· a hum§n 

popul§ci·kban (The International HapMap Consortium, 2003), ez a leggyakoribb szekvencia 

vari§ns, amely az ºsszes szekvencia k¿lºnbs®gek kºzel 90%-§t adja (Collins ®s mtsai., 1998). Az 

SNP-k tºbbs®ge netru§lis vagyis nincs funkcion§lis hat§sa, csak 3-5% funkcion§lis, amelyek 



9 

genetikai markerk®nt haszn§lhat·k a genot²pus-fenot²pus ºsszef¿gg®sek keres®se sor§n (Genome 

Wide Association Studies, GWAS), (Ke ®s mtsai., 2008). 

 

1.1.2. Struktur§lis vari§nsok (SV) 

 Ezek rºvidebb-hosszabb szakaszon v§ltoztatj§k meg a nukleotid sorrendet vagy a 

kromosz·m§k szerkezet®t. Ide tartoznak a k·pia sz§m v§ltozatok (CNV), del®ci·k, inverzi·k, 

inszerci·k ®s duplik§ci·k. Ezek l®trejºtt®ben kiemelendŖ a transzpozonok ®s retrotranszpozonok 

szerepe, melyek nagy sz§mban tal§lhat·k a genomban, ®s mozg§suk sor§n SV-kat hoznak l®tre. 

Egy tipikus emberi genom 2100-2500 SV-t tartalmaz, melynek §tlagos megoszl§sa: 1000 nagy 

del®ci·, 160 CNV, 915 Alu inszerci·, 128 L1 inszerci·, 51 SVA inszerci·, 4 NUMT ®s 10 

inverzi·  (The 1000 Genomes Project Consortium, 2015). 

 

1.1.3. Mikroszatellit§k (Short Tandem Repeat, STR) 

 Ezek nagyon rºvid (2-5 b§zisp§r) hossz¼s§g¼ tandem ism®tlŖdŖ DNS szakaszok, 

amelyek klaszterekben sz®tsz·r·dva tal§lhat·ak az eukari·ta genomban, ®s az ism®tlŖd®sek 

sz§ma  nagy v§ltozatoss§got mutat az egy®nek kºzºtt. Eredet¿ket azzal magyar§zz§k, hogy az 

eredetileg spont§n mut§ci·val keletkezŖ n®h§ny nukleotid ism®tlŖd®s kialakul§s§t kºvetŖen a 

replik§ci· sor§n a DNS sz§lak elcs¼szhatnak, ²gy a DNS polimer§z megtºbbszºrºzi ugyanazt a 

szekvencia darabot. Dinukleotid ism®tlŖd®sekn®l 4-5, tri- ill. tetranukleotid ism®tlŖd®sek eset®n 

2-3 megl®vŖ ism®tlŖd®s elegendŖ az elcs¼sz§shoz. Az sz§l elcs¼sz§ssal keletkezŖ di-, tri- ®s 

tetranukleotid ism®tlŖd®s v§ltozatok a tov§bbi replik§ci·k sor§n rºgz¿lnek a genomban, ®s 

stabilan ºrºklŖdnek (Messier ®s mtsai., 1996). 

  

1.2.  Genetikai tipiz§l§s m·dszerei 

 

1.2.1. Restrikci·s fragmenthossz polimorfizmus (RFLP) 

 A m·dszer alapja, hogy a restrikci·s endonukle§z enzimek a DNS l§ncon meghat§rozott 

szekvencia sorrendeket ismernek fel, ®s azokat elhas²tj§k. Ha mut§ci· miatt a vizsg§lt DNS 

szakasz szekvenci§ja ¼gy v§ltozik meg, hogy egy restrikci·s enzim felismerŖ helye eltŤnik vagy 

¼j felismerŖ hely keletkezik, ez elt®rŖ DNS fragment hosszk®nt ®szlelhetŖ az em®szt®st kºvetŖ 

elektrofor®zis mint§zatban (Brown, 1980; Cann ®s mtsai., 1987). A m·dszer elŖnyei kºz® 
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tartozik, hogy technikailag viszonylag kºnnyen kivitelezhetŖ, m²g h§tr§nya, hogy csak a vizsg§lt 

restrikci·s enzimek felismer®si helyeinek v§ltoz§s§t k®pes detekt§lni. 

 

1.2.2. Short tandem repeats (STR) 

 A mikroszatellit§kat r®g·ta haszn§lj§k genetikai markerk®nt. Ezen vizsg§latok elŖnye, 

hogy nagysz§m¼ STR-t p§rhuzamosan vizsg§lva nagy val·sz²nŤs®ggel kimutathat· egyedre 

jellemzŖ mint§zat. Az egyes mikroszatellita ism®tlŖd®sek hossz§t PCR reakci·t kºvetŖen 

g®lelektrofor®zissel lehet m®rni. Az STR mint§zat genetikai ujjlenyomatk®nt haszn§lhat· 

egy®nek genetikai azonos²t§s§ra (Alberts ®s mtsai., 2014; Brinkmann ®s mtsai., 1998). 

 A m·dszer igazs§g¿gyi alkalmaz§sa igen elterjedt (ez®rt v®gezz¿k ezen vizsg§latokat 

igazs§g¿gyi int®zettekkel egy¿ttmŤkºd®sben). Archaikus DNS vizsg§latra csak korl§tozottan 

alkalmas m·dszer, mivel a degrad§lt DNS fragment hossza gyakran nem elegendŖ a PCR 

reakci·hoz, ®s az STR kitekben rutinszerŤen vizsg§lt nagyobb fragmentek (>200 b§zisp§r) 

gyakran nem amplifik§lhat·k.    

 

1.2.3. Single nukleotid polimorfizmus (SNP) - SNaPshot 

 A teljes genom szekven§l§s igen kºlts®ges m·dszer, ez®rt tºbbnyire a csontmaradv§ny 

r®szleges genot²pus§t szok§s meghat§rozni. ElsŖsorban azokra a DNS szakaszokra 

koncentr§lunk, melyekben a popul§ci·k jellegzetes polimorfizmust mutatnak, melyek alapj§n az 

egy®nek elt®rŖ ¼gynevezett haplot²pusokba ®s haplocsoportokba sorolhat·k. A haplot²pus az 

egy®n nem rekombin§l·d· DNS szakaszaira jellemzŖ SNP mint§zat, melynek kiemelkedŖ 

jelentŖs®ge van az mtDNS ®s Y-kromosz·ma lesz§rmaz§s vizsg§lat§ban. A haplocsoport az 

azonos lesz§rmaz§si vonalba tartoz· haplot²pusok ºsszess®g®t jelenti. A Hum§n Genom Projekt 

nagysz§m¼ genom szekvencia ºsszehasonl²t§s§val kor§bban meghat§rozta az mtDNS ®s az Y-

kromosz·ma vonalak lesz§rmaz§si viszonyait, ®s kijelºlte a haplocsoportba sorol§shoz 

legalkalmasabb SNP poz²ci·kat. 

 A SNapShot m·dszer arr·l kapta nev®t, hogy k®pes egyetlen reakci·ban nagysz§m¼ 

SNP-t egyszerre meghat§rozni. A m·dszer multiplex PCR-t kºvetŖ egy nukleotidos primer 

extenzi·s reakci·n alapszik. Az Eur§zsi§ra jellemzŖ leggyakoribb mtDNS haplocsoportokba 

tºrt®nŖ besorol§shoz az mtDNS k·dol· szakasz§n 22 j·l jellemzett polimorf poz²ci· 

szekvenci§j§t kell meghat§rozni (Haak ®s mtsai., 2010), ®s erre a GenoCore 22 nevŤ SNapShot 
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m·dszer a legalkalmasabb. Az eur§zsiai emberekben leggyakoribb 25 Y kromosz·m§s fŖbb 

haplocsoportokba val· besorol§s§hoz szint®n kidolgozt§k a 25 jellegzetes SNP poz²ci· 

meghat§roz§s§nak SNaPshot m·dszer®t (Haak ®s mtsai., 2010), melyet GenoY25 assay-nek 

neveztek el. Munk§nk sor§n mi is ezeket a m·dszereket haszn§ltuk. 

 A primer-extenzi· (Single Base Extension = SBE) sor§n egy primert hibridiz§lunk az 

amplifik§lt DNS-darabhoz, melynek 3ô v®ge ®pp a k®rd®ses nukleotid elŖtt v®gzŖdik. Ezut§n 4 

fluoreszcensen jelºlt dideoxy nukleotidot (ddNTP) ®s polimer§z enzimet adunk a reakci·hoz, ²gy 

a  k®rd®ses poz²ci·ba egyetlen sz²nnel jelºlt nukleotid ®p¿l be (2. §bra). Mivel minden egyes 

SBE primer m®rete k¿lºnbºzŖ, ²gy azok egy szekven§l· g®len sz®tv§laszthat·k, a fluoreszcens 

fest®k sz²ne pedig el§rulja, hogy az egyes SNP poz²ci·kba melyik b§zis ®p¿lt be (Der Sarkissian, 

2011).  

 

2. §bra A felsŖ §br§n fluoreszcensem jelºlt ddNTP-®k be®p¿l®s®t, majd annak elektrofor®zis ut§ni elektroferogram k®p®t l§tjuk. 
Az als· §bra azt szeml®lteti, hogy hogyan lehet tºbb reakci· p§rhuzamosan v®gezni. Ebben a tervezett SBE primerek hossza 
k¿lºnbºzŖ, amelyek PCR ut§n a szekven§l· g®len elv§laszthat·k lesznek, ²gy hossz alapj§n beazonos²that·ak ez egyes vizsg§lt 
poz²ci·k, sz²n alapj§n pedig a SNP-t tudjuk meghat§rozni.  
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1.2.4. DNS szekven§l§s 

 A DNS-szekven§l§s az a folyamat, melynek sor§n meghat§rozz§k a DNS molekula 

nukleotid sorrendj®t. A DNS inform§ci·tartalma a szekvenci§j§ban tal§lhat·, ez®rt egy DNS 

szakaszr·l annak teljes szekvenci§ja adja a legtºbb inform§ci·t. Napjainkban a DNS-szekven§l§s 

a molekul§ris biol·gia egyik legmeghat§roz·bb eszkºz®v® v§lt. 

 Az 1970-es ®vektŖl kezdve k®t m·dszert fejlesztettek ki, amelyek kºz¿l a Sanger-f®le 

l§nctermin§ci·s (enzimatikus) m·dszer v§lt egyeduralkod·v§. A fluoreszcens detekt§l§s 

megjelen®s®vel ®s automatiz§l§s§val kºnnyebb® ®s gyorsabb§ v§lt a DNS-szekven§l§s. V®g¿l az 

ezredfordul·n jelentek meg a teljesen m§s mechanizmuson alapul·, m®g nagyobb hat®konys§g¼ 

®s olcs·bb ¼j-gener§ci·s szekven§l· m·dszerek (NGS, next-generation sequencing), amelyek az 

inform§ci·szerz®s mennyis®g®t tekintve ¼jabb forradalmi v§ltoz§st ind²tottak el a molekul§ris 

biol·gi§ban. Jelenleg ez ut·bbi m·dszereket ®s az automata l§nctermin§ci·s szekven§l§st 

p§rhuzamosan haszn§lj§k a biol·gi§ban. Mivel a Sanger f®le szekven§l§s §ltal§nosan ismert, 

ennek r®szleteire nem t®rek ki, a tov§bbiakban csak az NGS m·dszereket tekintem §t.  

 Az elm¼lt ®vek sor§n megjelent ¼gynevezett ¼j-gener§ci·s szekven§l§si technik§k nagy 

elŖrel®p®st jelentettek a szekven§l§s ter¿let®n az§ltal, hogy lehetŖv® teszik egyetlen k²s®rletben 

ak§r 10
5
-10

6
 k¿lºnbºzŖ DNS-molekula p§rhuzamos, gyors ®s automatiz§lt leolvas§s§t. Ezt a 

m·dszert nagy §teresztŖk®pess®gŤ high-throughput sequencing (HTS) m·dszernek is nevezik. 

Ezen elj§r§sok sor§n nincs sz¿ks®g a DNS-l§ncok idŖig®nyes m®ret szerinti elv§laszt§s§ra. 

H§tr§nyuk, hogy egy reakci· sor§n mindegyik molekul§b·l csak viszonylag rºvid, maximum 

n®h§ny 100 nt. hossz¼s§g¼ DNS-darab szekvenci§ja olvashat· le.  

 A piroszekven§l§st 1996-ban dolgozt§k ki, alapelve teljes m®rt®kben elt®r a Sanger-f®le 

szekven§l§st·l. A piroszekven§l§s a Ăszekven§l§s szint®zisselò' elv®n alapul, melynek sor§n 

nagysz§m¼ egysz§l¼ DNS templ§tr·l enzimatikusan komplementer sz§lakat szintetiz§lnak. A 

DNS popul§ci·t elsŖ l®p®sben egy mikrochipen rºgz²tik, ®s lok§lisan amplifik§lj§k. A nukleotid 

be®p¿l®seket egy kemilumineszcens enzim seg²ts®g®vel detekt§lj§k. Amikor egy nukleotid 

be®p¿l a DNS sz§lba, pirofoszf§t (PPi) keletkezik, ®s ennek a mennyis®g®t m®rik egy kapcsolt 

reakci·val, v®gsŖ soron a lucifer§z enzim helyi felvillan§ssal jelzi ha egy poz²ci·ban be®p¿l®s 

tºrt®nt. Minden egyes l®p®sben csak egyf®le nukleotidot adnak a rendszerhez,  ez§ltal csak az a 

molekula ad felvillan§st ahol be®p¿l®s tºrt®nt. Ha tºbb azonos nukleotid ®p¿l be egyszerre, arra a 

f®nyintenzit§s nºveked®s®bŖl lehet kºvetkeztetni. A felvillan§s hely®t a rºgz²tett szekven§land· 
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molekul§k helyzet®nek megfelelŖen nagyfelbont§s¼ kamera ®rz®keli. Kemilumineszcencia csak 

komplementer nukleotid be®p¿l®se sor§n kºvetkezik be, a be nem ®p¿lt nukleotidokat a 

kºvetkezŖ ciklus elŖtt elt§vol²tj§k. 

 A m§sodik gener§ci·s szekven§torok gy§rt§sa ®s fejleszt®se k¿lºn§ll· ipar§gg§ nŖtte ki 

mag§t. Sz§mos biotechnol·giai c®g k²n§l egym§st·l elt®rŖ m·dszereken alapul· 

szekven§torokat. Mi az SeQomics Kft. Illumina MiSeq platformotj§t haszn§ltunk, 

egy¿ttmŤkºd®s keret®ben. Ennek a m·dszer®t a Solexa c®g fejlesztette ki, melyet az Illumina c®g 

k®sŖbb felv§s§rolt. Jellegzetess®ge, hogy ez volt az elsŖ rºvid leolvas§sokat v®gzŖ technika. ElsŖ 

l®p®sben a szekven§lni k²v§nt DNS-t (ak§r teljes genomot) apr·, 100 bp-os darabokra 

fragment§lj§k. A dupla sz§l¼ DNS k®t v®g®t kijav²tj§k (ragad·s v®gek elt¿ntet®se), ®s egy 

adeninnel toldj§k meg az 3ô v®geket. Ehhez egy timin t¼lny¼l· v®ggel rendelkezŖ ¼n. adapter 

DNS-t (meghat§rozott mesters®ges szekvencia darab) lig§lnak ¼gy, hogy a molekul§k k®t v®g®re 

k®t elt®rŖ adapter ker¿ljºn.  Az adapter lig§lt DNS-darabokat NaOH-val denatur§lj§k, majd a 

DNS popul§ci·t egy szekven§l· mikrochipre viszik fel, amely az adapterrel komplementer 

oligonukleotidokat (primerek) tartalmaz sŤrŤn kihorgonyozva. A DNS fragmentumok ezekhez 

hibridiz§lnak, ®s ezzel adott helyen rºgz¿lnek. Ezut§n az ¼n. h²d-amplifik§ci·s (bridge 

amplification) m·dszerrel minden egyes molekul§t helyben felsokszoroznak. Maga a 

szekven§l§s itt is szint®zissel tºrt®nik. Az adapterhez egy  primert hibridiz§lnak, melynek 3ô 

v®ge a szekven§land· molekul§n§l v®gzŖdik. Itt a reakci·hoz egyszerre adj§k hozz§ mind a n®gy 

elt®rŖ fluorescens fest®kkel jelºlt nukleotidot (reverzibilis termin§torok). A be®p¿lt nukleotid 

fluoreszcens jel®t CCD kamer§val detekt§lj§k. Minden egyes ciklus v®g®n a nukleotid be®p¿l®se 

ut§n k®miai ¼ton lev§gj§k r·la a fluorescens fest®ket ®s a 3' blokkol·t, majd a be nem ®p¿lt 

nukleotidokkal egy¿tt lemoss§k. Ezt a folyamatot ism®tlik ciklikusan 50-150 alkalommal, ®s a 

nukleotid sorrendeket a kamer§hoz kapcsolt sz§m²t·g®p rakja ºssze l®p®senk®nt. Ezzel a 

m·dszerrel a hum§n genomot 2-3 nap alatt lehet megszekven§lni, r§ad§sul a kºlts®gek is 

alacsonyabbak mint a hagyom§nyos m·dszern®l.  

 

1.3. A mitokondri§lis genom 

 A sejtorganellumok kºz¿l a mitokondrium ®s a nºv®nyi kloroplasztisz rendelkezik ºn§ll· 

genommal. Az ember mitokondri§lis DNS-e (mtDNS) kettŖssz§l¼, cirkul§ris, 16569 b§zisp§rb·l 

§ll, ®s 37 g®nt k·dol. Az mtDNS nagyon kompakt, intronokat alig tartalmaz, a g®nek §tfedhetnek 
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egym§ssal. Nem kapcsol·dnak hozz§ hisztonok, melyek v®delmet ny¼jtan§nak a mutag®n 

hat§sok ellen. Nincsen exc²zi·s repair rendszere, ami a pontmut§ci·k elimin§l·d§s§ban venne 

r®szt, ez®rt viszonylag magas a mut§ci·s r§t§ja. A kºr¿lbel¿l 800 b§zisp§r m®retŤ hipervari§bilis 

r®gi· (HVR) nem k·dol g®neket csak szab§lyoz· szerepe van, ez®rt az itt bekºvetkezŖ 

pontmut§ci·kra kev®sb® hat a szelekci·, enn®lfogva a HVR r®gi· az mtDNS legpolimorfabb 

szakasza. A mtDNS mut§ci·s r§t§ja a nukle§ris DNS-®nek kºr¿lbel¿l t²zszerese, a HVR szakasz® 

ennek is tºbbszºrºse. A haplot²pusok elk¿lºn²t®s®re elsŖsorban a HVR-I szakaszt (nt 16024-

16365) haszn§lj§k, de n®h§ny haplocsoport (H ®s U) a HVR-II  (nt 37-340) szekvenci§kban is 

k¿lºnbºzik. Sejtt²pust·l f¿ggŖen a sejtekben tºbb sz§z vagy ak§r tºbb ezer mitokondrium 

tal§lhat·, mivel ez a sejt energiatermel®s®®rt felelŖs sejtszervecsk®je. Egyetlen mitokondriumban 

2-10 DNS molekula is lehet, ²gy az mtDNS egy sejtben 1000-10000 k·pi§ban van jelen 

(Fern§ndez-Silva ®s mtsai., 2003). Magas k·piasz§ma miatt az mtDNS megŖrzŖd®se a r®g®szeti 

maradv§nyokban nagys§grendekkel jobb, mint a sejtenk®nt csak egy k·pi§ban jelen l®vŖ genomi 

DNS-®. Archeogenetikai szempontb·l a magas k·piasz§mon k²v¿l a mitokondri§lis DNS m§sik 

jelentŖs tulajdons§ga a matern§lis ºrºklŖd®s, melynek kºszºnhetŖen inform§ci·t szolg§ltat az 

egy®n anyai §g¼ lesz§rmaz§si viszonyair·l. Az mtDNS ºrºklŖd®se sor§n nem tºrt®nik 

rekombin§ci·, ²gy a szekvenci§ban bekºvetkezŖ v§ltoz§sok kiz§r·lag a fokozatosan 

felhalmoz·d· mut§ci·knak kºszºnhetŖek. 

 

1.4.  Az Y-kromosz·ma 

 Legfontosabb biol·giai szerepe a nem meghat§roz§sa ®s a f®rfi fertilit§s biztos²t§sa. Az 

Y-kromosz·ma haploid, csak a f®rfiakban van jelen, ®s ap§r·l fi¼ra ºrºklŖdik. Az Y-

kromosz·ma 57227415 b§zisp§r hossz¼. A kromosz·ma hossz§nak 95%-§n nem j§tsz·dik le 

rekombin§ci· a mei·zis sor§n az X- ®s az Y-kromosz·ma kºzºtt. Ezt a szakaszt az Y-

kromosz·ma nem rekombin§l·d· r®gi·j§nak (Non-Recombining region of Y - NRY, Non-

Recombinig Portion Y - NRPY) h²vj§k. Ezt a r®gi·t mindk®t oldalon a kromosz·ma telomer 

szakaszain elhelyezkedŖ pszeudo-autosz·m§lis r®gi·k (kevesebb, mint 3 megab§zisnyi szakasz a 

kromosz·ma kºr¿lbel¿l 60 megab§zisnyi hossz§b·l) szeg®lyezik, melyek rekombin§ci·ja az X-

kromosz·m§val a f®rfi mei·zis gyakori ®s szab§lyszerŤ esem®nye. 

 A rekombin§ci· hi§ny§nak jelentŖs®ge, hogy a haplot²pusok, vagyis az Y-kromosz·m§n 

tal§lhat· nukleotid v§ltozatok kombin§ci·i §ltal§ban ®rintetlen¿l ad·dnak tov§bb gener§ci·r·l 
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gener§ci·ra. M§s szavakkal az Y-kromosz·ma nem rekombin§l·d· r®gi·ja egyetlen l·kuszk®nt 

ºrºklŖdik. Saj§tos jellemzŖi kºvetkezt®ben, melyek egyediv® teszik a kromosz·m§k kºzºtt, az 

Y-kromosz·ma hat®kony eszkºznek bizonyult a popul§ci·genetikusok sz§m§ra a hum§n 

diverzit§s tanulm§nyoz§s§ban ®s az apai §gi lesz§rmaz§si vonalak nyomon kºvet®s®ben. Mivel 

szekvenci§juk csak az idŖvel halmoz·d· mut§ci·k r®v®n v§ltozik, az autosz·m§lis DNS-hez 

k®pest az Y-kromosz·m§k egy viszonylag egyszerŤbb genetikai tºrt®netet Ŗriznek, ugyan¼gy 

haszn§lhat·k az apai lesz§rmaz§si vonalak rekonstru§l§s§ra, mint az mtDNS az anyai §gon. Az 

Y-kromosz·ma tov§bbi saj§tos jellemzŖje, hogy 1:1 nemi ar§ny eset®n a teljes popul§ci·ban az 

Y- v§rhat· effekt²v popul§ci·m®rete negyede b§rmelyik autosz·m§®nak, harmada az X- 

kromosz·m§®nak ®s egyenlŖ m®retŤ a mitokondri§lis DNS-®vel. Ennek megfelelŖen az Y-

kromosz·m§lis genetikai v§ltozatoss§got (csak¼gy, mint a mtDNS-®t) nagyobb m®rt®kben ®rinti 

a genetikai sodr·d§s hat§sa. A genetikai sodr·d§s felgyors²tja a k¿lºnbºzŖ popul§ci·kban az Y-

kromosz·m§lis lesz§rmaz§si vonalak ï ®s mtDNS vonalak - csoportjai kºzºtti differenci§ci·t, 

ez®rt a fºldrajzilag elk¿lºn¿lŖ popul§ci·k kºzºtt idŖvel jellegzetes elt®r®sek jºnnek l®tre 

(Jobling ®s Tyler-Smith, 2003). Ennek kºszºnhetŖ, hogy az Y-kromosz·ma ï ®s az mtDNS ï 

haplot²pusok gyakoris§ga l®nyegesen nagyobb genetikai differenci§kat mutat a popul§ci·k 

kºzºtt, mint az autosz·m§lis markerek®. A popul§ci·k genetikai vizsg§lata kimutatta, hogy az 

emberi faj genetikai v§ltozatoss§g§nak zºm®t popul§ci·n bel¿l tal§ljuk, ®s csak tºred®k®t, 10-

15%-§t a popul§ci·k kºzºtt, azonban ugyanez az ar§ny az Y-kromosz·ma elemz®sekn®l m§r 30-

40%-nak ad·dott (Lewontin, 1972). A nagyobb genetikai elt®r®s nagyobb felbont§st tesz 

lehetŖv®, ez®rt az a migr§ci·k nyomon kºvet®s®ben az Y ®s mtDNS vizsg§latoknak kiemelkedŖ 

szerep jut. Az Y-kromosz·ma popul§ci·k kºzti nagyfok¼ diverzit§s§t a t§rsadalmak 

patrilokalit§sa is magyar§zza. Kºzismert, hogy a t§rsadalmak kºr¿lbel¿l 70%-§n§l amikor k®t 

ember egybekel, tºbbnyire a nŖk v§ltanak lak·helyet, Ŗk kºltºznek a f®rj¿khºz. M§s sz·val a 

f®rfiak genetikusan kev®sb® mozd²that·k. Ennek kºvetkezm®nyek®nt egy j·val homog®nebb 

mitokondri§lis DNS elterjed®si t®rk®p alakult ki, m²g az Y-kromosz·m§k egym§st·l f¿ggetlen¿l 

diverg§l·dtak a k¿lºnbºzŖ popul§ci·kban (Seielstad ®s mtsai., 1998). Ez az eredm®ny is mutatja, 

hogy az emberi kult¼r§nak milyen hatalmas szerepe van/volt fajunk genetikai mint§zat§nak 

kialak²t§s§ban.  
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1.5.  Magyar popul§ci·k genetikai vizsg§latainak eddigi eredm®nyei 

 A magyar, illetve magyar anyanyelvŤ n®pess®g kºr®ben a popul§ci·genetikai vizsg§latok 

kezdete elsŖsorban Czeizel Endre ®s B®res Judit nev®hez fŤzŖdik (Czeizel ®s mtsai., 1991; 

Guglielmino ®s mtsai., 2000; Guglielmino ®s Beres, 1996). A tanulm§nyok mind nukle§ris 

genomi markerek, mind mtDNS ®s Y haplot²pus RFLP vizsg§lat§nak eredm®nyeit foglalt§k 

ºssze. A kezdeti, csup§n 24 genetikai marker alapj§n elv®gzett k²s®rletsorozatban sz§mos 

ellentmond§sos, nehezen magyar§zhat· eredm®nyt kaptak. ĉgy p®ld§ul az ir§niakhoz mind a 

sz®kelyek, mind a cs§ng·k ®s a kiskunok nagyobb hasonl·s§got mutattak, mint a j§szok. B®res 

®s mtsai. a magyarok finn-ugor genetikai rokons§g§nak k®rd®s®t is vizsg§lt§k Y kromosz·m§s ®s 

mtDNS markerek anal²zis®vel (Lahermo ®s mtsai., 1999), ®s eredm®nyeik szerint a magyar ®s 

finnugor n®pess®g teljesen elk¿lºn¿l egym§st·l, amit k®sŖbbi hasonl· vizsg§latok is 

megerŖs²tettek (Guglielmino ®s mtsai., 1990; Semino ®s mtsai., 2000; Vºlgyi ®s mtsai., 2009). 

 A hazai aDNS kutat§sok 2000-ben kezdŖdtek a Szegedi Biol·giai Kºzpontban, Rask· 

Istv§n kutat·csoportj§ban.  Itthon nekik siker¿lt elŖszºr §satag DNS izol§lniuk, tov§bb§ mtDNS 

haplotipiz§l§si m·dszert kidolgozniuk (Kalm§r ®s mtsai., 2000). Vizsg§lt§k a kunok eredet®t 

(Bog§csi-Szab· ®s mtsai., 2005), a magyar nyelvŤ popul§ci·k ®s honfoglal·k genetikai 

kapcsolatait (Tºmºry ®s mtsai., 2007) ®s Y-kromosz·m§s vizsg§latot (Tat) is v®geztek 

honfoglal· mint§kon (Cs§nyi ®s mtsai., 2008). 2003-t·l az archeogenetikai vizsg§latokat 

§thelyezt®k Budapestre a R®g®szeti Int®zetbe, ahol ezt kºvetŖen a kutat§si ter¿leten a napjainkig 

nem tºrt®nt m·dszertani ®s tudom§nyos elŖrel®p®s. A Budapesten v®gzett munk§kb·l 2016 

v®g®n jelent meg az elsŖ publik§ci· (CsŖsz ®s mtsai., 2016), melyben a Tºmºry ®s munkat§rsai 

§ltal haszn§lt m·dszerekkel egy nagyobb mintasz§m¼ honfoglal§s kori ®s egy kis mintasz§m¼ 

avar kori anyag mtDNS haplot²pus§t kºzºlt®k.   

 IdŖkºzben egyre tºbb recens magyar mint§b·l k®sz¿lt publik§ci· l§tott napvil§got 

amelyekben mtDNS HVR r®gi·j§t (Brandstªtter ®s mtsai., 2007; Egyed ®s mtsai., 2007), Y 

kromosz·m§s mikroszatellita l·kuszokat vizsg§lt§k (B²r· ®s mtsai., 2009). Ut·bbi cikk 

eredm®nyeit a szerzŖk k®sŖbb ¼jabb eredm®nyek alapj§n fel¿lb²r§lt§k (B²r· ®s mtsai., 2015). 

Ezen vizsg§latok mindegyike megerŖs²tette, hogy a  a magyar n®pess®g genetikailag a kºrnyezŖ 

eur·pai n®pess®ghez hasonl²t, ®s nincs kºze a finnugorokhoz. Emellett intenz²ven kutatt§k a 

finnugor n®pekre jellemzŖ Y-kromosz·m§s Tat-C csoportot alcsoportjainak megl®t®t a magyar 

®s finnugor popul§ci·kban (Feh®r ®s mtsai., 2014), ®s azt tal§lt§k, hogy ennek egyik alcsoportja 
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(L1034) kb. 20%-os gyakoris§g¼ a mansik kºzºtt, ®s kb. 3%-os gyakoris§g¼nak mutatkozott a 

sz®kelyek kºzºtt, de ugyanez a marker megtal§lhat· az ¿zb®g, ®s bask²r mint§kban is, ®s teljesen 

hi§nyzik a tºbbi magyar popul§ci·b·l.  

 Az id®zett publik§ci·k azt tan¼s²tj§k, hogy a magyarok genetikai rokons§g§nak 

intenz²ven kutat§sa ellen®re a finnugor rokons§g nem nyert megerŖs²t®st, a k®t n®pcsoportot 

legfeljebb egy nagyon v®kony genetikai sz§l kapcsolja ºssze. Ezeket az eredm®nyeket eddig 

azzal magyar§zt§k, hogy a honfoglal§st kºvetŖen jelentŖsen lecser®lŖdhetett a magyars§g 

g®nk®szlete. Az eddigi kutat§sok legnagyobb hi§nyoss§ga, hogy a r®g®szeti leletek genetikai 

vizsg§lata abbamaradt, mikºzben a szakter¿leten forradalmi v§ltoz§sok mentek v®gbe, melyek 

¼jgener§ci·s szekven§l§ssal ma m§r lehetŖv® teszik a megb²zhat· nagy felbont§s¼ genetikai 

vizsg§latokat is. M§sr®szt napjainkig teljesen hi§nyzik a magyars§g n®pcsoportokra bontott 

r®szletes, nagy felbont§s¼ genom szintŤ vizsg§lata is. Kutat§saink arra ir§nyulnak, hogy ezeket a 

hi§nyokat p·toljuk, ®s ennek sor§n elsŖk®nt a honfoglal·k nagy felbont§s¼ mtDNS vizsg§lat§t 

v®gezt¿k el Szegeden, nagysz§m¼ mint§n.  

 

1.6.  Archeogenetika 

 A r®g®szeti leletekbŖl kinyert DNS neve az §satag DNS vagy archaikus DNS (ancient 

DNA, aDNA), melynek vizsg§lata speci§lis m·dszereket ig®nyel. A r®g®szeti genetika sz¿let®se 

a XX. sz§zad v®g®re keltezhetŖ, amikor Higuchi ®s mtsai., 1984-nak siker¿lt egy 150 ®ve kihalt 

§llatb·l DNS-t izol§lni ®s megszekven§lni. Pªªbo, 1985-ben egy 2400 ®ves egyiptomi m¼mi§b·l 

vont ki aDNS-t. 2013-ban egy n®met kutat·csoportnak siker¿lt egy tºbb mint 300 ezer ®ves  

Ursus deningeri (medve) teljes mtDNS genomj§t rekonstru§lni ezzel bizony²tv§n, hogy 

megfelelŖ kºr¿lm®nyek kºzºtt az aDNS sok sz§zezer ®vig k®pes megŖrzŖdni (Dabney ®s mtsai., 

2013). 2015 november®ben kºzºlt®k a 110 ezer ®ves Denisova-i ember teljes genom 

szekvenci§j§t, melynek aDNS-®t egyetlen fogb·l vont§k ki (Sawyer ®s mtsai., 2015).  

 Az aDNS szekvenci§kb·l vil§goss§ v§lt a neandervºlgyi ®s az anat·miailag modern 

ember kºzºtti viszony (Juric ®s mtsai., 2016). Tov§bb§ a neolit kori Eur·pa g®nk®szlet®nek 

sz§rmaz§si tºrt®net®t is siker¿lt tiszt§zni (Brandt ®s mtsai., 2013; Haak ®s mtsai., 2010), majd az 

indoeur·pai nyelvcsal§d eredet®t is siker¿lt genetikai adatokkal al§t§masztani (Haak ®s mtsai., 

2015). 
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 Az ®lŖ gerincesek szervezet®ben a csontok 40%-a v²z, m²g a sz§razanyag szerves-

organikus ®s szervetlen-anorganikus alkot·r®szekbŖl §ll. A csont anorganikus ºsszetevŖi a 

sz§razanyag tartalom 65%-§t teszik ki ami nagyr®szt k§lcium-foszf§tb·l, magn®zium-foszf§tb·l 

®s k§lcium-karbon§tb·l §ll. A csontszºvet szerves §llom§nya (a sz§razanyag tartalom 35 %-a) 

osteocyt§kb·l, osteobalstokb·l, osteoclastokb·l, ®s 1-es t²pus¼ kollag®n-fibrillumokb·l §ll. A 

csontleletekbŖl sz§rmaz· aDNS legnagyobb mennyis®gben a kollag®n rostok ®s kalcium s· 

krist§lyok kºz® z§r·dott osteocyt§kb·l sz§rmazik, ®s megŖrzŖd®se f¿gg a csont eredeti 

szerkezet®tŖl valamint a maradv§nyt ®rt kºrnyezeti hat§sokt·l (hŖm®rs®klet, pH, talajv²z, stb.; 

Campos ®s mtsai., 2012; Salamon ®s mtsai., 2005). 

 A fog kev®sb® por·zus mint a csont, ez®rt a modern DNS-el ®s bakteri§lis DNS-el val· 

szennyezŖd®s®nek es®lye is alacsonyabb (Gilbert ®s mtsai., 2005). Adler ®s munkat§rsai 

kimutatt§k, hogy a gyºkeret kºrbevevŖ v®kony cement §llom§ny (cementum) mtDNS tartalma 

ºtszºr magasabb mint a dentin® (Adler ®s mtsai., 2011). A cementum tºmºtt elmeszesedŖ szºvet 

mely a foggyºk®r eg®sz®t bebor²tja. A dentin-cement hat§ron l®vŖ kis csatorn§kban mineraliz§lt 

cementoblast sejtek ŖrzŖdnek meg, ez®rt a pulpa ¿reget (pulp cavity) kºr¿lvevŖ dentin az egyik 

legjobb aDNS forr§s. Ez®rt vizsg§lataink sor§n lehetŖleg a fog gyºker®bŖl v®gezt¿k az aDNA 

extrakci·t, ®s az elsŖsorban k§lcium-foszf§tot tartalmaz· fogzom§ncot (enamel) elt§vol²tottuk. 

 A csontb·l ®s foggyºk®rbŖl kinyert aDNS-nek csak kevesebb mint 1%-a endog®n 

eredetŤ. Nemr®g mutatt§k ki, hogy a legmagasabb endog®n DNS tartalommal rendelkezŖ 

csontszºvet a hal§nt®kcsont koponyaalapi r®sz®n tal§lhat· sziklacsont (pars petrosa) (Pinhasi ®s 

mtsai., 2015), ez®rt az ut·bbi ®vekben egyre ink§bb ezt haszn§lj§k aDNS forr§sk®nt. 

 A r®g®szeti genetik§ban a legjelentŖsebb technikai neh®zs®get a mint§k csek®ly DNS 

tartalma ®s a DNS molekul§k nagyfok¼ k§rosodotts§ga okozza. Ehhez kapcsol·d· probl®m§t 

jelent a minta modern DNS-el val· beszennyez®se, amely csak speci§lis laborat·riumi 

kºr¿lm®nyekkel k¿szºbºlhetŖ ki. 

 Az aDNS munka speci§lis labor felszerelts®get ®s technol·giai fegyelmet kºvetel. A 

labornak olyan ®p¿letben kell lennie, ahol nem folynak DNS vizsg§latok az ®lŖl®ny ma ®lŖ 

v§ltozataival, hogy kiz§rhat· legyen a mint§k modern DNS-sel tºrt®nŖ beszennyez®se. Ez 

fokozottan ®rv®nyes a hum§n DNS-re, ahol a modern DNS szennyez®s sz§mtalan forr§sb·l 

sz§rmazhat, bele®rtve a r®g®szt, antropol·gust, ®s a molekul§ris biol·gust. Az aDNS laborban 

steril l®gbef¼j§ssal enyhe t¼lnyom§st kell l®trehozni, hogy az ajt·k nyit§sakor megakad§lyozzuk 
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a kintrŖl befel® ir§nyul· l®g§raml§st, amely szennyez®sek forr§sa lehet. A laborban minden  

munkaf§zis elk¿lºn¿lŖ l®gt®rben folyik, ®s az anyagok mozgat§sa szigor¼an egyir§ny¼. Az 

anyagok ®s szem®lyek elŖszºr az aDNS laborba l®pnek be, ®s csak ezt kºvetŖen ker¿lhetnek §t a 

k¿lºn ®p¿letben tal§lhat· molekul§ris laborba. A molekul§ris helyis®gbŖl az aDNS laborba nem 

ker¿lhet vissza anyag, mert azok m§r amplifik§lt hum§n DNS-sel szennyezettek lehetnek. Az 

aDNS laborba minden eszkºz ®s anyag csak alapos DNS-mentes²t®s ut§n ker¿lhet be, ami hip·s 

tºrl®ssel ®s UV kezel®ssel tºrt®nik. A steril kºrnyezet fenntart§sa ®rdek®ben minden dolgoz·nak 

csukly§s over§lt, maszkot, cipŖv®dŖt ®s kesztyŤt kell viselnie. Minden fel¿letet le kell takar²tani 

a munka elv®gz®se elŖtt ®s ut§n. ElsŖnek 3-10%-os hip·val mossuk a fel¿leteket, majd 70%-os 

etanollal, hogy letiszt²tsuk a hip·t ®s elker¿lj¿k a korr·zi·t, majd UV-sug§rz§s kºvetkezik 

(Fulton, 2012). A felsz²nek, falak tiszt§ntart§sa ®rdek®ben ®jszak§nk®nt minden¿tt UV l§mp§k 

mŤkºdnek, ®s rendszeres hip·s mos§ssal kell tiszt²tani a helyis®gek falait ®s padozat§t. A DNS 

munk§k ®s a PCR reakci·k ºsszem®r®se k¿lºn erre a c®lra szolg§l· DNS-mentes PCR f¿lk®k 

alatt tºrt®nik. Cooper ®s Poinar, 2000-ben egy kilenc pontb·l §ll· list§ban foglalt§k ºssze a 

hiteles aDNS munka kºvetelm®nyeit, ®s az al§bb felsorolt krit®riumok szigor¼ betart§s§t 

javasolt§k, melyeket mi is fokozottan betartottunk: 

ü A munkaf§zisok t®rbeli elk¿lºn²t®se: A pre-PCR labor kiz§r·lag aDNS munk§ra 

haszn§lt steril labor lehet, a post-PCR labor lehetŖleg k¿lºn ®p¿letben kapjon 

helyet. 

ü Negat²v kontrollok minden l®p®shez: Extrakci·s ®s PCR kontrollok annak 

ellenŖrz®s®re, hogy egyik munkafolyamat sor§n sem kontamin§l·dott a minta, ®s 

a vegyszerek is DNS mentesek. Ha a negat²v kontroll DNS-t tartalmaz, a k²s®rlet 

sikertelennek minŖs²tendŖ. Pozit²v kontroll haszn§lata nem aj§nlott. 

ü Molekul§ris adatok helyes ®rtelmez®se: A PCR sikere aDNS-bŖl elm®letileg 

ford²tottan ar§nyos a fragment m®rettel, 500-1000 bp fragmentek sikeres 

amplifik§l§s§nak val·sz²nŤs®ge eleny®szŖ. Ha genomi DNS-t siker¿l 

amplifik§lni, elv§rhat·, hogy a mtDNS is j·l detekt§lhat· legyen. Az adatoknak 

filogenetikailag ®rtelmezhetŖnek kell lenni¿k. 

ü Reproduk§lhat·s§g: Ugyanazon mint§b·l f¿ggetlen extrakci·nak ugyanazon 

eredm®nyt kell adnia m§s primerekkel megism®telve is. 

ü A term®k kl·noz§sa: A tipikus aDNS k§rosod§sok, tranz²ci·k kimutat§s§ra.  
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ü F¿ggetlen ism®tl®s: A mint§k egy r®sz®bŖl f¿ggetlen laborat·riumban, m§s 

kutat·k §ltal kell tudni reproduk§lni az eredm®nyeket. 

ü Biok®miai megŖrzŖd®s: Egyes biomolekul§k megŖrzŖd®se (p®ld§ul kollag®n 

vagy aminosav racemiz§ci·) ºsszef¿gg®st mutat a DNS megŖrzŖd®s®vel, ®s 

val·sz²nŤs²ti a DNS kihozatalt. 

ü Mennyis®gi meghat§roz§s: A kompetit²v PCR ®s a val·s-idejŤ (real time) PCR 

utal a reakci·ban l®vŖ kiindul· templ§t sz§lak mennyis®g®re. A szennyez®s 

mentes aDNS-ben a nagyobb molekul§k (150 bp) alacsony ar§nya jelentŖsen 

alacsonyabb a kisebb molekul§khoz (100 bp) k®pest. 

ü T§rs-maradv§nyok §llapota: A mint§val egy¿tt eltemetett §llati csontok vagy 

egy®b szerves maradv§nyok hasonl· minŖs®gben kell, hogy megŖrzŖdjenek. 

Ezeket a krit®riumokat Llamas ®s mtsai., 2017-ben  fogalmazt§k ¼jra NGS vizsg§latok 

szempontj§b·l:  

ü Negat²v kontrollok haszn§lata: Extrakci·s kontrollokat ®s templ§t n®lk¿li PCR 

kontrollokat kell alkalmazni, hogy a labor esetleges DNS kontamin§ci·j§t 

kimutathassuk (Green ®s mtsai., 2009; Kircher, 2012; Knapp ®s Hofreiter, 2010) 

ü K²s®rletek ism®tl®se: Ugyanazon mint§b·l tºbb aDNS extraktum k®sz²t®se, vagy 

azonos aDNS extraktumb·l tºbb NGS kºnyvt§r k®sz²t®se (Meyer ®s mtsai., 

2014; Orlando ®s mtsai., 2011). Ezen ism®tl®sek elv®gz®se ut§n az 

eredm®nyeknek azonosaknak kell lenni¿k. 

ü Fragment hossz: Az aDNS degrad§ci·ja miatt min®l rºvidebbek a  fragmentek 

ann§l nagyobb mennyis®gben fordulnak elŖ, a fragmentek tºbbs®ge 100 bp-n§l 

rºvidebb (Sawyer ®s mtsai., 2012). 

ü DNS megŖrzŖd®s ®s a vari§nsok lefedetts®g m®lys®ge: PCR term®k kl·noz§s§t 

kiv§ltja az NGS szekven§l§s, de ettŖl m®g a krit®riumoknak meg kell felelnie. 

Azaz meg kell hat§rozni az endog®n-exog®n szekvenci§k ar§ny§t, a DNS 

k§rosod§sokat detekt§lni kell, mennyis®g¿ket meghat§rozni, ®s a mint§ra 

jellemzŖ vari§nsoknak tºbbszºrºs lefedetts®gben kell meglenni¿k a k¿lºnbºzŖ 

egyedi szekvencia olvasatokban. 
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ü T§rs-maradv§nyok: A vizsg§lt lelettel egy¿tt felt§rt nem hum§n minta 

kontrollk®nt alkalmaz§s§val a modern hum§n DNS kontamin§ci· m®rt®ke 

kimutathat· (Rasmussen ®s mtsai., 2010; Skoglund ®s mtsai., 2012). 

ü Kontamin§ci· becsl®s: Modern hum§n DNS kontamin§ci· szintje 

megbecs¿lhetŖ elhunyt hum§n NGS eredm®nyekbŖl azon szekvencia poz²ci·k 

alapj§n, amelyek j·l jellemezettek a recens hum§n popul§ci·kban.  Ebben az 

esetben a haploid l·kuszokn§l (mtDNS, Y-kromosz·ma), egy adott pontban egy 

all®lt v§runk. Egy m§sik all®l jelenl®te kontamin§ci·ra utal, ®s ebbŖl ki lehet 

sz§m²tani a kontamin§ci· m®rt®k®t (Fu ®s mtsai., 2013; Kousathanas ®s mtsai., 

2016). 

ü Szekvencia vari§nsok valid§l§sa: A meghat§rozott haplot²pusoknak 

illeszkedni¿k kell a filogenetikai f§kba. A rosszul illeszkedŖ szekvenci§k 

m·dszertani hib§ra, vagy eddig azonos²tatlan filogenetikai vonalra utalnak, ez®rt 

ilyen esetekben a k²s®rleteket egy f¿ggetlen laborban kell megism®telni, 

k¿lºnben elŖfordulhat, hogy hib§s eredm®nyek ker¿lnek bemutat§sra. (ĂErratum 

for the Report ñAncient Ethiopian genome reveals extensive Eurasian admixture 

in Eastern Africaò (previously titled ñAncient Ethiopian genome reveals 

extensive Eurasian admixture throughout the African continentò) by M. Gallego 

Llorente, E. R. Jonò, 2016; Llorente ®s mtsai., 2015).  
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2. C®lkitŤz®sek 

 Az elm¼lt ®vekben a Szegedi Tudom§nyegyetem Term®szettudom§nyi ®s Informatikai 

kar§n, a Genetikai ®s az Embertani Tansz®k egy¿ttmŤkºd®s®nek keret®ben l®trehoztunk SZTE 

Archeogenetikai Laborat·rium§t, amely speci§lis archeogenetikai vizsg§latokra alkalmas. ElsŖ 

munk§im sor§n c®lul tŤztem ki az §satag DNS izol§l§s m·dszertan§nak optimaliz§l§s§t, ®s a 

leg¼jabb haplotipiz§l§si m·dszereket adapt§l§s§t. Ezt a c®lkitŤz®st n®h§ny h·nap alatt siker¿lt 

megval·s²tanom. Rutinra tett¿nk szert az §satag csontokb·l izol§lt mitokondri§lis DNS 

haplot²pus§nak meghat§roz§s§ban, melynek sor§n a szok§sos HVR szakaszok szekven§l§s§t 

kieg®sz²tett¿k a k·dol· szakaszok SNP haplot²pus meghat§roz§s§val a leg¼jabb SNaPshot 

technika alkalmaz§s§val. Ugyanezen m·dszerrel a jobb megtart§s¼ csontokb·l, meg tudtuk 

hat§rozni az apai §g (Y-kromosz·ma) haplocsoportj§t is.  

 Az archeogenetikai kutat§sok ter¿let®t az ut·bbi n®h§ny ®vben forradalmas²totta az 

¼jgener§ci·s szekven§l§s (NGS) m·dszer alkalmaz§sa. A laborban az elm¼lt ®vekben 

elsaj§t²tottuk az NGS kºnyvt§r k®sz²t®s m·dszer®t is. Ezek a kºnyvt§rak csak n®h§ny % hum§n 

DNS-t tartalmaznak, ez®rt a szekven§l§s elŖtt c®lszerŤ a hum§n DNS tartalmat emelni. A 

kºnyvt§rakb·l sikerrel d¼s²tottuk a teljes mtDNS genomot, melyet ily m·don el®rhetŖ §ron 

tudtunk megszekven§lni. Tov§bb§ egy kºzel 300 SNP tartalmaz· Y-kromosz·m§s d¼s²t· kitet is 

ºssze§ll²tottunk, melynek seg²ts®g®vel lehetŖv® v§lt az Y-kromosz·ma d¼s²t§sa, ®s a f®rfi §g¼ 

haplocsoport nagy m®lys®gŤ besorol§sa.  

 Ezt kºvetŖen azt a c®lt tŤzt¿k ki, hogy a be§ll²tott m·dszerekkel egy kellŖen reprezentat²v 

mintasz§mon elv®gezz¿k a honfoglal§s kori mint§k nagyfelbont§s¼ genetikai vizsg§lat§t. C®lunk 

kºzºtt szerepelt n®h§ny temetŖ teljes anyag§nak vizsg§lata, melybŖl a temetŖn bel¿li ®s temetŖk 

kºzºtti rokons§gi viszonyok is felder²thetŖk. Az ²gy kapott eredm®nyek hozz§j§rulhatnak a 

honfoglal·k sz§rmaz§s§nak kider²t®s®hez, valamint ºsszehasonl²t§si alapul szolg§lhatnak a 

tov§bbi temetŖkbŖl ®s korszakokb·l k®sŖbb elv®gzendŖ vizsg§latok sz§m§ra.   
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3. Anyagok ®s M·dszerek 

 

3.1. Mintav®tel 

ElsŖ k²s®rleteink sor§n a Karos-III . sz§m¼ temetŖj®nek (3. §bra; R®v®sz, 1996) 19 mint§j§t 

vizsg§ltuk alacsony felbont§s¼ (HVR, SNaPshot) genetikai m·dszerekkel. Ennek sor§n tºmºr 

csontokb·l, elsŖsorban combcsontb·l vett¿nk mint§t. A k®sŖbbi NGS szekven§l§sokhoz m§r 

foggyºkereket is haszn§ltunk, ahol rendelkez®sre §llt.  

 

3. §bra A Karos-III. temetŖ sorba ®s csoportokba rendezett s²rjai. A fekete nyilak a f®rfiakat, a pirosak a nŖket, a k®kek pedig a 
gyerekeket jelºlik. A vastag nyilak az idŖs korban elhunytakat jelºlik. 

 

A tov§bbiakban a Karos-I. ®s Karos-II . sz§m¼ temetŖre is kiterjesztett¿k a vizsg§latainkat, itt 

is foggyºkerekbŖl vett¿nk mint§t, ahol ez rendelkez®sre §llt. EbbŖl a h§rom temetŖbŖl az ºsszes 

felt§rt, fennmaradt leletet bevontuk a vizsg§latokba (Karos-I: 11 s²r, Karos-II: 69 s²r, Karos-III: 

19 s²r; R®v®sz, 1996). Ezt kºvetŖen n®h§ny tov§bbi honfoglal§s kori temetŖ anyag§t - Ken®zlŖ-

Fazekaszug-II, Harta-Freifelt, Magyarhomor·g, Orosh§za-Gºrbicstanya, Szabadk²gy·s-P§lliget 

®s S§rr®tudvari-H²z·fºld (4. §bra) - is bevontuk a vizsg§latokba. A Ken®zlŖ-Fazekaszug-II ®s 

S§rr®tudvari-H²z·fºld temetŖk eset®ben, ahol lehetett, m§r sziklacsontb·l k®sz²tett¿k az aDNS 

extrakci·t.  

 

4. §bra A vizsg§lt temetŖk elhelyezked®se. 
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3.2. A csontmint§k por²t§sa 

  

3.2.1. Por²t§s Dremel k®ziszersz§mmal 

 Benoit ®s munkat§rsai kidolgoztak egy olcs·, de hat®kony csontpor²t§si m·dszert, ami 

elsz²v· f¿lke alatt egy kism®retŤ f¼r·sz§rral tºrt®nik (5. §bra; Benoit ®s mtsai., 2013). A csont ®s 

fogmint§k aluf·li§ba csomagolva vagy l®gmentesen z§rhat· tasakban ker¿lnek az aDNS laborba. 

A bel®ptetŖ helyis®gben a f·li§t illetve tasakot hip·val §ttºrºlj¿k, majd a csontokat, fogakat 

mindk®t oldalr·l kºzelrŖl UV kezelj¿k 20 percig. A kezelt csontok visszacsomagolva ker¿lnek 

az ŖrlŖhelyis®gbe. 

 A szennyez®sek elker¿l®s®re a Dremel (DREMEL 3000) szersz§m f¼r·sz§r mºgºtti 

r®sz®t gumikesztyŤbe h¼zzuk. Bekapcsoljuk a l®gelsz²v·t ®s ez alatt tiszt²tjuk meg a csont 

felsz²n®t, kºr¿lbel¿l 1 mm vastags§gban, 3*2 cm-es fel¿leten. A csontfelsz²n tiszt²t§s§ra Dremel 

ref. 9903 Wolfram-karbid v§g·fejet, a foggyºk®r finomabb tiszt²t§s§hoz dr·tkef®s fejet 

haszn§lunk. A keletkezŖ por a k¿lsŖ porsz²v· egys®gbe t§vozik. 

 A por²t§s elŖtt elsz²v· tºlcs®rt cser®l¿nk, ®s a tºlcs®r al§ beilleszt¿nk egy mikroszŤrŖt (40 

ɛm nylonh§l·). A Dremel-ben fejet cser®l¿nk, ®s a ref. 570 sz§m¼ karbid fugaelt§vol²t·val 

por²tjuk a csontot. A tiszt²tott fel¿leten a fugaelt§vol²t· fej oldal§val, finom mozdulatokkal a 

tºlcs®r fºlºtt por²tjuk a csontot vagy a foggyºkeret, ²gy a por a tºlcs®rbe ker¿l ®s az §tlag 100 

ɛm-es m®retŤ szemcs®k a mikroszŤrŖben gyŤlnek ºssze (5. §bra). Alacsony fordulatsz§m 

haszn§lata javasolt, mert magas hŖm®rs®klet hat§s§ra k§rosodhat a DNS. Az aDNS kivon§shoz 

200 mg-t·l 1 g csontpor sz¿ks®ges. Az elsz²v· kikapcsol§sa ut§n csipesszel kivehetŖ a mikro-

szŤrŖ ®s a csontport egy tiszta feliratozott csŖbe ºntj¿k. Az extrakci·s kontroll csºv®t a f¿lke 

alatt kinyitjuk, ®s becsukjuk. Ez a levegŖben vagy a k®sŖbb haszn§lt vegyszerekben esetleg 

jelenl®vŖ h§tt®r DNS szennyez®s kimutat§s§ra szolg§l. 

 Ezt kºvetŖen hip·s v²zzel, majd 3%-os hidrog®n peroxiddal DNS mentes²tj¿k, ®s UP 

v²zzel ºbl²tj¿k a munkafel¿letet, a tºlcs®rt, a szŤrŖt, az elsz²v· fejet, a f¼r·sz§rakat, a csipeszt, ®s 

az elsz²v· csatlakoz· csºv®t. A megtiszt²tott szersz§mokat 20 percig UV kezelj¿k, majd 

aluf·li§ba csomagolva t§roljuk. A f¿lk®t szint®n 20 percig UV kezelj¿k. 
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5. §bra  Csontpor²t§si m·dszer Dremel multifunkcion§lis szersz§mmal (Benoit ®s mtsai., 2013) 

 

3.2.2. Por²t§s csontmalommal  

 A megtiszt²tott fel¿letŤ csontb·l kisebb darabokat szel¿nk tiszta gy®m§nt koronggal, 

majd 2 x 20 percig UV kezelj¿k a felsz²neket. A csontszeletet Dremel v§g·koronggal apr²tjuk a 

mozs§rba. A malomba maximum 8 mm §tm®rŖjŤ darabok tehetŖk, melyeket az Ŗrl®s sor§n kb. 5 

Õm-es szemcsem®retre por²tunk. A csontpor²t§sra az irodalom szerint a r§z· malmok a 

legmegfelelŖbbek, mi ezek kºz¿l a Star Beater VWR goly·smalmot haszn§ljuk. 

 

3.3. DNS kivon§s 

 Miut§n a csontpor²t§s megtºrt®nt, minden mint§b·l k®t vagy h§rom DNS kivonatot 

k®sz²tett¿nk szilika szuszpenzi·s m·dszerrel (Rohland ®s Hofreiter, 2007). A csontporokra   

extrakci·s puffert (EB) m®rt¿nk (0,45 M EDTA, 250 ɛg/ml Protein§z-K, 1% TritonX-100, 50 

mM DTT). Az EB pufferben a csontpor felold·dik, 48 ÁC-on overnight forgat§s sor§n. M§snap a 

DNS oldatot centrifug§ltuk, ami elt§vol²tja a fel nem old·dott frakci·t. Ezut§n a DNS tartalm¼ 

fel¿l¼sz·hoz kºtŖ puffert (BB, melynek ºsszet®tel®n v§ltoztattuk az egyes kivon§sokn§l, amint 

azt a k®sŖbbiekben r®szletezem) ®s 150 Õl szilika szuszpenzi·t adtunk. A kºtŖ puffer pH-j§t 

be§ll²tottuk 4-6 kºz®, GuSCN BB eset®n tºm®ny s·savval, GuHCl BB eset®n ecetsavval. A DNS 

kikºt®se a szilika szuszpenzi·hoz 3 ·r§n kereszt¿l tºrt®nt szobahŖn, sºt®tben forgatva. Ezut§n a 
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szilika szuszpenzi·t a hozz§ kºtºtt DNS-sel centrifug§ltuk, a pelletet k®tszer mostuk 80% 

etanollal, v®g¿l a DNS-t 100 Õl elŖmeleg²tett TE-be elu§ltuk. Az egyes kivon§si m·dszerek 

elt®r®seit al§bb r®szletezem:  

 

3.3.1. DNS kivon§s 1 

 Ebben az esetben a DNS-t 200-400 mg femur vagy metatarsus csontporb·l vontuk ki, a 

porhoz 4 ml EB-t adtunk. A DNS kºt®s 16 ml BB (5 M GuSCN, 25 mM NaCl, 50 mM Tris) ®s 

szilika hozz§ad§s§val tºrt®nt.   

 

3.3.2. DNS kivon§s 2 

 Itt a DNS kivon§s 100-150 mg foggyºk®r csontporb·l k®sz¿lt, a porhoz 1 ml EB-t 

adtunk. A DNS kºt®s 5 ml BB (5 M GuSCN, 25 mM NaCl, 50 mM Tris) ®s szilika 

hozz§ad§s§val tºrt®nt.  

 

3.3.3. DNS kivon§s 3 

 Ennek sor§n a csontport elŖem®sztett¿k, hogy elt§vol²tsuk a porszemcs®k felsz²n®n 

megl®vŖ k¿lsŖ DNS szennyezŖd®st, ami nºveli az endog®n DNS tartalom ar§ny§t (Damgaard ®s 

mtsai., 2015). A DNS kivon§s 400-600 mg tºmºr csontb·l tºrt®nt. A csontport elŖszºr egy ·r§n 

§t mostuk 48 ÁC-on 8 ml 0,5 M EDTA-val, majd elŖem®sztett¿k 20 percig 48 ÁC-on 4 ml 0,5 M 

EDTA ®s 100 Õg/ml Protein§z K-val. Ezut§n a centrifug§lt ¿led®khez 3 ml EB-t adtunk, ®s 

48 ÁC-on overnight forgattuk. M§snap centrifug§ltuk, ®s a fel¿l¼sz·b·l a DNS kºt®s 12 ml BB 

(5.2 M GuHCl, 100 mM NaOAc, 32% izopropanol) ®s szilika hozz§ad§s§val tºrt®nt.    

 

3.3.4. DNS kivon§s 4  

 Ezt a m·dszert Bolzano-ban alkalmaztuk. Ebben az esetben a DNS kivon§s 250 mg  

csontporb·l k®sz¿lt. A porhoz 1 ml EB-t adtunk (Triton-X ®s DTT n®lk¿l), majd 48 ÁC-on 

overnight forgattuk, centrifug§ltuk, ®s a fel¿l¼sz·hoz 10 ml BB-t (4 M GuHCl, 32% izopropanol, 

4% Tween-20, 100 mM NaOAc) ®s 100 Õl szilika szuszpenzi·t adtunk. A mos· puffer 

ºsszet®tele: 125 mM NaCl, 10 mM Tris, 1 mM EDTA, ®s 50% etanol volt. 
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3.3.5. DNS kivon§s 5  

Ezt haszn§ltuk minden NGS k²s®rlethez. A DNS kivon§s 100 mg foggyºk®rbŖl, 

sziklacsontb·l esetleg egy®b tºmºr csontb·l tºrt®nt. A csontport minden esetben elŖem®sztett¿k 

1 ml 0,5 M EDTA ®s 100 Õg/ml Protein§z K-val 30 percig 48ÁC-on. Ezut§n centrifug§ltuk, ®s az 

az elŖem®sztett csontpor ¿led®khez 1 ml EB-t adtunk, majd overnight felt§rtuk. M§snap 

centrifug§l§st kºvetŖen a fel¿l¼sz·b·l a DNS-t 6 ml BB (5,83 M GuHCl, 105 mM NaOAc, 

46,8% izopropanol, 0,06% Tween-20) ®s szilika hozz§ad§s§val kºtºtt¿k ki.   

  

3.4. PCR alap¼ haplotipiz§l§s 

 

3.4.1. mtDNS haplotipiz§l§s 

 Az mtDNS HVR-I kontroll r®gi·j§nak 413 bp hossz¼ szakasz§t (np. 15,997ï16,409) n®gy 

§tfedŖ primer p§r seg²ts®g®vel amplifik§ltuk, tov§bb§ a HVR-II r®gi·b·l is amplifik§ltunk egy 

225 bp-os szakaszt (np. 172ï327; F¿ggel®k 1. t§bl§zat; Haak ®s mtsai., 2008). A PCR reakci·t 

agar·z g®len ellenŖrizt¿k, ®s amennyiben megfelelŖ m®retŤ amplifik§tumot kaptunk - mikºzben 

a negat²v kontroll nem adott jelet - a PCR term®keket ExoSAP (Exonukle§z-I ®s FastAP 

kever®ke) reakci·val tiszt²tottuk a gy§rt· utas²t§sai szerint (Thermo Scientific), majd elk¿ldt¿k 

szekven§l§sra. Minden mint§b·l legal§bb k®t k¿lºnbºzŖ DNS kivonatb·l ism®telt¿k meg a 

szekven§l§sokat.   

 A HVR szekven§l§son k²v¿l mindegyik minta eset®n legal§bb k®t DNS kivonatb·l 

meghat§roztuk 22 k·dol· r®gi· SNP poz²ci·it is a GenoCoRe22 m·dszerrel a Haak ®s mtsai., 

2010.-ben le²rtaknak megfelelŖen (F¿ggel®k 2. ®s 3. t§bl§zat). Minden PCR reakci·ban GoTaq 

G2 Hot Start Polimer§zt (Promega) ®s BSA-t (NEB) haszn§ltunk az AmpliTaq Gold (Applied 

Biosystems) ®s RSA helyett.  

 

3.4.2. Y kromosz·ma haplocsoport meghat§roz§s 

 Az Eur§zsi§ban leggyakoribb Y haplocsoportokat a GenoY25 m·dszerrel azonos²tottuk a 

Haak ®s munkat§rsai §ltal le²rtak szerint (Haak ®s mtsai., 2010). Az eredeti m·dszerhez k®pest 

csak a multiplex PCR reakci· primer koncentr§ci·it m·dos²tottuk a kºvetkezŖk szerint: Az 

M168, M2, M89, ®s M17 PCR primereket 0.03 ɛM-os; Az M304 ®s M9 primereket 0.04 ɛM-os, 

az M242, M45, M343, ®s M175  primereket 0.05 ɛM-os; ®s az M35 primert 0.1 ɛM-os 
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koncentr§ci·ban haszn§ltuk, mivel ²gy a kapott PCR term®kek koncentr§ci·ja kiegyenl²tettebb 

lett (F¿ggel®k 4. t§bl§zat). Itt is legal§bb k®t k¿lºnbºzŖ DNS kivonatb·l v®gezt¿k el a k²s®rletet 

(F¿ggel®k 5. t§bl§zat). 

 A multiplex PCR-bŖl gyakran hi§nyoztak egyes amplifik§tumok, ez®rt a hi§nyz· vagy 

bizonytalan poz²ci·k meghat§roz§s§ra single-plex PCR reakci·kat is ºssze§ll²tottunk, melyekben 

minden esetben az adott primer p§rhoz optimaliz§ltuk a PCR reakci· kºr¿lm®nyeit. Minden 

single-plex reakci·t 25 Õl t®rfogatban v®gezt¿nk, ami 2 ɛl DNS extraktumot, 2.5 mM MgCl2-t, 6 

ɛM primereket, 0.25 mM dNTP-®t, 1 mg/ml BSA-t, 1 U GoTaq G2 Hot Start Polimer§zt ®s Flexi 

puffert tartalmazott. A primerek optimaliz§lt annealing hŖm®rs®kletei a kºvetkezŖk voltak: az 

M170, M126, M304 primerek® 62 ÁC, az S21 primer® 57 ÁC, ®s az M172 primer® 55 ÁC. A PCR 

program a kºvetkezŖ l®pesekbŖl §llt:  95 
o
C 2 perc denatur§ci·, majd 50 ciklus a kºvetkezŖ 

l®p®sekkel: 95 
o
C 20 m§sodpercig, annaeling 30 m§sodpercig, 72 

o
C 30 m§sodpercig, majd 

v®gsŖ extenzi· 72 
o
C 5 percig. Minden PCR reakci· eset®n templ§t n®lk¿li negat²v kontrollal 

z§rtuk ki, hogy a PCR term®k nem k¿lsŖ DNS szennyezŖd®sbŖl sz§rmazott. A PCR term®keket 

agar·z g®lbŖl tiszt²tottuk, majd az SNP poz²ci·t SBE reakci·val hat§roztuk meg, a GenoY25 

m·dszerben le²rtak szerint (F¿ggel®k 4. t§bl§zat), de ez esetben reakci·khoz 1 mg/ml BSA-t is 

adtunk.   

 

3.4.3. STR 

 A temetŖn bel¿li lehets®ges rokons§gi viszonyok meg§llap²t§s§ra autosz·m§s STR, ®s  

Y-kromosz·ma STR k²s®rleteket is v®gezt¿nk (F¿ggel®k 6. t§bl§zat). Az Y-STR eredm®nyekbŖl 

az Y haplocsoportra is lehet kºvetkeztetni, ami f¿ggetlen m·dszerk®nt szolg§l a GenoY25 

eredm®nyek megerŖs²t®s®re is. Az Y-kromosz·ma amplifik§l§st a budapesti BŤn¿gyi Szak®rtŖi 

®s Kutat·int®zetben kivitelezt®k a PowerPlex Y23 kittel (Promega), ami 23 Y-STR l·kuszt 

vizsg§l. Az STR fragment m®reteket ®s all®lokat  Genetic Analyserrel  hat§rozt§k meg (3130 ®s 

3500 Life Technologies, Foster City, CA, USA), a GeneMapper ID-X v.1.4 szoftver 

seg²ts®g®vel. Az STR all®lek alapj§n az Y-kromosz·ma haplocsoport meghat§roz§sa az FTDNA 

Haplogroup Predictor Program-j§val tºrt®nt. 

 Az autosz·m§lis STR anal²zist a Szegedi Tudom§nyegyetem, Igazs§g¿gyi Orvostani 

Tansz®k®n a PowerPlex ESX 17 System kittel (Promega) v®gezt®k, a gy§rt· utas²t§sait kºvetve. 

Az STR fragmentek m®ret®t ABI PRISM 310 Genetic Analyser (Life Technologies) kapill§ris 
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elektrofor®zises berendez®ssel hat§rozt§k meg a GeneMapper ID v3.2 (Applied Biosystems) 

szoftver seg²ts®g®vel (F¿ggel®k 6. t§bl§zat). 

 

3.4.4. Az aDNS adatok hiteless®ge 

 Az §satag DNS munk§kat az erre c®lra kialak²tott steril l®gbef¼j§ssal rendelkezŖ, 

elk¿lºn²tett helyis®gekbŖl §ll· aDNS laborban v®gezt¿k a Szegedi Tudom§nyegyetem Genetikai 

Tansz®k®n, figyelembe v®ve a bevezet®sben r®szletesen bemutatott kºvetelm®nyeket (Knapp ®s 

mtsai., 2012). A PCR reakci· ºssze§ll²t§s§t kºvetŖ Ăposzt-PCRò munk§kat az ®p¿let t§voli, 

elk¿lºn²tett sz§rny§ban, az SZTE Embertani Tansz®k helyis®g®ben kialak²tott molekul§ris 

laborban v®gezt¿k.  

 A k²s®rletek sor§n sz§mos k¿lsŖ DNS szennyez®st kik¿szºbºlŖ strat®gi§t alkalmaztunk 

(Champlot ®s mtsai., 2010): a vizet sug§rkezelt¿k (5 kGy gamma sug§rz§ssal), az enzimeket, 

dNTP ®s primereket hŖ®rz®keny hl-dsDN§zzal kezelt¿k ®s a puffereket UV-val sug§roztuk. Egy 

minta tºbb DNS extraktum§b·l is elv®gezt¿k a haplotipitz§l§st, valamint minden PCR reakci· 

szennyez®smentess®g®t templ§t n®lk¿li PCR-rel ellenŖrizt¿k. Csak azokat az eredm®nyeket 

fogadtuk el ahol a negat²v kontroll nem adott PCR term®ket. 

 H§rom minta eset®ben (15, 16, ®s 19) a DNS kivon§st ®s a HVR haplotipiz§l§st 

megism®telt¿k az EURAC laborj§ban Bolzano-ban, ami a szegedivel azonos eredm®nyt adott. A 

SNaPshottal meghat§rozott n®gy Y-kromosz·m§s haplocsoportb·l kettŖt Y-STR anal²zissel is 

megerŖs²tett¿nk. 

 Meghat§roztuk a k²s®rletet v®gzŖ kutat·k haplot²pus§t, mint elsŖdleges lehets®ges DNS 

szennyez®s forr§st, ®s azok egyik mint§val sem mutattak egyez®st.  Nagysz§m¼, ma §zsiai 

elterjedetts®get mutat· mitokondri§lis haplot²pust siker¿lt azonos²tanunk, melyek nagyon ritk§k 

a recens magyar popul§ci·kban, ez®rt nem sz§rmazhattak szennyez®sbŖl. MindezekbŖl az 

kºvetkezik, hogy az §ltalunk meghat§rozott haplot²pusok nem k¿lsŖ szennyezŖd®sbŖl 

sz§rmaznak, hanem val·ban a vizsg§lt mint§kb·l kivont DNS-re jellemzŖk.  
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3.5. NGS alap¼ haplotipiz§l§s 

 

3.5.1. Kºnyvt§r k®sz²t®s 

 A kºnyvt§r 50 Õl DNS kivonatb·l indult ki, vagyis 50 mg fogporb·l kinyert DNS-bŖl. Ez 

§tlag 0,1-0,8 ng/ml ºssz DNS-t tartalmazott, melynek csak 1-5%-a hum§n DNS, azaz egy 

szekven§l· kºnyvt§r kb. 0,05ï0,4 ng hum§n DNS-t, ®s 20-100-szor ennyi talajmikroba DNS-t 

tartalmaz. A DNS extraktumot elŖszºr r®szleges uracil-DNS-glikozil§z (UDG) kezel®snek 

vetett¿nk al§, amely elt§vol²tja az aDNS-re jellemzŖ nagymennyis®gŤ deamin§lt citozin (=uracil) 

nagyr®sz®t, melyek n®lk¿l timink®nt jelentkezn®nek a v®gsŖ szekvenci§ban. Ezut§n az aDNS-re 

jellemzŖ s®r¿lt molekula v®geket blunt-end repair reakci·val hoztuk lig§lhat· §llapotba (Rohland 

®s mtsai., 2015). Ezut§n a jav²tott DNS-t MinElute oszlopon (Qiagen) tiszt²tottuk, ®s adapter 

lig§l§ssal kettŖs sz§l¼ kºnyvt§rat k®sz²tett¿nk azokb·l, a Meyer ®s Kircher, 2010-ben le²rtaknak 

megfelelŖen. Ez elsŖ l®p®sben k®t rºvidebb adapter lig§l§s§t jelenti, amit a megmarad· nickek ®s 

egyessz§l¼ szakaszok Ăbefoltoz§saò kºvet Bst polimer§zzal az ¼n. adapter fill-in reakci·ban. 

Ezut§n a kºnyvt§rakat elŖamplifik§ltuk 2x50 Õl PCR reakci·ban, mely 800 nM-os IS7 ®s IS8 

primereket, 200 ÕM dNTP mixet, 2 mM MgCl2, 0,02 U/Õl GoTaq G2 Hot Start Polimer§zt 

(Promega) ®s 1X GoTaq puffert tartalmazott. A PCR program a kºvetkezŖ l®pesekbŖl §llt:  96 
o
C 

6 perc, 16 ciklus ezen l®p®sekbŖl: 94 
o
C 30 m§sodperc, 58 

o
C 30 m§sodperc, 72 

o
C 30 

m§sodperc, majd a v®gsŖ extenzi· 64 
o
C 10 perc. Ezt ism®t MinElute tiszt²t§s kºveti, melynek 

v®g®n a kºnyvt§rakat 50 Õl 55 
o
C-os EB pufferbe (Qiagen) elu§ltuk, ®s a koncentr§ci·jukat 

megm®rt¿k Qubit-al (Thermo Fisher Scientific). Amennyiben a kºnyvt§rak koncentr§ci·ja 5 ng/Õl 

alatt volt, ¼jra amplifik§ltuk azokat 5-12 ciklussal a koncentr§ci· f¿ggv®ny®ben. V®g¿l mindegyik 

preamplifik§lt kºnyvt§r koncentr§ci·ja 10-50 ng/Õl kºz® ker¿lt, 50 Õl t®rfogatban.  

 Ezt kºvetŖen 50 ng preamplifik§lt kºnyvt§rat kettŖs index§ltunk (F¿ggel®k 8. t§bl§zat) 

Kircher ®s mtsai., 2012 szerint. Ez ¼gy zajlik, hogy egy ¼jabb PCR reakci·ban tov§bbi adapter 

szekvenci§kat illeszt¿nk a molekul§k v®g®re, amely miden egyes mint§n§l egyedi szekvencia 

azonos²t·kat, òindexeketò is tartalmaz, ami a mint§k kever®se ®s egy¿ttes amplifik§l§sa, 

szekven§l§sa mellett is biztons§ggal lehetŖv® teszi az egyes mint§khoz tartoz· szekvenci§k 

azonos²t§s§t. Az 50 Õl-es index§l· PCR reakci· 1000 nM P5 ®s P7 index§l· primereket ®s 1 x 

KAPA HiFi HotStart ReadyMix-et (Kapa Biosystems) tartalmazott. A PCR program a kºvetkezŖ 

l®pesekbŖl §llt: 98 
o
C 3 perc, 6 ciklus ezen l®p®sekbŖl: 98 

o
C 20 m§sodperc, 66 

o
C 10 m§sodperc, 
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72 
o
C 15 m§sodperc, majd a v®gsŖ extenzi· 72 

o
C 30 m§sodperc. Az index§lt kºnyvt§rakat 

MinElute oszlopon tiszt²tottuk, majd a koncentr§ci·jukat meghat§roztuk Qubit-al, v®g¿l a 

fragment eloszl§sukat Agilent 2200 TapeStation Genomic DNA ScreenTape-en ellenŖrizt¿k. 

Mivel a tov§bbi l®p®sek sor§n a mint§k kever®se jelentŖs kºlts®g ®s munka megtakar²t§st jelent, 

a kettŖs index§l§s az eredm®nyek megb²zhat·s§ga szempontj§b·l n®lk¿lºzhetetlen.   

 

3.5.2. mtDNS d¼s²t§s ®s szekven§l§s 

 A hibridiz§ci·s d¼s²t§s az endog®n hum§n DNS ar§ny§nak emel®s®re szolg§l. Az mtDNS 

d¼s²t§shoz biotinil§lt mtDNS csalikat k®sz²tett¿k 3 §tfedŖ long-range PCR term®kbŖl (Maricic ®s 

mtsai., 2010) alapj§n, de a kºvetkezŖ primer p§rokkal: L14759-H06378, L10870-H14799, 

L06363-H10888 (Haak ®s mtsai., 2010). 

 A d¼s²t§st a Maricic ®s mtsai., 2010-ben ²rtaknak megfelelŖen v®gezt¿k, a kºvetkezŖ 

m·dos²t§sokkal: a mindegyik kºnyvt§r molekula v®g®n megl®vŖ, egym§ssal hibridiz§lni k®pes 

adapterek lefed®s®re az al§bb felsorolt 4 blokkol· olig·t haszn§ltuk 3 ÕM-os koncentr§ci·ban: 

BO1.P5.part1F: AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACAC-Phosphate, 

BO2.P5.part2F ACACTCTTTCCCTACACGACGCTCTTCCGATCT-Phosphate, 

BO4.P7.part1 R GTGACTGGAGTTCAGACGTGTGCTCTTCCGATCT-Phosphate ®s 

BO6.P7.part2 R CAAGCAGAAGACGGCATACGAGAT-Phosphate.  

 Egy hibridiz§ci·s d¼s²t§s sor§n 300 ng biotinil§lt csalihoz 30 Õl Dynabeads MyOne 

Streptavidin C1 m§gneses gyºngyºt (Thermo Fisher Scientific) adtunk. Egy d¼s²t§sban 20 kettŖs 

index§lt kºnyvt§rat kevert¿nk ºssze (mindegyikbŖl 300-300 ng-nyit), majd azokat MinElute 

oszlopon koncentr§ltuk. Ha kevesebb mint§t d¼s²tottunk egy¿tt, ar§nyosan kevesebb csalit 

haszn§ltunk. A hibridiz§ci· Agilent hibridiz§ci·s oldatban tºrt®nt, 64 Õl v®gt®rfogatban, 2 napig 

65 
o
C-on forgatva, melynek sor§n a denatur§lt kºnyvt§r molekul§k adapter v®geit a fenti 

blokkol·k fedik, ²gy az egyessz§l¼ kºnyvt§r molekul§k homol·g szekvenci§i a streptavidin 

m§gnesgyºngyºkhºz kihorgonyzott biotinil§lt hum§n mtDNS csalihoz hibridiz§lnak. Mos§s ut§n 

a gyºngyºkhºz kikºtºtt d¼s²tott kºnyvt§rakat 20 Õl v²zben reszuszpend§ltuk, majd a DNS 

leold§sa a gyºngyºkrŖl  60 Õl-es PCR reakci·ban tºrt®nt, mely 2000 nM IS5 ®s IS6 primereket 

®s 1 x KAPA HiFi HotStart ReadyMix tartalmazott. A PCR program a kºvetkezŖ l®pesekbŖl §llt:  

98 
o
C 1 perc, 10 ciklus a kºvetkezŖk szerint: 98 

o
C 1 perc, 60 

o
C 30 m§sodperc, 72 

o
C 30 

m§sodperc, majd a v®gsŖ extenzi· 72 
o
C 30 m§sodperc. Ez a PCR reakci· kettŖs sz§l¼v§ ²rja az 
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egyes sz§l¼ d¼s²tott molekul§kat, ®s egyben olyan mennyis®gŤre amplifik§lja azokat, hogy a 

MiSeq platformra felvihetŖk legyenek. A d¼s²tott, felsokszorozott ®s ºsszevont kºnyvt§rakat 

MinElute oszlopon tiszt²tottuk ®s 15 Õl EB pufferbe oldottuk le.    

 A kºnyvt§rak koncentr§ci·j§t Qubit-al hat§roztuk meg, a minŖs®g¿ket Agilent 2200 

TapeStation Genomic DNA ScreenTape-en ellenŖrizt¿k, ®s amennyiben a molekul§k m®ret 

eloszl§sa ®s koncentr§ci·ja az elv§r§soknak megfelelŖ volt ezut§n ker¿lhetett sor a 

szekven§l§sra. Ezt a SeqOmics Kft. v®gezte, MiSeq szekven§l· platformon MiSeq Reagent Kit 

v3-el (Illumina, MS-102-3003), amely 2x150 bp paired-end szekvenci§kat §ll²t elŖ, vagyis a 

molekul§kat mindk®t v®grŖl megszekven§lja, ®s az adapterek leolvas§sa ut§n a szekvenci§kat 

egyedi mint§nk®nt csoportos²tja. 

 

3.5.3. Genomi d¼s²t· kit 

 Az Y-kromosz·ma haplocsoportok meghat§roz§sa c®lj§b·l az Y-kromosz·ma informat²v 

SNP-t tartalmaz· szakaszait is d¼s²tottuk hibridiz§ci·val. A sokkal kevesebb k·pi§ban jelenl®vŖ 

genomi aDNS d¼s²t§s§ra RNS csalikat haszn§ltunk, mivel a DNS-RNS hibridiz§ci· 

hat®konys§ga jobb. ¥sszesen 191 db filogenetikailag informat²v SNP v§lasztottunk ki, amely az 

ºsszes fŖcsoport meghat§roz§s§hoz sz¿ks®ges SNP-t tartalmazta, de az Eur§zsi§ban gyakori 

haplocsoportok eset®n nagysz§m¼ alcsoport SNP-j®t is (Van Oven ®s mtsai., 2014; F¿ggel®k 9. 

t§bl§zat). Az Y-kromosz·m§s SNP-kkel egyszerre n®h§ny autosz·m§s SNP-t is d¼s²tottunk, ezek 

kºzºtt megtal§lhat· az egy®nek (®s rokonok) azonos²t§s§hoz haszn§lhat· 52 SNPforID (Amigo 

®s mtsai., 2008; Sanchez ®s mtsai., 2006), tov§bb§ a lakt·z intoleranci§val kapcsolatba hozott 

SNP-®k (Enattah ®s mtsai., 2002), n®h§ny haj, bŖr, szemsz²n meghat§roz§shoz haszn§latos 

marker (Edwards ®s mtsai., 2010; Valenzuela ®s mtsai., 2010) tov§bb§ n®h§ny r§kkal 

kapcsolatba hozott genomi r®gi·t (p53, K-ras, retinoblastoma stb.).  

 Az SNP-kre tervezett szintetikus csalik 120 nukleotid hossz¼ r®szt fednek le ¼gy, hogy 

ezt a szakaszt h§rom §tfedŖ 80 nukleotid hossz¼ r®szre v§gtuk. A gy§rt· sz§m²t·g®ppel 

ellenŖrizte a tervezett csalik minŖs®g®t ®s specifikuss§g§t (MyBaits kit, MYcroarray, USA). 

 

3.5.4. NGS szekvencia ki®rt®kel®s 

 ElŖszºr a szekvencia olvasatokr·l (read) a cutadapt szoftverrel (Martin, 2011) lev§gtuk 

az adaptereket. A read-ek minŖs®g®t FastQC programmal §llap²tottuk meg (Andrews, 2016). Az 
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adatk®szletbŖl elt§vol²tottuk a 25 nukleotidn§l rºvidebb read-eket, melyek kis m®ret¿k miatt 

rosszul illeszthetŖk. A vizsg§latra k®sz read-eket a hum§n GRCh37.75 mtDNS referencia 

genomra t®rk®pezt¿k a Burrows Wheeler Aligner (BWA) v0.7.9 szoftverrel (Li ®s Durbin, 2009). 

A GRCh37.75 human referencia genom az mtDNS revised Cambridge Reference Sequence-§t 

(rCRS, NC_012920.1) tartalmazza (Andrews ®s mtsai., 1999). Ezut§n elt§vol²tottuk a 

gyeng®bben illeszkedŖ read-eket. MegjegyzendŖ, hogy az esetleges sejtmagi eredetŤ rosszul 

illeszkedŖ mitokondium szekvenci§k  (NUMT) jelenl®te az aDNS-ben eleny®szŖ. Az illesztett  

szekvenci§kb·l ¼n. BAM f§jlok k®sz¿ltek, melyek szort²roz§sa ®s jelºl®se a Samtools 1.1 (Li ®s 

mtsai., 2009) programmal k®sz¿lt. A szekvenci§kban megjelenŖ PCR duplik§tumokat  a Picard 

Tools v 1.113 (Wysoker ®s mtsai., 2013) programmal t§vol²tottuk el. Ezt kºvetŖen megbecs¿lt¿k 

az §satag DNS-re jellemzŖ DNS k§rosod§sok (elsŖsorban C>T, G>A tranz²ci·k) ar§ny§t a 

MapDamage 2.0 szoftverrel (J·nsson ®s mtsai., 2013). Ezek megl®te elsŖsorban a molekula 

v®geken bizony²tja a DNS archaikus mivolt§t, ®s az®rt v®gezt¿nk csup§n r®szleges UDG 

kezel®st, hogy ezekbŖl az aDNS-re jellemzŖ Ăujjlenyomatokb·lò maradjon n®h§ny a 

molekul§kon. Ezt kºvetŖen leolvastuk a szekvenci§t, melynek sor§n a Freebayes (Garrison ®s 

Marth, 2012) program seg²ts®g®vel azonos²tottuk a referencia genomt·l elt®rŖ SNP-ket, majd 

ezekbŖl ¼n. variant call file-t (VCF) §ll²tottunk elŖ, amely az ºsszes elt®r®st list§zza. Az ²gy 

kigyŤjtºtt vari§nsokat manu§lisan is ellenŖrizt¿k az Integrative Genomics Viewer (IGV) 

program haszn§lat§val (Robinson ®s mtsai., 2011; Thorvaldsd·ttir ®s mtsai., 2013). V®g¿l az 

ellenŖrz®sen §tesett VCF f§jlokb·l FASTA szekvencia f§jlokat §ll²tottunk elŖ a Genom Analysis 

Tool Kit (GATK v3.5) FastaAlternateReferenceMaker programmal (McKenna ®s mtsai., 2010). 

 

3.6. Adatelemz®s adatb§zisok felhaszn§l§s§val 

 

3.6.1. Popul§ci·genetikai vizsg§lat 

Az NGS k²s®rleteket megelŖzŖ elsŖ adatsorunk egy alacsony felbont§s¼ haplot²pus 

gyŤjtem®ny volt, amely a Karosi III. sz§m¼ temetŖ popul§ci·j§nak  HVR szekvenci§it ®s 

SNaPshot poz²ci·it tartalmazta. Az itt bemutatott ki®rt®kel®s erre az adatsorra vonatkozik. Az 

adatelemz®s sor§n azt felt®telezt¿k, hogy a temetŖ egyetlen popul§ci·t k®pvisel, ez®rt a 

karosihoz genetikailag kºzel §ll· ®lŖ ®s kihalt popul§ci·k megkeres®se c®lj§b·l a temetŖ 

haplocsoportjainak eloszl§s§hoz legjobban hasonl²t· popul§ci·kat kerest¿nk a fellelhetŖ 
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adatb§zisokb·l. Ehhez elŖszºr ºssze§ll²tottunk egy saj§t adatb§zist, amely 35 Eur§zsi§b·l eddig 

azonos²tott archaikus (kihalt) popul§ci·t tartalmaz (mintasz§m=1072). Ebben az adatb§zisban a 

hasonl· haplocsoport eloszl§s¼ rokon csoportokat ºsszevontunk, p®ld§ul az eur·pai kora ®s 

kºz®p Neolit popul§ci·kat, valamint a k®sŖ Neolit ®s korai bronzkor popul§ci·it. A K§rp§t-

medenc®bŖl sz§rmaz· hasonl· kor¼ mint§kat azonban nem vontuk ºssze. Az adatelemz®sbe k®t, 

r®szben §tfedŖ, kor§bban publik§lt honfoglal· popul§ci·t is belevett¿k (Bog§csi-Szab· ®s mtsai., 

2008; Tºmºry ®s mtsai., 2007). A ma ®lŖ n®pcsoportok 111 popul§ci·j§t tartalmaz· adatb§zis§t a 

budapesti BSZKI munkat§rsai bocs§tott§k rendelkez®s¿nkre (mintasz§m=20748; F¿ggel®k 7. 

t§bl§zat). Ezt kºvetŖen sz§m²t·g®ppel meghat§roztuk az ºsszes popul§ci· haplocsoport 

eloszl§s§t, melynek sor§n 26 fŖ haplocsoportot vett¿nk figyelembe. A sz§m²t·g®pes 

algoritmusokat Juh§sz Zolt§n fizikus, a KFKI munkat§rsa dolgozta ki, ®s az elemz®st is Ŗ 

v®gezte. 

 Az archaikus ®s recens popul§ci·k haplocsoport eloszl§s§nak ºsszehasonl²t§s§ra a Self 

Organising Cloud (SOC) algoritmust alkalmaztuk. Ez egy olyan klasztereket (csoportokat) 

alkot· algoritmus, amely a 26 dimenzi·s (26 f®le haplocsoportot tartalmaz·) haplocsoport 

eloszl§sok hasonl·s§ga alapj§n automatikusan csoportos²tja a popul§ci·kat. Ezt az algoritmust 

kor§bban m§r sikerrel alkalmazt§k a genetika ®s a n®pzene tudom§ny ter¿let®n (Juh§sz ®s mtsai., 

2015; Pamjav ®s mtsai., 2013, 2012). 

Emellett a rangsor anal²zis (iterative rank correlation = IRC) algoritmust is alkalmaztuk, 

amely a popul§ci·k egyes haplocsoportjainak gyakoris§g ®rt®kei kºzºtt keres ºsszef¿gg®st. 

Ennek az az ®rtelme, hogy amennyiben tºbb haplocsoport egy¿ttesen terjed egy kºzºs fºldrajzi 

ter¿letrŖl, akkor az v§rhat·, hogy a gyakoris§g ®rt®keik kºzºtti ºsszef¿gg®s megmarad az 

ut·dpopul§ci·kban is (Juh§sz ®s mtsai., 2016). Ezzel a m·dszerrel nem egyetlen haplocsoport 

eredet®t ®s v§ndorl§si mint§zat§t vizsg§ljuk, hanem egy¿ttesen terjedŖ haplocsoport p§rokat, 

h§rmasokat, stb. azonos²thatunk. Az archaikus ®s recens popul§ci·k eloszl§sait ºsszevetve ezzel 

a m·dszerrel kider²thetŖ, hogy egy adott haplocsoport eloszl§s Ŗsi, vagy kºzelm¼ltbeli 

kevered®st t¿krºz-e, ugyanis amennyiben ugyanazt az eloszl§st tal§ljuk a mai popul§ci·ban mint 

az archaikus mint§ban, akkor a kevered®s val·sz²nŤleg az archaikus minta kor§t megelŖzŖen 

tºrt®nt. 
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3.6.2. Filogenetikai vizsg§lat 

Ezen vizsg§latok c®lja az, hogy a teljes adatb§zisb·l az egyes karosi egy®nek 

haplot²pusaihoz legkºzelebbi haplot²pusokat ºsszegyŤjtve azok lehets®ges lesz§rmaz§si 

kapcsolatait §br§zolja egy tºrzsf§n. Ehhez a Median Joining (M-J) Network algoritmust 

haszn§ltuk (Network 5.0.0.0 program, (Bandelt ®s mtsai., 1999), az elemz®st a BSZKI 

munkat§rsa, Feh®r Tibor v®gezte). A fa ®p²t®se az egyes haplot²pusok HVR-I r®gi·iban tal§lhat· 

SNP vari§ci·k alapj§n tºrt®nt. 

 

 Az NGS-sel meghat§rozott teljes mtDNS genomok filogenetikai vizsg§lata a fentebb 

le²rtt·l teljesen f¿ggetlen adatelemz®ssel tºrt®nt. Ehhez egy ¼jabb adatb§zist kellett l®trehoznunk, 

amely az NCBI adatb§zis§ban fellelhetŖ ºsszes recens Homo sapiens mitokondrium genomot 

tartalmazta (mintasz§m=32683), amit kieg®sz²tett¿nk tov§bbi publik§latlan magyar mint§kkal 

(mintasz§m=194) ®s az European Nucleotid Archives-ben valamint a szakirodalomban tal§lhat· 

ºsszes ismert archaikus mtDNS genommal (mintasz§m=458) is. Ez az adatb§zis teh§t az eg®sz 

vil§gr·l eddig ismert ºsszes mtDNS genomot tartalmazza, ®s nagyon informat²v, mivel a mint§k 

tºbbs®g®t ¼gy gyŤjtºtt®k, hogy abban az ºsszes fºldrajzi r®gi· ®s n®pcsoport k®pviselve legyen. 

Az egyes al-haplocsoportok jellegzetes fºldrajzi eloszl§st mutatnak, ®s ezek alapj§n k®sz¿lt a 

h²res Ăout of Africaò genetikai t®rk®p is.  

Az ²gy ºssze§ll²tott adatb§zisban szereplŖ ºsszes szekvencia haplot²pus§t meghat§roztuk a 

HaploFind programmal (Vianello ®s mtsai., 2013). Ezut§n ebbŖl kiv§lasztottuk az 

ºsszehasonl²tand· mint§val megegyezŖ ®s ahhoz kºzeli haplot²pus¼ mint§kat, majd az ²gy kapott 

alcsoportokkal dolgoztunk tov§bb. Az egyes haplot²pus csoportok szekvenci§it a MAFFT v 7 

(Katoh ®s mtsai., 2002; Katoh ®s Standley, 2013) G-INS-1 progressz²v m·dszerrel illesztett¿k. 

Ezen illeszt®seket a MEGA v. 7.0.14 (Kumar ®s mtsai., 2016) programmal konvert§ltuk §t ¼n. 

NEXUS f§jlokk§, amely az illesztett szekvenci§kb·l kigyŤjti, ®s rendezi az elt®r®seket. A 

NEXUS f§jlokb·l a PopART programmal (Leigh ®s Bryant, 2015) k®sz²tett¿nk Median-Joining 

Network-ºt (Bandelt ®s mtsai., 1999), amely nem m§s mint egy filogenetikai lesz§rmaz§si fa, 

mely szeml®letesen §br§zolja a hasonl· szekvenci§k egym§st·l val· filogenetikai t§vols§g§t ®s 

legval·sz²nŤbb lesz§rmaz§si viszonyait. V®g¿l az adatb§zisb·l ®s a publik§ci·kb·l egyenk®nt 

visszakerest¿k a vizsg§lt mint§nkkal megegyezŖ, ®s ahhoz legkºzelebbi szekvenci§k fºldrajzi 

sz§rmaz§si hely®t.     
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4. Eredm®nyek 

 

4.1. PCR alap¼ eredm®nyek 

 

4.1.1. mtDNS haplot²pusok 

ElsŖ k²s®rleteinkben a Karos-III. temetŖ 19 s²rj§nak 17 lelet®bŖl tudtunk sikeresen 

mtDNS-t kivonni ®s meghat§rozni az egy®nek r®szleges anyai haplot²pus§t, a teljes HVR-I ®s a 

r®szleges HVR-II szakasz szekven§l§s§val, illetve a k·dol· r®gi· 22 SNP pontj§nak a 

meghat§roz§s§val. A 2. ®s 7. sz§m¼ mint§k adatait kivett¿k az eredm®nyek kºz¿l, mert a DNS 

rossz megŖrzŖd®se miatt bizonytalan a besorol§suk. A 17 minta 7 fŖ haplocsoportba ®s 13 

haplot²pusba sorolhat· (1. t§bl§zat).  

 

1. t§bl§zat  A Karos-III temetŖ 17 lelet®bŖl azonos²tott haplot²pusok ºsszefoglal· t§bl§zata. Vizsg§lt szakaszok: HVR-I: nt. 
16050-16400,  HVR-II: nt. 190-309,  ®s a k·dol· r®gi·ban 22 SNP, a GenoCore22 szerint. A mut§ci·k §ltal defini§lt 
haplot²pusokat a Haplogrep programmal hat§roztuk meg, amely a tal§lt SNP-k alapj§n r®gi·k alapj§n megad egy %-os ®rt®ket, 
ami azt jelzi, hogy a minta a meghat§rozott SNP-k alapj§n mekkora val·sz²nŤs®ggel tartozik az adott haplot²pusba. 

Mint a 

(s²rsz§m) 

HVR-I mut§ci·k 

(poz²ci· -16000) 
HVR-II ®s k·dol· r®gi·s mut§ci·k 

Haplo-

t²pus 

Haplogrep 

(%)  

1. 183C 189C 217C 263G 7028T 9bp del 11719A 14766T B4 100% 

3. 362C 239C 263G H6 100% 

4. 069T 092C 126C 261T 228A 263G 295T 7028T 11719A 12612G 14766T J1c7 100% 

5. 183C 189C 217C 263G 7028T 9bp del 11719A 14766T B4 100% 

6. 189C 263G 7028T 9bp del 11719A 14766T B4ô5 100% 

8. 051G 189C 362C 263G 7028T 11467G 11719A 14766T U2e 95,89% 

9. 051G 263G 7028T 11467G 11719A 14766T U2 100% 

10. 304C 263G H5 100% 

11. 189C 223T 278T 195C 257G 263G 6371T 7028T 11719A 12705T 14766T X2f 100% 

12. 183C 189C 223T 290T 319A 235G 263G 4248C 7028T 11719A 12705T 14766T A 100% 

13. 189C 263G 7028T 9bp del 11719A 14766T B4ô5 100% 

14. 126C 163G 186T 189C 294T 195G 263G 7028T 11719A 13368A 14766T T1a 100% 

15. 069T 126C 362C 263G 295T 7028T 11719A 12612G 14766T J 98,15% 

16. 256T 270T 263G 7028T 11467G 11719A 14766T U5a 100% 

17. 362C 239C 263G H6 100% 

18. 126C 163G 186T 189C 294T 214G 263G 7028T 11719A 13368A 14766T T1a10a 100% 

19. 126C 163G 186T 189C 294T 214G 263G 7028T 11719A 13368A 14766T T1a10a 100% 

kutat· rCRS n. d. H2a2a1 100% 

 

A temetŖben a leggyakoribb haplocsoport a B mely az A-val egy¿tt a karosi popul§ci· 

30%-§t adja. Ezek a haplocsoportok D®l- ®s Kelet-Ćzsi§b·l terjedtek sz®t, ®s ma is ott a 
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leggyakoribbak. A haplocsoportok tºbbs®ge (H, U, T, J, X) §ltal§nos eur§zsiai elterjedetts®gŤ, de 

k®t egy®n a H6 alhaplocsoporthoz (3. ®s 17. minta) tartozik, ami szint®n §zsiai kapcsolatot jelez. 

A H6 alhaplocsoportot a Kºzel-KeletrŖl ®s a Kauk§zus vid®k®rŖl sz§rmaztatj§k, de ma Kºz®p ®s 

BelsŖ- Ćzsi§ban a leggyakoribb (21%), k¿lºnºsk®ppen az Altaj vid®k®n (35%). A H6 Eur·p§ban 

csak a bronzkor sor§n jelent meg (Roostalu ®s mtsai. 2007), ®s csak kis gyakoris§ggal fordul elŖ.  

A vez®r (11. minta) X2f anyai haplot²pusa k¿lºn eml²t®sre m®lt·, mivel ez a csoport 

val·sz²nŤleg kauk§zusi eredetŤ, m®g ma is szinte csak itt fordul elŖ, ritka Kelet-Eur·p§ban, 

Kºz®p-Ćzsi§ban ®s gyakorlatilag hi§nyzik a finnugor ®s a t¿rk nyelvcsal§dhoz tartoz· Volga-

Ur§l r®gi· n®peibŖl. A 10. minta a H5 haplocsoportba sorolhat·, amely hasonl· fºldrajzi 

eloszl§st mutat mint az X2f, leggyakoribb a Kauk§zus r®gi·ban, ®s hi§nyzik a Volga-Ur§li, 

finnugor ®s kºz®p §zsiai popul§ci·kb·l (Roostalu ®s mtsai., 2007). Eur·p§ban a szlov§k ®s 

francia n®pek kºr®ben a leggyakoribb, de tal§ltak ilyen mint§t a neolit kori K§rp§t-medenc®ben, 

azaz nem sz¿ks®gszerŤen a honfoglal·kkal ®rkezett.  

Az U2 haplot²pusnak eg®sz Eur§zsi§ban alacsony a gyakoris§ga (0,5-2%) (Maciamo, 

2016), de a Karos III. sz§m¼ temetŖben k®t nem rokon szem®lyt (8. ®s 9. minta) is tal§ltuk, akik 

ebbe a csoportba tartoznak. Az U2 ma a legnagyobb gyakoris§got a Volga-Ur§l ®s az £szak-

Kauk§zus r®gi·kban ®lŖ kis n®pcsoportok kºr®ben mutatja (Maciamo, 2016).  

Az U2 ®s az U5 (16. minta) a legr®gebbi eur·pai haplot²pusok kºz® tartozik, melyek a 

mezolit kor ·ta jelen vannak Eur§zsi§ban, ez®rt alacsony a filogeogr§fiai inform§ci· tartalmuk. 

Ugyanez mondhat· el a J ®s T haplocsoportokr·l, melyek a korai Neolitikum ·ta jelen vannak 

Eur·p§ban. A T1a haplocsoportba sorolhat· h§rom szem®ly (14., 18. ®s 19. minta) azt jelzi, hogy 

ez a haplocsoport gyakori lehetett a karosi magyarok kºzºtt ®s a sz®kelyek kºr®ben ma is 

nagyobb gyakoris§got mutat mint a kºr¿lºtt¿k ®lŖ popul§ci·kban (2,25%, (Brandstªtter ®s 

mtsai., 2007). 

 

4.1.2. A popul§ci·genetikai anal²zis eredm®nyei 

Ezen vizsg§lat sor§n azt felt®telezt¿k, hogy a karosi n®pess®g egyetlen popul§ci· lehetett, 

®s a hozz§juk leghasonl·bb ºsszet®telŤ n®pess®geket kerest¿nk az ismert Ŗsi ®s ma ®lŖ 

popul§ci·k kºzºtt tºbbf®le sz§m²t·g®pes algoritmus alkalmaz§s§val.  

A 6. §bra az egyik haszn§lt algoritmus, az IRC (rangsor anal²zis) mŤkºd®s®t szeml®lteti, 

amely haplocsoport gyakoris§g ºsszef¿gg®seket keres a popul§ci·k kºzºtt. Az 6./a §bra 35 Ŗsi 
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popul§ci·t tartalmaz· archaikus adatb§zisunkb·l 16-ot §br§zol, melyekben a H ®s U5 

haplocsoport gyakoris§ga ºsszef¿gg. Az x tengely ment®n a H, m²g az y tengely ment®n az U5 

haplocsoport gyakoris§ga csºkken. A mint§k §tl· menti tºmºr¿l®se jelzi, hogy a H ®s U5 

gyakoris§g ®rt®kek egy¿tt v§ltoznak, azaz a popul§ci·kon bel¿l egy¿ttesen csºkken vagy nŖ az 

ar§nyuk. A 6./b §bra azt mutatja, hogy a recens adatb§zis 111 popul§ci·ja kºz¿l 58-ban ugyanez 

a korrel§ci· figyelhetŖ meg. Mivel a H ®s U5 haplocsoportok gyakoris§ga mind az archaikus 

mind a recens popul§ci·kban korrel§l ebbŖl az kºvetkezik, hogy val·sz²nŤleg m§r r®g·ta egy¿tt 

mozogtak, terjedtek, ®s a mai popul§ci·k jelentŖs r®sze megŖrizte az Ŗsi popul§ci·kban l®trejºtt 

haplocsoport eloszl§si mint§zatot. Az IRC anal²zissel az ºsszes haplocsoport gyakoris§gi ®rt®keit 

p§ronk®nt ºsszehasonl²tva azt tal§ltuk, hogy tºbb haplocsoport kºzºtt hasonl· gyakoris§gi 

ºsszef¿gg®s mutathat· ki, mely mint§zat egy¿ttes terjed®ssel m§r az Ŗsi popul§ci·kban kialakult 

®s m§ig megŖrzŖdºtt.   

 

6. §bra A H ®s U5 haplocsoportok gyakoris§gi ºsszef¿gg®se archaikus (a) ®s recens (b) popul§ci·kban. Az x tengely ment®n a H, 
m²g az y tengely ment®n az U5 haplocsoport gyakoris§ga csºkken. J·l l§that·, hogy gyakoris§gi ®rt®k¿k egy¿tt v§ltozik mind 
archaikus, mind recens popul§ci·k eset®ben.  Az §br§n a pontok az egyes popul§ci·kat szimboliz§lj§k, a 3 betŤs rºvid²t®sek 
pedig a popul§ci·k nev®nek rºvid²t®sei (F¿ggel®k 7. t§bl§zat).  

A rangsor anal²zissel azonos²tott, egym§ssal ºsszef¿ggŖ gyakoris§g ®rt®keket mutat· 

haplocsoportok kapcsolat§t a 7. §bra ºsszes²ti. mutatja. Az egyes csoportok gyakoris§g ®rt®kei 

kºzºtti ºsszef¿gg®s m®rt®k®t MDS (Multiple Dimensional Scaling) algoritmussal §br§zoltuk, a 

legerŖsebben korrel§l· gyakoris§g¼ haplocsoportokat vonalak kºtik ºssze. A 7./a §bra az 

archaikus, a 7./b §bra pedig a recens popul§ci·kban tal§lt haplocsoport gyakoris§g 
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ºsszef¿gg®seket mutatja. MegfigyelhetŖ, hogy az archaikus mint§kn§l az U, H, HV, T, J ®s K 

haplocsoportok gyakoris§g ®rt®ke szorosan ºsszef¿gg, ®s ez az ºsszef¿gg®s a modern 

popul§ci·kban is megtal§lhat·. 

Ugyan²gy ºsszef¿gg®st mutatnak egym§ssal az §br§k felsŖ r®sz®n egym§ssal ºsszekºtºtt 

C, D ®s A haplocsoportok gyakoris§gi ®rt®kei, melyek ma tipikusan Ćzsi§ra jellemzŖk. Az 7./a 

®s 7./b §bra hasonl·s§g§b·l az kºvetkezik, hogy a mai popul§ci·k ºsszet®tel®t meghat§roz· 

v§ndorl§si ®s kevered®si folyamatok zºmmel a vizsg§lt Ŗsi popul§ci·k kor§t megelŖzŖen, 

®vezredekkel ezelŖtt tºrt®nhettek, amit a k®sŖbbi kevered®sek sem v§ltoztattak meg jelentŖsen. 

Mai elterjedts®g¿k alapj§n a C, D, A, G, B ®s F haplocsoport klasztert szib®riai klaszternek 

(Correlating Haplogroup Cluster= CHgC) nevezt¿k el, m²g az als· U, H, HV, T, J ®s K egy¿ttest 

nyugati klaszternek (F¿ggel®k 1. §bra). 

 

7. §bra A rangsor anal²zissel p§ronk®nt mutatkoz· haplocsoport gyakoris§gi ºsszef¿gg®sek ºsszes²tŖ §br§ja MDS algoritmussal 
§br§zolva. (a) archaikus ®s (b) recens popul§ci·kban mutatkoz· gyakoris§gi ºsszef¿gg®sek. A legmagasabb gyakoris§g 
ºsszef¿gg®st mutat· haplocsoportokat vonalak kºtik ºssze. A vonallal ºsszekºtºtt haplocsoportok kºzºs forr§sb·l egy¿tt 
terjedhettek a popul§ci·k kºzºtt. A program k®t j·l elk¿lºn¿lŖ haplocsoport klasztert azonos²tott, amit szib®riai ®s nyugati 
(eur·pai) klaszternek nevezt¿nk el.  

Ezt kºvetŖen az MDS algoritmussal kisz§m²tottuk ®s §br§zoltuk az Ŗsi popul§ci·k 

haplocsoport eloszl§sa kºzºtti t§vols§got (8. §bra). Min®l hasonl·bb k®t popul§ci· haplocsoport 

eloszl§sa ann§l kºzelebb tal§lhat· egym§shoz az §br§n, a legszorosabb kapcsolatokat ºsszekºtŖ 

vonalak jelzik. Az egyes popul§ci·kra r§vet²tett¿k a benn¿k fellelhetŖ nyugati (8./a) ®s a 
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szib®riai (8./b) klaszter gyakoris§gokat is, melynek ®rt®ke a pontokb·l kiny¼l· cs¼csokkal 

ar§nyos. Az §bra als· r®sz®n csoportosulnak az eur·pai popul§ci·k, m²g felsŖ r®sz®n az §zsiai 

eredetŤek. L§that·, hogy a karosi popul§ci· (KAR) a szib®riai ®s eur·pai eredetŤ g®n§raml§s 

metszet®n helyezkedik el, mivel kiegyenl²tetten tartalmaz §zsiai ®s eur·pai eredetŤ g®neket. A 

karosi popul§ci·hoz legkºzelebb §ll· csoportok a 6000-3000 ®ve ®lt eur·pai korai fºldmŤvelŖk 

(STR=Starcevo), a Kºzel-keleti neolit (MEN), a K§rp§t medencei Szak§lh§t kult¼ra (SZA), a 

Yamnay§k (YAM , i. e. 3500-2300 Fekete tenger fºlºtti sztyepp), a Kazahszt§n ter¿let®n ®lt 

vaskori szk²ta kurg§nok (KIK , i.e. 800-600) n®pess®ge, ®s az §zsiai bronzkori szk²t§k a Tagar-

Tachtyk kult¼r§b·l (TAG, i. e. 800 ïi. u. 400). Szint®n kºzelinek mutatkozik a kºz®p-§zsiai 

bronzkori Sintastha kult¼ra (SIA, az elsŖ sztyeppei nom§dok) ®s a vaskori Baraba sztyeppe 

(BB3, d®l Szib®ria) n®pess®ge.  

 

8. §bra Az ismert archaikus popul§ci·k haplocsoport eloszl§si hasonl·s§ga MDS algoritmussal §br§zolva. A hasonl·s§g ar§nyos 
a pontok kºzºtti t§vols§ggal, a leghasonl·bb popul§ci·kat vonalak kºtik ºssze. Emellett az (a) §br§n az egyes popul§ci·kra 
rajzolt oszlopok magass§ga jelzi a benn¿k tal§lhat· eur·pai haplocsoportok gyakoris§g§t, m²g a (b) §br§n az oszlopok ugyan²gy 
az §zsiai haplocsoportok gyakoris§g§t jelzik ugyanazon a t®rk®pen. 
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A SOC algoritmus a haplocsoport eloszl§sok hasonl·s§ga alapj§n 7 fŖ klaszterbe 

csoportos²totta az adatb§zisunkban szereplŖ Ŗsi ®s modern popul§ci·kat (F¿ggel®k 1. §bra). Ezek 

kºz¿l a karosi popul§ci· a 2. klaszterbe tartozik amit a nyugati haplocsoportok dominanci§ja 

jellemez, de a szib®riai csoportok jelenl®te is sz§mottevŖ. A 9./a §br§n a 2. klaszter MDS t®rk®pe 

l§that·, a karosiakhoz (KAR) legkºzelebbi popul§ci·kkal. A 9./a §bra annyiban k¿lºnbºzik a 8. 

§br§t·l, hogy csak a 2. klaszter popul§ci·it §br§zolja, ®s mind modern mind archaikus 

popul§ci·kat tartalmaz. FeltŤnŖ, hogy a karosi popul§ci· az ar§nylag magas szib®riai 

komponens®nek kºszºnhetŖen kil·g a 2. klaszterbŖl ®s 3. klaszterhez kºzel²t. A 3. klaszterben a 

nyugati ®s szib®riai haplocsoportok ar§nya kiegyenl²tettebb. A karosi popul§ci· kapcsolatainak 

pontos szeml®ltet®s®re a 2. ®s 3. klaszter popul§ci·it ºsszevontan is §br§zoltuk (9./b §bra). Az 

MDS ®rt®kek alapj§n a karosi popul§ci· legkºzelebbi rokonai a 2. klaszterbŖl a gr¼z (GEO) ®s 

udmurt (UDM) popul§ci·k, m²g a 3. klaszterbŖl a kurd (KUR) popul§ci·.  

 

9. §bra A karosihoz leghasonl·bb haplocsoport ºsszet®telŤ popul§ci·k MDS t®rk®pe. A haplocsoport eloszl§si hasonl·s§g 
ar§nyos a pontok kºzºtti t§vols§ggal, a leghasonl·bb popul§ci·kat vonalak kºtik ºssze A nagy fekete pontok az archaikus 
popul§ci·kat m²g a kis sz¿rk®k a recenseket jelºlik. 8./a: a 2-es klaszter popul§ci·inak MDS t®rk®pe, 8./b: a 2-es ®s 3-as klaszter 
egy¿ttes MDS t®rk®pe. Az egyes klasztereket a F¿ggel®k 3. §bra mutatja. 
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4.1.3. Filogenetikai eredm®nyek 

Al§bb csak a T ®s B haplocsoport filogenetikai h§l·zat§t mutatom be, mivel csak ezek 

adtak a fentebb t§rgyaltakhoz k®pest ¼j inform§ci·t a karosi egy®nek lehets®ges genetikai 

kapcsolatair·l. 

A 10. §bra a T haplocsoport M-J h§l·zat§t mutatja be, ami az adatb§zisunkb·l 

kiv§logatott T haplocsoportba sorolt mint§k HVR szekvencia sorrendje alapj§n k®sz¿lt. Az 

alap²t· T* haplot²pusba 12 minta esik. A T haplocsoport¼ karosi honfoglal·k mind a T1a* 

alap²t· haplot²pusba tartoznak (piros ny²l), melybe tov§bbi 43 archaikus ®s recens minta tartozik. 

(Archaikusok: 3 yamnaya kurg§n, 1 Baraba sztyepp, 1 Starcevo neolit kori, 1 dun§nt¼li 

vonald²szes ker§mia. Recens mint§k: 23 bolg§r, 7 sz®kely ®s cs§ng·, 2 jord§n, 2 mansi, 1 khanty, 

1 altaji kazah, 1 han k²nai) Ez az adatsor megerŖs²ti a genetikai rokons§got a honfoglal·k ®s a 

mai sz®kelyek kºzºtt, illetve a karosi popul§ci· filogeogr§fiai kapcsolat§t az Ŗsi ®s mai d®l- 

szibi®riai n®pekkel.  

A T2b alap²t· haplot²pusba 29 minta sorolhat· (13 recens magyar, 5 bolg§r, 4 Neolit kori 

minta Starcevo-b·l, 4 dun§nt¼li vonald²szes ker§mia kult¼r§j¼, 2 neolit kori kagyl·d²szes 

kult¼r§j¼ minta ®s 1 r®szkori kurg§n minta). Tºmºry (2007) n®gy T2b haplot²pusba tartoz· 

honfoglal· magyar mint§t kºzºlt (T2b, T2*: T2b, T2e, T2a1b), ezeket fekete ny²l jelzi a 16. 

§br§n. A T2b csoport hi§nyzik Ćzsi§b·l, de megtal§lhat· az Ŗsi Duna menti ®s mediterr§n neolit 

mint§kban. Ez alapj§n a T1a haplot²pus¼ karosi honfoglal·k anyai §gon D®l-Szib®ri§b·l 

sz§rmazhatnak, m²g a T2 csoportba sorolhat· mint§k ink§bb a neolit kori eur·pai r®gi·b·l. 
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10. §bra T haplocsoport Median Joining h§l·zata. A kºrºk m®rete ar§nyos a mintasz§mmal, a legkisebbek egy mint§nak felel 
meg. A k¿lºnbºzŖ sz²nek a list§n felsorolt popul§ci·kb·l sz§rmaz· mint§kat jelºlik. A piros ny²l a karosi egy®neket mutatja, m²g 
a fekete ny²l a Tºmºry ®s munkat§rsa §ltal kºzºlt honfoglal·kat jelzi. A karosi mint§kkal azonos kºrbe esŖ, vel¿k azonos HVR 
szekvenci§j¼ egy®nek sz§rmaz§si hely®t a szºvegben soroltuk fel.  

 A 11. §bra a B haplocsoport Median Joining h§l·zat§t szeml®lteti, ez adatb§zisunkb·l 

kiv§logatott B haplocsoportba sorolt mint§k HVR szekvencia sorrendje alapj§n k®sz¿lt. Az 

alap²t· B4 haplot²pust 4 minta k®pviseli: 2 karosi honfoglal· (piros ny²l), 1 han k²nai 

Liaoningb·l ®s 1 ¿zb®g. A k®t karosi B4ô5 egy®n (k®k ny²l) 2 mut§ci· t§vols§gra tal§lhat· az 

alap²t· haplot²pust·l, ezekhez ma ®lŖ egy®nek nincsenek kºzel. Egy kor§bban publik§lt B 

haplot²pus¼ honfoglal· (fekete ny²l) ºsszeillik egy altaji kazah mint§val, ami a B4c1b 

alhaplocsoportba tartozik. Ehhez a honfoglal·hoz 1 mut§ci·nyi t§vols§gra tal§lhat· egy recens 

magyar minta (piros kºrrel jelºlve). Mivel Liaoning a tunguz nyelvŤ manchuk haz§ja, az ¿zb®g 
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®s kazah megfelel®seket is figyelembe v®ve az a legval·sz²nŤbb, hogy a karosi B haplocsoport 

alt§ji, tºrºk eredetŤ. 

 

11. §bra B haplocsoport Median Joining h§l·zata. A kºrºk m®rete ar§nyos a haplot²pus gyakoris§g§val, a legkisebb egy 
mint§nak felel meg. A k¿lºnbºzŖ sz²nek a list§zott popul§ci·kat jelºlik. A piros ®s k®k nyilak mutatj§k a karosi popul§ci·t. 

 

4.1.4. Y-kromosz·m§lis haplocsoportok 

 Az apai §g¼ lesz§rmaz§s felder²t®se c®lj§b·l v®gzett Y-kromosz·m§s SNP vizsg§lataink 

(GenoY25) valamint Y-STR vizsg§lataink n®h§ny mint§n§l eredm®nyre vezettek (F¿ggel®k 5. ®s 

6. t§bl§zat). Az Y kromosz·ma darabok amplifik§l§sa csak a legjobb megŖrzŖd®sŤ aDNS 

mint§kb·l lehets®ges, mivel sejtmagi l·kuszok alacsony k·piasz§mban vannak jelen. Az 

anyagok ®s m·dszerekben le²rtak szerint megpr·b§ltuk optimaliz§lni a reakci·t, ennek ellen®re 
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n®h§ny multiplex primerp§r alig mŤkºdºtt (F¿ggel®k 5. t§bl§zat); M17 term®ke teljesen 

hi§nyzott minden mint§b·l, az M35 term®ke pedig nagyon gyenge jelet adott m®g recens 

mint§b·l is. Az M172 term®k eset®ben pedig erŖs h§tt®r jelet kaptunk minden minta eset®ben, 

ami h§tt®r szennyez®sre utal, de ezt az M304 fŖ haplocsoport SNP all®lja ezt minden estben 

kiz§rja, ugyanis amennyiben az M172 alcsoport a referenci§t·l elt®rŖ SNP-t mutat, akkor 

®rtelemszerŤen a fŖcsoport M304-nek is elt®r®st kellene mutatnia, de nem ez a helyzet. EbbŖl 

arra kºvetkeztett¿nk, hogy az M172-es h§tt®r jel val·sz²nŤleg nem hum§n eredetŤ h§tt®r 

szennyezŖd®sbŖl ered, ®s val·sz²nŤleg ezzel magyar§zhat· az alkalmank®nt megjelenŖ M216-os 

h§tt®r is.  

A hi§nyz· vagy bizonytalan SNP-ket n®h§ny esetben single-plex PCR seg²ts®g®vel 

tudtunk p·tolni, vagy megerŖs²teni (s§rg§val kiemelve a F¿ggel®k 5. t§bl§zatban), amelyek 

al§t§masztott§k a GenoY25 multiplex eredm®nyeket. V®g¿l a ki®rt®kel®s sor§n az M172 poz²ci·t 

nem vett¿k figyelembe, ²gy 4 mint§nak tudtuk meghat§rozni az Y haplocsoportj§t.  

  Az adatok alapj§n a Karos-III/1 ®s Karos-III/3 egy®nek az R1b1b1a haplocsoportba 

tartoznak, m²g a Karos-III/12 ®s Karos-III/17 mint§kat az I haplocsoportba tudtuk besorolni. A 

Karos-III/12 ®s Karos-III/17 minta eset®ben az I haplocsoportba tartoz§st a f¿ggetlen Y-

kromosz·m§lis STR adatok is al§t§masztott§k (F¿ggel®k 6. t§bl§zat), amelyek m®g m®lyebb 

besorol§st is lehetŖv® tettek, az I2a alhaplocsoportba. MegjegyzendŖ, hogy az STR alap¼ Y 

haplocsoport besorol§snak van n®mi bizonytalans§ga, mivel az STR adatok ®s az SNP adatok 

kºzºtt statisztikai alapon §ll²tott§k fel az ºsszef¿gg®st (Wang ®s mtsai., 2015).  

Az STR vizsg§lat PCR eredm®nyei hi§nyosak, a nagyobb fragment m®ret tartom§nyban 

nem adtak jelet (F¿ggel®k 6. t§bl§zat), ez®rt csak r®szleges STR profilokat tudtunk k®sz²teni, 

melyekbŖl egyes l·kuszok hi§nyoztak. Azonban aDNS eset®ben ez nem meglepŖ, mivel abban 

kev®s nagym®retŤ fragment marad a degrad§ci· miatt, ²gy ez a hi§ny is megerŖs²ti a DNS forr§s 

szennyez®s mentess®g®t. Az STR vizsg§latokhoz a legjobb minŖs®gŤ kivonatokat haszn§ltuk, 

abb·l is nagy mennyis®gre volt sz¿ks®g, ²gy ezeket a k²s®rleteket sajnos nem tudtuk 

megism®telni.  

 A Karos-III.  sz§m¼ temetŖben nyugv· f®rfiak kºzel harmad§nak siker¿lt az apai §g¼ 

haplocsoportj§t meghat§rozni, ®s meglepŖ m·don ezek mindegyike tipikusan eur·pai 

elterejedetts®get mutat (I2a ®s R1b). Az I-M170 mut§ci· §ltal meghat§rozott haplocsoport egyike 

a legŖsibb Eur·pai csoportoknak (Rootsi ®s mtsai., 2004), a K§rp§t-medenc®ben pedig m§r a 
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Neolit korban kimutatt§k a jelenl®t®t (Gamba ®s mtsai., 2014). Ez a haplocsoport teljesen 

hi§nyzik Ćzsi§b·l. Az I2a csoportba tartozik a mai magyar f®rfiak 16,74%-a.  

Az R1b-M269 mut§ci· §ltal defini§lt haplocsoport ugyan eredetileg Ćzsi§b·l sz§rmazik 

de ma az egyik leggyakoribb csoport Nyugat Eur·p§ban, m²g keletkez®si hely®n manaps§g csak 

nyomokban tal§lhat· (Myres ®s mtsai., 2011). R1b csoportba sorolhat· a mai magyar f®rfiak 

18,1%-a. Mint§ink ennek alcsoportj§ba, az R1b-S21 (U106) csoportba tartoznak, amely ma a 

n®met anyanyelvŤekre jellemzŖ alcsoport, ®s teljesen hi§nyzik Ćzsi§b·l. Ezen adatok alapj§n a 

Karos-III  sz§m¼ temetŖ f®rfi tagjainak jelentŖs h§nyada apai §gon eur·pai eredetŤ lehetett. 

 

4.1.5. Autosz·m§lis STR eredm®nyek 

 A temetŖn bel¿li lehets®ges rokoni kapcsolatokat autosz·m§lis STR vizsg§latokkal 

pr·b§ltuk megfejteni, melyet az igazs§g¿gyi orvostanban alkalmaznak. Az mtDNS adataink 

alapj§n azonos²tott egyes vonalak kºzºtt anyai §g¼ rokons§g gyan²that·, de ez nem elegendŖ 

bizony²t®k. ĉgy p®ld§ul azonos csoportba tartoznak a Karos-III/1 ®s Karos-III/5 (B4), a Karos-

III/6 ®s Karos-III/13 (B4'5), a Karos-III/3 ®s Karos-III/17 (H6) ®s Karos-III/18 ®s Karos-III/19 

(T1a10), akik rokonok lehettek.  

Ezen lehetŖs®gek kºz¿l a hi§nyos STR eredm®nyek (F¿ggel®k 6. t§bl§zat) alapj§n is 

kiz§rhat· a rokons§g a Karos-III/3 ®s Karos-III/17 kºzºtt 3 vizsg§lt l·kusz alapj§n (D21S11, 

D2S1338 ®s VWA), mivel ezekben a l·kuszokban elt®rŖ heterozig·ta genot²pust mutattak. Ezzel 

ellent®tben a Karos-III/18 ®s Karos-III/19 mint§n§l meg tudtuk erŖs²teni a lehets®ges rokoni 

kapcsolatot 5 STR l·kuszn§l (D3S1358, D10S1248, D16S539, D2S441 ®s D12S391), melyekn®l  

mindk®t minta azonos all®lokkal rendelkezett. A Karos-III/1 ®s Karos-III/5 valamint a Karos-

III/6 ®s Karos-III/13 rokons§g§t a gyenge STR eredm®nyek alapj§n ezzel a m·dszerrel nem 

tudtuk kiz§rni vagy megerŖs²teni.  

 Az azonos Y haplocsoportba tartoz· egy®nek szint®n rokonok lehetnek, de ez sem 

elegendŖ bizony²t®k. A lehets®ges f®rfi§g¼ rokons§got siker¿lt kiz§rnunk k®t autosz·m§lis 

(D8S1179 ®s D12S391) ®s egy Y kromosz·m§s (DYS390) STR adat alapj§n a Karos-III/12 ®s 

Karos-III/17 (I2a) egy®nek kºzºtt. Ezzel szemben az STR adatok igazolt§k az apai §g¼ 

rokons§got a Karos-III/1  ®s Karos-III/3 egy®nek kºzºtt, m®gpedig 10 l·kusz alapj§n (D3S1358, 

TH01, D21S11, D10S1248, D1S1656, D2S1338, D22S1045, VWA, D2S441 ®s D12S391). Ezt 

al§t§masztj§k a GenoY25 eredm®nyek is, mivel mindk®t minta az R1b1b1a haplocsoportba 
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tartozik (F¿ggel®k 5. t§bl§zat). Mivel mindk®t egy®n idŖs korban hunyt el (3. §bra), Ŗk 

val·sz²nŤleg testv®rek lehettek. 

 

4.2.  NGS alap¼ eredm®nyek 

 

4.2.1. mtDNS genom haplot²pusok 

A Karos-I temetŖbŖl 11, Karos-II temetŖbŖl 44, a Karos-III temetŖbŖl 18, a S§rr®tudvari-

H²z·fºld temetŖbŖl 6, a Ken®zlŖ-Fazekaszug-II temetŖbŖl 4, a Szegv§r-Oromd¿lŖ temetŖbŖl 2 

®s a Magyarhomor·g, Orosh§za-Gºrbicstanya, Szabadk²gy·s-P§lliget, Harta-Freifelt temetŖkbŖl 

1-1 minta teljes mtDNS genom szekvenci§j§t hat§roztuk meg (2. t§bl§zat). Ez a 89 minta teh§t 3 

temetŖ csaknem teljes anyag§t tartalmazza, ami nagyon reprezentat²v mintasz§mot jelent, a tºbbi 

temetŖbŖl sz§rmaz· n®h§ny minta eredm®ny®bŖl pedig arra tudunk kºvetkeztetni, hogy azok 

mennyiben hasonl²tanak, vagy t®rnek el a Karosiakt·l. A nagy mintasz§m¼, nagy felbont§s¼ 

adatok alapj§n m§r sokkal nagyobb biztons§ggal kºrvonalazhat· a honfoglal·k v®lhetŖ 

sz§rmaz§sa.  

Azonos mitokondrium genommal rendelkeznek, vagyis anyai §g¼ rokons§g gyan²that· a 

kºvetkezŖ egy®nek kºzºtt: Karos-I/1-Karos-I/2, a Karos-I/3-Karos-I/5, a Karos-I/10-Karos-

I/1438, a Karos-II/9-Karos-II/60-Ken®zlŖ-Fazekaszug-II/1027-Ken®zlŖ-Fazekaszug-II/1045, a 

Karos-II/16-Karos-II/54, a Karos-II/21-Karos-II/22, a Karos-II/31-Szabadk²gy·s-P§lliget/7/anc4, 

a Karos-II/52-Karos-III/11 (vez®rek), Karos-III/5-Karos-III/6, a Karos-III/7-Karos-III/8 -Karos-

III/9,  a Karos-III/18-Karos-III/19. MeglepŖ m·don a 3 szomsz®dos karosi temetŖben a vez®rek 

kiv®tel®vel nem tal§ltunk §tfedŖ haplocsoportokat, vagyis a 3 temetŖ n®pess®ge egym§st·l 

mark§nsan elk¿lºn¿l. Az egyes karosi temetŖkºn bel¿l vannak rokonok, de temetŖk kºzºtt csak 

a vez®rek lehettek testv®rek (Karos-II/52-Karos-III/11). Tal§n enn®l is meglepŖbb, hogy a tºbbi 

temetŖkbŖl sz§rmaz· kis mintasz§m ellen®re is tºbb azonos mtDNS genommal rendelkezŖ 

lehets®ges rokont tal§ltunk a Karosi mint§k ®s egy®b temetŖkbŖl sz§rmaz· leletek kºzºtt. EbbŖl 

arra kºvetkeztethet¿nk, hogy Karoson h§rom hasonl· ºsszet®telŤ (hun-germ§n l§sd k®sŖbb), de 

elt®rŖ azonoss§gtudat¼ tºrzs telepedett le, hisz egym§ssal nem keveredtek. Ha ehhez 

hozz§vessz¿k, hogy a t§voli temetŖk kºzºtt viszont kºzvetlen rokonokat tal§lunk az a 

kºvetkeztet®s ad·dik, hogy a K§rp§t-medence elfoglal§s§t kºvetŖen az egyes tºrzseket 
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megoszthatt§k, tagjaikat sz®ttelep²thett®k, ®s az egyes ter¿letekre k¿lºnbºzŖ tºrzsek tºred®keit 

telep²thett®k egym§s mell®.  

          

2. t§bl§zat A teljes mitokondrium genom alapj§n meghat§rozott haplot²pusok ºsszefoglal· t§bl§zata. A temetŖ melletti sz§mok a 
s²rsz§mot jelzik, ahol ez nem ismert ott a lelet lelt§ri sz§m§t adtuk meg. Az leletek haplot²pusainak v®lhetŖ sz§rmaz§s§t a 
filogenetikai lesz§rmaz§si f§k alapj§n hat§roztuk meg. A Haplogrep program az SNP-k alapj§n meghat§roz egy %-os ®rt®ket, ami 
azt jelenti, hogy mennyire biztos, hogy a minta a mut§ci·s mint§zata alapj§n az adott haplot²pusba tartozik. Ahol ismert a lelet 
neme, ott feltŤntettem (ffi=f®rfi, nŖ ®s gy=gyermek)  

TemetŖ/s²rsz§m vagy lelt§ri 

sz§m/minta neve 
Neme Haplot²pus 

Haplogrep 

(%)  

Haplot²pus v®lhetŖ 

sz§rmaz§sa 

Karos-I/1 ff i H1b2 100 skandin§v-germ§n 

Karos-I/2 ffi  H1b2 100 skandin§v-germ§n 

Karos-I/3 ffi  D4j12 95 §zsiai hun 

Karos-I/5  D4j12 95 §zsiai hun 

Karos-I/7 nŖ Y1a1 98,06 §zsiai hun 

Karos-I/10  U3b1b 80 szl§v 

Karos-I/12 nŖ U2e1b 88,58 §zsiai hun 

Karos-I/13 ffi  U5b2b3 93,9 egy®b eur·pai 

Karos-I/1438  U3b1b 96,08 szl§v 

Karos-I/3285  K1c1 95,06 skandin§v-germ§n 

Karos-I/3286  T2b4h 95,03 skandin§v-germ§n 

Karos-II/1 nŖ D4c2a 89,24 §zsiai hun 

Karos-II/6 ffi  H5+709 89,55 skandin§v-germ§n 

Karos-II/8 gy K1c1e 98,34 §zsiai hun 

Karos-II/9 ffi  N1a1a1a1a 91,94 §zsiai hun 

Karos-II/10 ffi  U5a1a1h 100 skandin§v-germ§n 

Karos-II/11 ffi  D2 97,47 §zsiai hun 

Karos-II/12 nŖ U3b 94,72 Kauk§zus (Kºzel-Kelet) 

Karos-II/13 nŖ T1a1 100 skandin§v-germ§n 

Karos-II/14 ffi  F2a 100 §zsiai hun 

Karos-II/15 nŖ U4d2 98,37 §zsiai hun 

Karos-II/16 nŖ X2l 97,58 Kauk§zus (Kºzel-Kelet) 

Karos-II/17 gy J1c2 96,08 skandin§v-germ§n 

Karos-II/19 nŖ J1b1a1+146 100 skandin§v-germ§n 

Karos-II/20 ffi  C4 100 §zsiai hun 

Karos-II/21 gy H2a1+146 100 skandin§v-germ§n 
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Karos-II/22 gy H2a1+146 98 skandin§v-germ§n 

Karos-II/23 nŖ T1a1 95,2 skandin§v-germ§n 

Karos-II/25 nŖ F1a 94,69 §zsiai hun 

Karos-II/26 ffi  T1a1 100 skandin§v-germ§n 

Karos-II/27 nŖ H15b 81,23 skandin§v-germ§n 

Karos-II/29 ffi  J1b1a1+146 96,28 skandin§v-germ§n 

Karos-II/30  K1 92,4 egy®b eur·pai 

Karos-II/31 gy N1a1a1a1 92,89 §zsiai hun 

Karos-II/32 nŖ T1a1 96,3 skandin§v-germ§n 

Karos-II/36 ffi  D4i 97,27 §zsiai hun 

Karos-II/37 nŖ G2a1d2 95,69 §zsiai hun 

Karos-II/41 ffi  H35 88,99 §zsiai hun 

Karos-II/47 nŖ U4a1b1 94,59 egy®b eur·pai 

Karos-II/48 gy K1c1 92,52 skandin§v-germ§n 

Karos-II/50 ffi  U5a2a2a 97,59 skandin§v-germ§n 

Karos-II/51 ffi  U4d2 96,62 §zsiai hun 

Karos-II/52 ffi  X2f 92,62 Kauk§zus (Kºzel-Kelet) 

Karos-II/53 nŖ H2a1c 93,85 skandin§v-germ§n 

Karos-II/54 nŖ X2l 97,58 Kauk§zus (Kºzel-Kelet) 

Karos-II/56 nŖ D4i2 96,22 §zsiai hun 

Karos-II/57 gy T2b 95,99 skandin§v-germ§n 

Karos-II/58 nŖ U5a2b 94,44 skandin§v-germ§n 

Karos-II/60 ffi  N1a1a1a1a 87,27 §zsiai hun 

Karos-II/61 ffi  U4d2 96,62 §zsiai hun 

Karos-II/68 nŖ U2e2a1a2 95,33 skandin§v-germ§n 

Karos-II/70 nŖ X2c1 99,19 skandin§v-germ§n 

Karos-II/71 nŖ H11a1 93,31 §zsiai hun 

Karos-II/72 nŖ H1b1 87,64 skandin§v-germ§n 

Karos-II/73 gy D4b2a 88,49 §zsiai hun 

Karos-III/1 ffi  B4d1 87,09 §zsiai hun 

Karos-III/3 ffi  H6a1b 92,02 skandin§v-germ§n 

Karos-III/4 ffi  J1c7a 95,95 skandin§v-germ§n 

Karos-III/5 nŖ B4d1 91,07 §zsiai hun 

Karos-III/6 nŖ B4d1 91,07 §zsiai hun 
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Karos-III/7 gy U2e1b 93,35 §zsiai hun 

Karos-III/8 ffi  U2e1b 91,98 §zsiai hun 

Karos-III/9 nŖ U2e1b 92,72 §zsiai hun 

Karos-III/10 ffi  H5e1 91,83 skandin§v-germ§n 

Karos-III/11 ffi  X2f 96,41 skandin§v-germ§n 

Karos-III/12 ffi  A12 93,67 §zsiai hun 

Karos-III/13 ffi  B4d1 89,48 §zsiai hun 

Karos-III/14 ffi  T1a1b 98,05 skandin§v-germ§n 

Karos-III/15 nŖ J2a1 91,7 egy®b eur·pai 

Karos-III/16 gy U5a1a2a 90,66 §zsiai hun 

Karos-III/17 ffi  H6a1a 92,78 skandin§v-germ§n 

Karos-III/18 nŖ T1a10a 94,78 skandin§v-germ§n 

Karos-III/19 gy T1a10a 94,78 skandin§v-germ§n 

Magyarhomor·g/120/anc2  H84 85,43 Kauk§zus (Kºzel-Kelet) 

Orosh§za-Gºrbicstanya/2/anc3  N1a1a1a1a 89,89 §zsiai hun 

Szabadk²gy·s-P§lliget/7/anc4  N1a1a1a1 91,1 §zsiai hun 

Szegv§r-Oromd¿lŖ/412/anc5  K1c1d 97,18 skandin§v-germ§n 

Szegv§r-Oromd¿lŖ/593/anc6  U5a2a1b 97,78 egy®b eur·pai 

S§rr®tudvari-H²z·fºld/5/anc10 ffi  I5a1a 95,95 skandin§v-germ§n 

S§rr®tudvari-H²z·fºld/9/anc11 ffi  T2b 96,16 skandin§v-germ§n 

S§rr®tudvari-H²z·fºld/118/anc12 nŖ T2f1a1 97,3 skandin§v-germ§n 

S§rr®tudvari-H²z·fºld/213/anc13 ffi  J1c3g 97,79 skandin§v-germ§n 

Harta-Freifelt/10/anc25  H5e1a 95,18 egy®b eur·pai 

Ken®zlŖ-Fazekaszug-II/1027  N1a1a1a1a 86,53 §zsiai hun 

Ken®zlŖ-Fazekaszug-II/1044  U5a1i 90,4 skandin§v-germ§n 

Ken®zlŖ-Fazekaszug-II/1045  N1a1a1a1a 87,09 §zsiai hun 

Ken®zlŖ-Fazekaszug-II/10936 ffi  C4 94,07 §zsiai hun 

S§rr®tudvari-H²z·fºld/66 ffi  H1c1 83,3 skandin§v-germ§n 

S§rr®tudvari-H²z·fºld/103 nŖ C4a1 91,39 §zsiai hun 

 

4.2.2. A PCR alap¼ eredm®nyek fel¿lvizsg§lata az NGS eredm®nyek alapj§n  

 A kor§bban §ltalunk PCR alap¼ m·dszerrel jellemzett Karos-III. temetŖbŖl 15 mint§t, 

valamint a Tºmºry ®s mtsai., 2007-ben  kor§bban kºzºlt honfoglal·kb·l 9 mint§t, vagyis 

ºsszesen 24 PCR alap¼ m·dszerrel haplotipiz§lt mint§t ¼jra vizsg§ltunk NGS szekven§l§ssal (4. 
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t§bl§zat). Ez alapj§n meg²t®lhetŖ a PCR alap¼ m·dszerek megb²zhat·s§ga, valamint j·l 

ºsszehasonl²that· azon k®tf®le PCR alap¼ m·dszer, amit a kor§bbi aDNS vizsg§latok sor§n 

alkalmaztak. A k®t m·dszer kºzºtt az az elvi k¿lºnbs®g, hogy a Cs§kyov§ ®s mtsai., 2016; CsŖsz 

®s mtsai., 2016 ; Tºmºry ®s mtsai., 2007-ekben elŖszºr a HVR szekvenci§kat olvast§k le, majd 

az ebbŖl kikºvetkeztetett haplocsoporthoz kerestek ®s hat§roztak meg n®h§ny ezt megerŖs²tŖ 

SNP-t a k·dol· r®gi·b·l. Ezzel szemben Nepar§czki ®s mtsai., 2016-ban a HVR eredm®nyektŖl 

f¿ggetlen¿l vizsg§ltunk 22 k·dol· r®gi·s SNP-t, ²gy a haplocsoport besorol§s k®t f¿ggetlen 

k²s®rlet egyeztet®s®vel tºrt®nt.  

Az NGS eredm®nyek hiteles²t®se c®lj§b·l n®h§ny minta eset®n ugyanazon DNS 

kivonatb·l k®sz²tett¿nk r®szleges UDG kezelt ®s nem UDG kezelt kºnyvt§rakat is. A kezeletlen 

kºnyvt§r MapDamage profilja ï melybŖl nem t§vol²tottuk el az aDNS-re jellemzŖ deamin§lt 

citozinokat - tipikus aDNS-re jellemzŖ s®r¿l®s mint§zatot mutatott (F¿ggel®k 2./a §bra; Rohland 

®s mtsai., 2015), vagyis a szekvenci§k tºbbs®ge tele volt egy®ni, csak az adott molekul§n§l 

megfigyelhetŖ tranz²ci·kkal, mikºzben az §tfedŖ olvasatokban ezek az elt®r®sek kiegyenl²tett®k 

egym§st, ®s a v®gsŖ olvasat ugyanazon szekvenci§t adta mint a kezelt kºnyvt§r® (F¿ggel®k 3. 

§bra). Ezzel szemben a r®szleges UDG kezel®s a molekul§k belsŖ r®sz®bŖl elt§vol²totta a 

tranz²ci·k nagyr®sz®t, mikºzben a molekula v®geken meghagyta az aDNS-re jellemzŖ tranz²ci·s 

Ăujjlenyomatotò (F¿ggel®k 2./b §bra). A kºnyvt§rak §tlagos fragment m®rete 56 ®s 86 bp kºz® 

esett (3. t§bl§zat), ami megfelel a degrad§lt aDNS-re jellemzŖ m®ret tartom§nynak (Sawyer ®s 

mtsai., 2012). Ezen az adatok al§t§masztj§k, hogy a szekvencia olvasatok t¼lnyom· tºbbs®ge 

endog®n DNS molekul§kb·l sz§rmazik, de ezen adatokb·l megbecs¿lhetŖ a k¿lsŖ kontamin§ci· 

m®rt®ke is oly m·don, hogy  a filogenetikai besorol§s alapj§ul szolg§l· SNP elt®r®sekn®l 

meghat§rozzuk a konszenzust·l elt®rŖ SNP-t ad· molekul§k ar§ny§t (Fu ®s mtsai., 2013). A 

sz§m²t§st elv®gezve a kapott ®rt®kek mint§inkban nagyon alacsony kontamin§ci·s szintet 

mutattak (3. t§bl§zat). A konszenzus szekvenci§k filogenetikai anal²zise (HaploGrep 2; 

Weissensteiner ®s mtsai., 2016) minden esetben ellentmond§smentes besorol§st adott, ami a 

kontamin§ci· mentess®g tov§bbi bizony²t®ka. A v®gsŖ konszenzus szekvenci§kat feltºltºtt¿k az 

NCBI GenBank adatb§zis§ba, a kºvetkezŖ el®rhetŖs®ggel: KY083702-KY083725. 
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3. t§bl§zat Az NGS szekven§l§si adatok r®szletei 

 

   

Mivel az NGS szekvenci§k olvasata kºzel 100%-osan megb²zhat·, ezen szekvenci§kb·l 

kigyŤjtºtt¿k azokat a HVR ®s k·dol· r®gi· SNP-®ket, amelyeket a Nepar§czki ®s mtsai., 2016; 

Tºmºry ®s mtsai., 2007-ekben  PCR alap¼ m·dszerekkel kor§bban kºzºltek, ®s a 3. t§bl§zatban 

ºsszehasonl²tottuk a k®tf®le m·dszerrel nyert eredm®nyeket. A 3. t§bl§zatb·l l§that·, hogy a 

Tºmºry ®s mtsai., 2007-ben kºzºlt adatok kºz¿l az NGS szekven§l§ssal ¼jravizsg§lt 9  mint§b·l 

5 esetben a kor§bbi szekvenci§kkal megegyezŖ eredm®nyt kaptunk, egy esetben a 

haplotipiz§l§sba hiba cs¼szott, h§rom esetben pedig teljesen m§s haplocsoportot hat§roztak meg. 

Az §ltalunk kor§bban kºzºlt szekvencia adatok kºz¿l a 15 ¼jravizsg§lt szekvencia mindegyike 

ugyanazt a haplocsoportot adta, de ezek kºz¿l 8 esetben a haplot²pus nem bizonyult helyesnek. 

Mindk®t tanulm§nyban a hib§k tºbbs®g®t a megl®vŖ, de nem azonos²tott SNP-®k okozt§k, vagyis 

a PCR amplifik§lt DNS szekvencia olvasata nem volt megfelelŖ. Emellett a Tºmºry ®s mtsai., 

2007-ben 3 olyan SNP-t is leolvastak, amely nem volt jelen a mint§ban (§th¼zott nukleotid 

poz²ci·k a 4. t§bl§zatban).  

Elvileg az esetleges haplot²pus elt®r®sek a csontanyag t§rol§s-sz§ll²t§s sor§n tºrt®nt 

ºsszekever®s®bŖl is sz§rmazhatnak. Ezt a hibalehetŖs®get azonban ki tudtuk z§rni azzal, hogy a 

k®t k²s®rletben elt®rŖ eredm®nyt mutat· Szegv§r-Oromd¿lŖ/412/anc5 mint§n§l a Tºmºry ®s 

mtsai., 2007-ben kor§bban vizsg§lt combcsontb·l (amelyen a mintav®tel helye is l§tszott) ®s 

temetŖ/s²rsz§m /minta n®v
mintav®tel 

helye
ºssz readsz§m

rCRS-re 

t®rk®pezhetŖ 

readek

egyedi readek 

sz§ma

§tlagos 

fragment 

hossz

a nukleotidok 

h§ny (%) van 

legal§bb 5x 

lefedve 

becs¿lt 

kontamin§ci·

(%)

(%) G-A 

tranz²ci·k a 3' 

v®gen 

(MapDamage)

(%) C-T

tranz²ci·k az 5' v®gen  

(MapDamage)

Magyarhomor·g/120/anc2fog 26152 12519 1656 55,97 89,62 0,00 6,11 7,81

Orosh§za-Gºrbics tanya/2/ anc3combcsont 85178 50555 3444 79,37 99,89 0,43 8,13 8,89

Szabadk²gy·s-P§lliget/7/anc4fog 53176 27002 2854 63,85 97,46 0,45 8,19 9,22

Szegv§r-Oromd¿lŖ/412/anc5fog 47760 23426 6150 60,07 99,95 0,75 5,49 6,40

Szegv§r-Oromd¿lŖ/593/anc6fog 66798 35260 3841 58,09 98,64 2,08 6,47 8,70

S§rr®tudvari-H²z·fºld/5/anc10fog 17632 6664 2205 69,94 95,11 0,00 7,40 10,29

S§rr®tudvari-H²z·fºld/118/anc12fog 36214 14708 3394 63,96 98,81 0,36 8,75 11,53

S§rr®tudvari-H²z·fºld/213/anc13fog 42326 20383 4997 62,44 95,01 0,83 9,01 10,22

Harta-Freifelt/10/anc25 fog 135472 66169 4803 80,75 99,93 1,75 6,00 7,10

Karos-III/1 combcsont 30830 5968 2414 81,44 98,07 0,00 13,09 11,48

Karos-III/3 combcsont 58982 12858 3839 76,84 98,91 1,68 12,51 10,66

Karos-III/4 combcsont 82194 22930 4862 68,71 99,98 0,33 12,93 11,98

Karos-III/5 metatarsus 394292 23740 10299 85,35 99,96 3,44 8,45 6,84

Karos-III/6 combcsont 41054 3863 955 70,68 87,24 0,00 6,71 6,75

Karos-III/8 combcsont 75724 26747 5938 64,26 99,67 1,79 11,37 11,08

Karos-III/10 combcsont 67416 6371 1768 68,22 89,61 0,00 9,89 9,04

Karos-III/11 combcsont 346124 4496 1569 79,62 93,91 1,32 12,78 11,42

Karos-III/12 combcsont 52738 5843 2406 70,76 95,80 3,96 12,40 11,19

Karos-III/14 combcsont 61346 16134 4532 69,29 99,69 1,82 14,53 14,13

Karos-III/15 combcsont 422796 80431 13248 81,03 99,98 0,29 11,02 9,95

Karos-III/16 combcsont 90950 23233 2851 75,65 99,14 1,34 11,34 11,12

Karos-III/17 combcsont 43330 2626 1191 79,64 87,55 0,00 10,31 9,91

Karos-III/18 combcsont 9184 3208 1596 68,48 90,49 0,00 15,42 12,11

Karos-III/19 fog 59102 30135 3244 69,07 98,78 0,00 6,39 6,55
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ugyanazon minta foggyºker®bŖl is k®sz²tett¿nk DNS kivonatot, melyek ugyanazt a szekvenci§t 

adt§k.  

Ezek az eredm®nyek vil§gosan jelzik, hogy a PCR alap¼ eredm®nyek megb²zhat·s§ga 

korl§tozott. Ennek az az oka, hogy az amplifik§ci· csup§n n®h§ny molekul§r·l indul, ®s az 

esetleges szennyezŖ molekul§r·l indul· amplifik§tum kºnnyen tºbbs®gbe ker¿lhet az endog®n 

molekul§r·l indul· t§rsaival szemben. Az is kijelenthetŖ, hogy a Nepar§czki ®s mtsai., 2016-ban  

haszn§lt m·dszer kisebb m®rt®kŤ t®ved®seket okozott (azaz a SNaPshot reakci·val kombin§lt 

HVR szekven§l§s), ez®rt sokkal megb²zhat·bb mint a Tºmºry ®s mtsai., 2007-ben haszn§lt 

m·dszer (azaz HVR szekven§l§s megerŖs²t®se k·dol· r®gi·s SNP-kkel). 

 



 

 

4. t§bl§zat  K®t elt®rŖ PCR alap¼ m·dszer ºsszehasonl²t§sa NGS adatokkal. S§rg§val a haplotipiz§l§si hib§kat, pirossal a t®ves haplocsoport besorol§st emeltem ki.  

 

HVR-II: nt.190-
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4.2.3. A teljes mtDNS genomok filogenetikai eredm®nyei 

 Ezen vizsg§lat azt c®lozta, hogy az ismert adatb§zisokb·l kikeress¿k az egyes 

honfoglal·khoz legkºzelebb esŖ szekvenci§kat. Ism®t hangs¼lyozand·, hogy adatb§zisunkban a 

vil§gr·l eddig ismert ºsszes modern ®s Ŗsi mtDNS genom szekvencia megtal§lhat·. ElŖszºr 

meghat§roztuk a mint§nk haplot²pus§t (2. t§bl§zat), majd adatb§zisunkb·l kiv§lasztottuk az ezzel 

azonos ®s legkºzelebb §ll· haplot²pus¼ mint§kat (szekvenci§kat). Az ²gy ºssze§ll²tott csoportok 

mtDNS genom szekvenci§it egym§shoz illesztett¿k, majd ezek lesz§rmaz§si viszonyait Median-

Joining Network-el jelen²tett¿k meg. V®g¿l a filogenetikai tºrzsf§kon a honfoglal·khoz kºzel 

esŖ szekvenci§k fºldrajzi sz§rmaz§s§t visszakerest¿k az adatb§zisokb·l ®s az eredeti 

publik§ci·kb·l (NCBI ®s mtDNA Community; 5. t§bl§zat). 

 A vizsg§lt 89 minta 54 al-haplocsoportba volt sorolhat·, ez®rt 54 M-J Network 

lesz§rmaz§si f§t k®sz²tett¿nk. Ezek kºz¿l terjedelmi korl§tok miatt csak n®gyet mutatok be. Az 

azonos szekvenci§j¼ Karos-I/3 ®s Karos-I/5 minta a D4j12 haplot²pusba tartozik (12. §bra), a 

hozz§juk legkºzelebb esŖ k®t, szint®n azonos szekvenci§j¼ recens minta (melyek ez®rt azonos 

kºrbe esnek) egyetlen nukleotid k¿lºnbs®get mutat, amit az ºsszekºtŖ vonalon l®vŖ §th¼z§sok 

sz§ma jelez. Az egyik egy BelsŖ Mong·li§b·l sz§rmaz· bargut, a m§sik egy tat§r egy®ntŖl 

sz§rmazik, ®s a a t§volabbi tal§latok is ugyanazon n®pekbŖl tat§rokb·l ®s k²naiakb·l sz§rmaznak. 

A ma Kelet-Eur·p§ban ®lŖ tat§rok Mong·li§b·l sz§rmaznak, ®s csak a tat§rj§r§s idej®n ker¿ltek 

mai hely¿kre. Fontos megeml²teni, hogy ugyanabba az alcsoportba tartozik egy §satag  hun 

minta Magyarorsz§gr·l (Vez®r utcai lelet). Ezek alapj§n nagyon val·sz²nŤ, hogy a Karos-I/3 ®s 

Karos-I/5 honfoglal· mint§k anyai vonalon BelsŖ-Ćzsi§b·l sz§rmaznak, ®s a hun tal§lat azt is 

val·sz²nŤs²ti, hogy §zsiai hun felmenŖvel (Xiongnu) rendelkeztek. 
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12. §bra A honfoglal·kkal azonos D4j12 alcsoportba tartoz· mint§kat k®k vonallal karik§ztuk be. A piros kºrºk recens mint§kat, 
a lila kºrºk §satag mint§kat, m²g a zºld kºrºk a vizsg§lt honfoglal· mint§kat jelºlik. A kºrºk m®rete ar§nyos a benn¿k foglalt 
azonos szekvenci§j¼ mint§k sz§m§val. Az ºsszekºtŖ vonalakon l®vŖ §th¼z§sok sz§ma a k®t minta kºzºtti nukleotid k¿lºnbs®get 
jelzi. A legkºzelebbi mint§k mellett felt¿ntett¿k a hozz§juk tartoz· NCBI GenBank azonos²t· sz§mokat ®s a sz§rmaz§si helyet. 

 A 13. §bra az N1a1a1 al-haplocsoportba tartoz· mint§k lesz§rmaz§si viszonyait mutatja. 

Ez az §bra azt is ®rz®kelteti, hogy az egyes al-haplocsoportok elt®rŖ fºldrajzi r®gi·kban 

tal§lhat·k, vagyis a filogenetika finom felbont§s¼ filogeogr§fiai t®rk®pnek is megfelel, melyen az 

egyes alcsoportok elterjed®si ¼tvonalai is kirajzol·dnak. Az N1a1a1 egy r®szletesen kutatott 

haplocsoport mivel igen ritka, ®s a neolit kor elŖtt teljesen hi§nyzott Eur·p§b·l. Recens 

mint§kb·l m§r kor§bban ismert®k ezt a haplocsoportot (Palanichamy ®s mtsai., 2010) mind 

Eur·p§b·l mind Ćzsi§b·l, de nem tudt§k eldºnteni, hogy Ćzsi§ba Eur·p§b·l, vagy a Kºzel-

KeletrŖl ker¿lt §t. Az §br§r·l leolvashat·, hogy a neolit korban terjedt el a kºzel keletrŖl a 

fºldmŤvel®s okozta n®pess®g robban§ssal. ElsŖ eur·pai megjelen®s®t Neolit kori §satag DNS 

mint§kb·l mutatt§k ki (Haak ®s mtsai., 2015; Kilinc ®s mtsai., 2016). Eredm®nyeink (13. §bra) 

azt mutatj§k, hogy az N1a1a1a1 t²pus a K§rp§t medenc®be a honfoglal·kkal ®rkezett. A 13. §bra 














































































