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1. El6sz6

Ez a doktori disszertacio egy olyan interdiszciplinaris munka, mely célja két kozépkori,
méltan hires magyar nemesi csaladd, a Bathory ¢és az Aba nemzetség tagjainak archeogenetikai
azonositdsa. A munka sordn a genetika tudomanyanak segitségével, archeoldgiai, antropologiai
¢és torténeti adatokra és ismertekre alapozva kiséreltiik meg ezen torténelmileg rendkiviil
jelentds csaladok feltételezhetd személyei maradvanyainak azonositasat.

Ez volt az els6 alkalom, hogy sikerrel nyertiink ki magas mindségli teljes
genomszekvencia-adatokat a Bathory és az Aba csaldd egyes tagjainak a maradvanyaibol.
Célunk az volt, hogy feltarjuk és megismerjilk a genetikai eredetiiket, és kapcsolatokat
keressiink egykor ¢élt populaciokkal, igy pontosabb képet kaphatunk e két csalad torténetérdl és
genetikai 6rokségérdl. Kivancsiak voltunk tovabba arra is, hogy a torténeti forrasok, miszerint
a kozépkori magyar nemesi csalddok sokszor egymds kozott hdzasodtak, milyen genetikai
bizonyitékot adhatnak szamunkra.

A kutatas soran interdiszciplinaris megkozelitéssel sikeriilt azonositanunk feltételezett
Bathory csalddtagokat és Magyarorszag egyik legjelentdsebb kiradlyi nemzetségének az Aba
nemzetség genetikai eredetét és annak kapcsolatrendszerét, valamint meghatarozni a két csalad
Y-kromoszoémas és mitokondrialis leszarmazasi vonalait.

Eredményeinkkel hozzéjarultunk ahhoz, hogy feltérképezziik az egykor élt magyar
nemesi csaladok kapcsolatait a hasonld korokbol szarmazd, kozépkori magyar és eurdpai

tarsadalmak kontextusaban.



2. Bevezetés az archeogenetikiaba

Az archaikus DNS (6si DNS vagy aDNS) kutatasanak forradalma lehetové tette az dsi
maradvanyok genetikai vizsgalatat, és alapjaiban formalta at a torténelemrol alkotott képiinket.
Az elmult néhany évtized soran az archeogenetika tudomanya robbandsszerii gyorsasaggal
fejlodott, melynek koszonhetden nagyszamu archaikus genom keriilt publikélésra, és valt
elérhetové a kutatok szamara, kiilonb6zo torténelmi korokbdl. Az ember toérténelemének
megértése egyre inkabb az 6si populaciok genetikai eredetének és azok kapcsolatainak
kutatasara épiilt. Ma az archeogenetikat mar a torténészek és egyéb tudomanyagak képviseldi

egyre szélesebb korben fogadjak el megbizhato kutatasi eszkdzként, fokozatosan kiegészitve

crer

2021).

Az archeogenetika 10 perspektivat nyitott a torténelem pontosabb megértésben.
Alapvetd torténelmi tételeket és narrativakat kérddjelezett meg a populacidok eredetérdl,
vandorlasarol, valamint azok kulturalis és a genetikai kapcsolatairol (Gokcumen ¢€s Frachetti,
2020). Biztossaggal kijelenthetd, hogy az archeogenetika valdban 4talakitotta az emberi mult
megértését, kiilondsen a prehisztorikus korszakok vonatkozasaban (Haak et al., 2015; Lazaridis
et al., 2016; Miikka et al., 2015).

A genetikai adatok, melyek lehetdvé tették a torténelmi személyek maradvanyainak
azonositasat, az archeologiai és torténeti kérdések megoldasanak egyik leghatékonyabb
eszkozévé valtak. Az elmult években elért technologiai fejlddés — beleértve az 1j DNS-kivonasi
modszereket (Dabney, Knapp et al., 2013; Dabney és Meyer, 2019; Rohland és Hofreiter, 2007),
a szekvendlo konyvtarkészitési eljarasokat (Meyer €s Kircher, 2010) és a szekvenalasi
technologidkat — lehetdvé tették az autentikus aDNS kinyerését és annak kutatasat régi csont
mintakbol. A mitokondridlis DNS és az Y-kromoszdma elemzése segitségével 11j kronologidk
¢s csaladi kapcsolatok keriiltek feltarasra, melyek segitettek rekonstrualni a mult tarsadalmait,
¢s leszarmazasi vonalaikat. Ezzel parhuzamosan a bioinformatikai eszk6zdk szintén rohamos
fejlodése megkonnyitette a preciz és gyors rokonsagi elemzéseket és a populacidgenetikai

vizsgalatokat.



Az osi DNS kutatasa

Az aDNS kutatas kortilbeliil negyven évvel ezeldtt kezd6dott, egy sikvidéki zebra, mara
mar kihalt alfajabol, a quagga genetikai dllomanyanak megismerésével. A faj eltlinését a 19.
szazad végi Dél-Afrikai vadaszat okozta. (Higuchi et al., 1984). El6szor itt kertilt bizonyitasra
az, hogy a DNS hosszil id6 elteltével is, az eldlény halalat kovetden megoérzodik a
maradvanyokban, ¢és az kinyerhetd, vizsgalhato. Ezt kovetden nem sokkal késdbb
megkezdddtek az emberi maradvanyok archeogenetikai vizsgélata is. Az attorést egy egyiptomi
mumiabol sikeresen izolalt DNS jelentette. (Pdébo, 1985).

A polimerdaz lancreakci6 (PCR) kifejlesztése ¢és annak alkalmazasa az
archeogenetikaban, nagyban eldsegitette az aDNS kutatasokat, mivel lehetdvé valt a specifikus
DNS szekvencidk amplifikdlasa, és nagyméretli, atfedd6 DNS szakaszok illesztése. (Péadbo,
1989; Pibos et al., 1989; Thomas et al., 1989) Mivel a PCR alapu technikdk tobbszords
limitacioba iitkoztek, az igazi attorést az ) generaciods szekvenalas (NGS) hozta el, és szinte
végtelen lehetdséget nyitott meg a kutatok eldtt. (Millar et al., 2008; Shendure et al., 2004) Az
NGS alapu archaikus kutatasok drasztikusan megemelték az analizdlhaté DNS szekvenciadk
mindségét, ¢s mindemellett leszoritottak a kutatdsok koltségét is. A kutatdk képesek voltak
millidrdnyi bazispar parhuzamos, j6 mindségii, nagy lefedettségii szekvenalasra. (Margulies et
al., 2005) Az 0j technologidk koré épiild laboratoriumi protokollok kidolgozasa és fejlesztése
biztositotta tovabba az autentikus DNS szekvencidk kutatasat (Cooper és Poinar, 2000).

A modern aDNS kutatasok alkalmazasa képes a genetikai multunk vizsgélatara, igy a
jeleniink és a jovOnk megismerését is eldsegiti. Mara mar pontosabban ismerjiik az emberi
populédcidk eredetét, az etnikai csoportok kialakulasat, és azok migracids és keveredési
torténetét (Allentoft et al., 2015; de Barros Damgaard et al., 2018; Margaryan et al., 2017;
Narasimhan et al., 2019). Ezek a kutatasok szamos teriileten, mint példaul az archeologiaban,
antropologidban, paleopatologidban, genetikdban vagy akar az igazsagiigyben is

alkalmazhatoak (Alterauge et al., 2021; Cui et al., 2015; Larmuseau et al., 2014).



Kihivasok és limitaciok az 6si DNS kutatasban

Kontaminacio
Az egyik legnagyobb kihivast az aDNS kutatdsa soran a kontaminacio. Amikor a DNS-

t izolaljuk egy ¢€lolénybdl, akkor nagy fragmentméreti, ¢s magas mindségli DNS-t kapunk.
Ezzel szemben az aDNS, mely tobbnyire a csontokban marad meg intaktabb allapotban,
toredezett, rossz mindségl, €s a kornyezetbdl szarmazd szennyezddéseket is tartalmazza,
tovabba a mintdk nem megfeleld kezelése mellett, az autentikus aDNS a kutatok sajat DNS-
ével is szennyezddhet. Ha ezek a problémak nem megfeleléen vannak kezelve, akkor alapjaban
megkérddjelezhetik a kutatds hitelességét, és hibas kovetkeztetések levonasahoz is vezethet
(Dabney, Meyer et al., 2013).

A human DNS-el torténé kontaminacid kiilondsen problémas lehet, mivel két ember
genetikai allomanya nagyon hasonlé, igy azok megkiilonboztetése szinte lehetetlen feladat. Az
ilyen form4ju kontaminacié a kutatas szinte barmely fazisdban megtorténhet, még az dvatos €s
preciz munka soran is. Tilnyomo részt ez a munkak korai fazisaban, az asatds, a csontok
tisztitdsa, azok tarolds ¢és leltarazdsa folyaméan kovetkezik be. A kontamindcid6 mértéke
valtozatos, akar mintanként is eltérd lehet, tovabba nagymértékben fiigghet a mintak
megorzddésétdl (Gilbert et al., 2005; Thomas P. Gilbert et al., 2005).

Az ilyen kontamindciok csokkentésére, és a hiteles aDNS vizsgalatok biztositasara tobb
modszertani fejlesztés tortént az archeogenetika torténete soran. Az elsd, és legfontosabb, hogy
az idegen eredetli vagy tigynevezett exogén DNS a mintaba kertilésének csokkentése érdekében
a munkat szigoru és steril koriilmények kozott kell elvégezni. Ez magéba foglalja a tobb kamrés,
steril 1égbefuvassal rendelkezd laboratorium kialakitasat, az UV sugarral torténo6 kezeléseket, a
feliiletek hipoval torténd rendszeres tisztitasat. Ezen feliil a szekvenald konyvtar készitése soran
olyan egyedi adaptereket kell alkalmaznunk, mely az egyes DNS mintdk specifikus
megjelolését teszi lehetdve, igy ez kizarja a késobbi laboratoriumi szennyezes tovabba a mintak
egymassal vald keveredésének kockazatat is (Slatkin & Racimo, 2016).

A DNS szekvenaldsa utdn kiilonféle bioinformatikai algoritmusok elkiilonitjiik az
autentikus aDNS fragmentumokat az arra jellemz0 citozin-deaminacids mintdzat segitségével,

majd azonositjuk az exogén DNS olvasatokat és eliminaljuk azokat az adatsorbol.



Degradacio

Egy masik alapvetd kihivast az aDNS kutatisa sordn az endogén eredeti DNS
degradacioja jelenti. Ahogy a halalt kovetden a sejtes struktiradk fokozatosan lebomlanak, a
vezet. Olyan biokémiai folyamatok mennek végbe, mint a hidrolizis vagy az oxidacio, mely a
DNS toredezéséhez vezet, mely a nukleotid szekvencidk végsd elvesztését eredményezheti
(Dabney et al., 2013). Emellett a DNS, az organizmus halalat kovetden kiilsd
mikroorganizmusok, baktériumok vagy gombék folyamatos tdmadasanak van kitéve, melyek
tapanyagforrasként hasznaljadk az organizmus makromolekulait, ezzel tovabba karositva a
DNS-t.

Az 6si maradvanyokbol kivont DNS vizsgalatat szdmos tovabbi tényezd is megneheziti,
ilyen példaul a kis fragment méret, vagy a DNS-ben bekovetkezd megannyi sériilés, mely a
laboratériumi munkék soran a polimerazok hatékonysagat csokkenthetik, valamint a replikacio
soran rossz nukleotid beépiilését eredményezhetik (Dabney et al., 2013). Az aDNS-ek
vizsgalata soran, a citozin-deaminacionak koszonhetd C->T tranziciok kiilonosen gyakoriak a
DNS-fragmentumok talnyuld végein (Briggs et al., 2007). Ezek a tranziciok torzithatjdk az
szekvencia adatokat, kiilondsen a GC-gazdag genomi régiokban (Wales et al., 2015).

Kiilonféle kornyezeti tényezok nagy hatast gyakorolnak az aDNS allapotara, mint
példaul a sokoncentracio, pH, a hdmérséklet vagy a paratartalom. Annak ellenére, hogy a DNS
lebomlédséanak a teljes mechanizmusa még nem ismert, és most is kutatott teriilet, j0l ismert tény,
hogy a fagyott koriilmények ko6zott, a hidegebb régiokban a DNS-fragmentumk akar tobb millio
évig is képesek jobb mindségben megodrzddni (Allentoft et al., 2012; Kistler et al., 2017).

A DNS karosodasi mintazatok vizsgalatat a technikai fejlddés tette lehetdve, és jelentds
elérelépéseket eredményezett az 6si DNS kutatasban (Higgins et al., 2015; Kistler et al., 2017;
Wadsworth et al., 2017). A kutatoék évrdl évre egyre tobbet tudnak meg az dsi biomolekulak
megorzodésérdl, melyek mélyebb megértésével, tovabba a szlirési modszerek folyamatos

fejlddésével biztositjak az 6si DNS kutatas hatékonysagat és annak fejlédését.



3. Magyar nemesi csaladok genetikai orokségének feltarasa az
aDNS elemzés segitségével

Bevezetés

A nemesi csaladok a torténelem sordn gyakran nagyobb hatdssal voltak a mult
eseményeinek alakulasara, mint maguk a kiralyi csaladok. Ez kiilonosen igaz a kozépkorra,
amikor a nemesi csalddok jelentés mennyiségli foldteriileteket birtokoltak és kozigazgatasi,
katonai vagy egyhazi vezetOi szerepeket toltottek be, meghatarozva ezen térségek politikai,
tarsadalmi és kulturalis identitdsat. A kdzépkori Magyarorszag legmeghatarozobb csaladjai
kozé tartozott tobbek kozott az Aba és a Bathori csalad, akik mind a Magyar Kiralysag, mind
Erdély torténelmében kiemelkedd szerepet jatszottak.

A genetikai analizisek gyakran donté szerepet jatszanak személyazonossagok
megerdsitésében, kiilondsen akkor, ha torténelmi forrdsokkal és régészeti leletekkel egyiitt
alkalmazzak azokat. A torténelmileg neves csalddok genetikai eredetének vizsgélata az utobbi
é¢vekben egyre nagyobb hangsulyt kapott az archeogenetikai kutatdsokban. A régészet és a
genetika egylittes hasznalata 1j lehetOséget teremtett a jelentds torténelmi személyek foldi
maradvanyainak azonositisara, valamint csaladtorténetiik (1j megvildgitasba helyezésére.

Az archeogenetikai kutatasok 0j rokonsagi kapcsolatokat tarhatnak fel, amelyeket nem
lehetséges régészeti leletekkel vagy torténelmi dokumentdciok Utjan eldonteni, és igy
megoldasként szolgdlhat a megvalaszolatlan torténelmi  €és  régészeti  kérdések
megvalaszolasaban.

Ez a megkdzelités jelentds felfedezésekhez vezetett, igy tobbek kozott azonositasra
kertilhetett III. Richard csontvaza (King et al., 2014), a Romanov csaldd maradvanyai (Rogaev
et al., 2009) vagy Stockholm alapitdja, Briger Magnuss (Malmstrom et al., 2012).

Az interdiszciplinaris kutatasok kulcsfontossaguak voltak Hunyadi Matyas
leszdrmazottjai genetikai oOrokségének leirdsdhoz (Neparaczki et al.,, 2022), valamint
Magyarorszag els6 uralkodécsaladjanak, az Arpad-héz tagjainak azonositasahoz (Nagy et al.,
2021; Olasz et al., 2019; Varga et al., 2023; Wang et al., 2021). Tovabba Beethoven hajanak
elemzésével foglalkoz6 tanulmany is kiemelend6 (Begg, Tristan James Alexander et al. 2023),
hiszen abban is szerepelnek azon moédszerek, amelyeket a FamilyTree hasznalt a
haplocsoportok idébeli meghatarozasara.

Az archeogenetikai kutatasok elengedhetetlenek voltak olyan sirokban talalt személyek
azonositasdhoz, akikhez sokszor nem 4&llnak rendelkezésre hagyomanyos irott torténelmi

forrasok vagy régészeti leletek.



A Bathory-csalad torténelmi hattere

A nemesi csalddok meghatarozd szerepet jatszottak a magyar torténelemben. Ez
kiilondsen igaz volt a Magyar Kirdlysagra is a torok hodoltsag idészakaban (1541-1699),
amikor az orszag kozel 150 évig harom régiora volt osztva: a Habsburg Kiralyi Magyarorszag
az északi €s nyugati részeken, a torok hodoltsagi Magyarorszag (,,Oszman Magyarorszag”) a
kozEépsd és déli részeken, valamint a torok befolyas alatt 4ll6 Erdélyi Fejedelemség a keleti
teriileteken.

A Bathory (Batori/Bathory) csaldad a kozépkori Magyarorszag egyik legjelentésebb
arisztokrata csaladja volt. Hatalmas teriileteket birtokoltak a mai Magyarorszag,
Lengyelorszag, Szlovékia és Romania teriiletén. A Bathory csaladbdl tobb személy is erdélyi
fejedelemmé lett valasztva igy oriasi befolyassal rendelkeztek a régidban.

frasos forrasok szerint a Bathory csalad eredete a 11. szizadi svab Gutkeled
nemzetséghez vezethetd vissza a magyar kronikdk dokumentacidja alapjan: ,,...bizonyos, hogy
Péter kiraly (Orseolo) utjan keriilt be a Gutkeled leszarmazotti vonal, amikor Henrik csaszarhoz
menekiilt (aki legyézte Aba Samuelt Ménfonél, 1asd fent). Eredetileg a svabfoldi Stauf varbol
szarmaztak... A Gutkeled nemzetség Salamon, Laszl6 és Géza kiralyok alatt emelkedett ki.”
(““Chronicon Pictum” in Szentpétery,” 1937). A birtokmegoszlas alapjan a csalad két f6 agra
szakadt (1. abra): az erdélyi somlyoi (vagy somlyai) agra, amely a 16. szdzadban rendkiviil
gyorsan felemelkedett, és az ecsedi agra, amely a kiralysag északkeleti részén azaz Partium és
Fels6-Magyarorszag részén birtokolt tertileteket.

A somlyoi vonal leszarmazottjai magas rangu poziciokat toltottek be, ahol az egyik
legjelentdsebb személy Bathory Istvan (1533-1586), Erdély fejedelme wvolt, és akit
Lengyelorszag kiralyava, majd Litvania nagyhercegévé is megvalasztottak (Jenei, 1968; I.
Nagy, 1857; Wertner, 1900; Palfty, 2000). A 15. szazadban a somlyo6i ag egy tovabbi aladgra
bomlott, amelyet szaniszlofi vagy csak ,.fiatalabb” agként emlitenek. Ezt az 4dgat Bathory
Szaniszl6fi (1355-1390) leszdrmazottjai alkottdk (1. dbra) (Wertner, 1900).

frasos forrasok alapjan a Bathory csalad minden 4ga eltiint a 17. szazadban, mivel mind
a somlyo6i (Gébor és Andras), mind az ecsedi ag (Istvan) utols6 férfi tagjai fiidrokos nélkiil
haltak meg (I. Nagy, 1857; Wertner, 1900). Ugyan a Bathory csalad torténete és oroksége jol
dokumentalt, szamos kérdés tovabbra is nyitott, mivel konyvtaraik és sirjaik irott forrdsainak
jelentds része elveszett vagy megsemmisiilt (Toth, 2009).

Bathory Istvan erdélyi fejedelem, Lengyel kirdly és Litvan nagyherceg foldi

maradvanyai Krakkoban talalhatok, mig tobb neves erdélyi Bathory uralkodé maradvanyait
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megbolygattak, amely kovetkeztében csontjaik elvesztek, vagy tomegsirokba kertiltek, igy

azonositasuk rendkivil nehéz feladatta valt.

Az Aba-nemzetség torténelmi hattere

Az Abak a kozépkori Magyarorszag egyik legjelentdsebb arisztokrata csaladjat alkottak,
akik meglehetésen kiterjedt teriileten rendelkeztek birtokokkal Eszak-Magyarorszagon. Ugyan
az Aba-nemzetség jol dokumentalt, a torténelmi forrdsok ellentmondasos informacidkat irnak
le az etnikai eredetiikkel kapcsolatban. A csalad megbecsiilt Osatyja Aba Samuel
(feltételezhetéen 990-1044) rokoni kapcsolatot teremtett az Arpad-hazzal, amikor feleségiil
vette Szent Istvan kiraly (uralkodott 1000-1038) hugat (Kristé and Makk, 2000). Aba Samuel
kés6bb Magyarorszag harmadik uralkodo6ja (1041-1044) és egyben elsé valasztott kiralya lett,
és a hatalomra jutasaban pedig jelentés szerepe lehetett az Arpad-hézzal vald kapcsolatanak.

Szent Istvan haldla utdn unokadccse Orseolo Péter (1038-1041, majd 1044-1046) keriilt
a tronra. Péter idegen nemeseket helyezett fontos pozicidkba, ami elégedetlenséget valtott ki a
magyarok korében. Ez végiil 1041-ben lazadashoz vezetett, amelynek eredményeként Aba
Samuelt tiltették a tronra, de uralma rovid ideig tartott, mert 1044-ben Ménf6i csatdban meghalt,
amikor is vereséget szenvedett I11. Henrik csaszarral szemben, aki visszahelyezte Orseolo Pétert
a tronra (Kristé and Makk, 2000). A 13. szazadi Kézai Simon torténész és a 14. szazadi kronikak
szerint (Kristd6 & Makk, 2000) a csalad 6sei, Ed és Edemen, Attila a hunok nagy fejedelme
fianak, Csabéanak (Irnik) a gyermekei voltak. Ha az Abdk valoban Attila apai 4gon szarmazo
leszarmazottjai voltak, ez hun hercegi szdrmazasra, €s igy kozvetett rokonsagra utalhatott az
Arpad-hazzal (Kristo and Makk, 2000).

Azonban Anonymus kronikdja alapjan Ed és Edemen a kunok vezérei voltak, akik még
a honfoglaléas eldtt szovetéget kotottek a magyar torzsszovetséggel a mai Ukrajna teriiletén.
Ennek okén Arpad fejedelem nagy foldteriileteket adott nekik Eszak-Magyarorszagon (Krist6
and Makk, 2000). Mivel a kunok és a hunok egyarant keleti eredetliek, ezért a torténészek azt
feltételezik, hogy a csalad is Keleti szarmazasu lehetett. A Kabar torzseket tartjadk az Abak
leszdrmazotti vonaldhoz legvaldsziniibben kapcsolodd Osi csoportoknak (Kristo és Makk,
2000), mivel az avar kaganatusbol kivaltak és kdzvetleniil a honfoglalas el6tt csatlakoztak a

magyarokhoz.
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4. A kutatas célja

Archaeogenetikai ¢és aDNS-elemzési modszerek alkalmazasaval céloztuk meg a
kozépkori Magyar Kirdlysag két kiemelkedd nemesi csaladjanak, a Bathory- és az Aba-
nemzetség tagjainak azonositasat. Ezen csaladok bizonyos tagjait ismerten torténelmi egyhazi
helyszineken temették el, de a kdzelmultban két olyan régészeti feltaras is tortént, melyek a két

neves csalad tagjaihoz kothetoek.

Az Aba és a Bathory csalad a Magyar Kirdlysag keleti teriiletein uralkod6 két nagy
dinasztia volt, de a koztiik 1év0 esetleges csaladi kapcsolatokrdl nincs dokumentacio. A térség
viharos torténelme kovetkeztében mindkét csaldd temetkezési helyei lepusztultak vagy

megsemmisiiltek.

Kutatasunk célkitlizése az volt, hogy a feltart nagyszdmi emberi maradvany koziil
azonositsuk a csaladtagokat, valamint genetikai Osszetételilk vizsgalataval informacidkat
szerezziink szarmazdsukrol, rokonsagi kapcsolataikrol, valamint més 0&si eurdzsiai
populaciokkal fennalld filogenetikai és egyéb Osszefiiggéseikrol. Ez az interdiszciplindris
megkozelités lehetové tette, hogy mélyebb betekintést nyerjiink ezen befolyasos kdzépkori

nemesi csaladok tarsadalmi és genetikai Osszetételébe.
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5. Szilagyperecsen és Abasar, mint kiemelt fontossagu
torténelmi helyszinek

Szilagyperecsen és a Bathory csalad

Kozépkori forrdsok szerint Szaniszl6fi Bathory Janos (1462—1500) gyermekei voltak az
elsé Bathory csaladtagok, akik Erdélyben, Szilagyperecsenben (Pericei, mai Romania tertilete)
telepedtek le. A csalad torténetét és birtokait, kiillondsen Bathory Ferencz életét, tobb kozépkori
forrds is részletesen dokumentalja (Wertner, 1900). Torténeti feljegyzések szerint Bathory
Eleket és Bathory Ferenczet a szilagyperecseni csaladi kapolnaban temették el (Bunyitay, 1986;
Emaodi, 2002).

A Wesselényi csalad levéltara tobb, Szilagyperecsenben nyomtatott kéziratot Oriz,
koztiik olyanokat is, amelyek Bathory Ferencz aldirasat és monogramos pecsétgylriijének
lenyomatat tartalmazzak (Magyar Nemzeti Levéltar, P fond, 702. szam). A dokumentumokban
talalhato genealdgiai adatok (Wertner, 1900) szerint Bathory Ferencz nagyapja, Bathory Laszlo
(1474-1517), testvére volt Bathory Péternek (1500), aki Bathory Elek apja volt. Ennek alapjan
Ferencz és Elek apai agon negyedfoku rokonok voltak (4. dbra).

A sirok feltarasa soran két csontvaz keriilt eld, gazdag sirmellékletekkel. A temetkezés
helye és a mellékletek egyarant magas tarsadalmi statuszt tiikroztek. Ennek fényében és a
torténelmi Osszefiiggések alapjan feltételezhetd volt, hogy a két csontvaz Bathory Ferenczhez
¢s Bathory Elekhez tartozhat (4. ébra).

A csaladi templom az 1658-as €s az 1660-as oszman megszallas soran elpusztult,
azonban a 17. szdzadbol szarmazo6, a szildgyperecseni Bathory csalddhoz kothetd két
reneszansz sirkélap fennmaradt. Ezeket jelenleg Szilagyperecsen reformatus templomaban
Orzik. A sirkdveken két elhunyt férfi alakja lathato, akiket haton fekve, lovagi pancélzatban
abrazoltak (10. abra). Tovabba az egyik sirkObe a Bathory csalad cimerét is belevésték (Culic,
2016) (9. abra). A reformatus templom kortil 2017 és 2021 kozott folytatott régészeti dsatasok
soran Ujra felfedezték a csaladi kdpolna maradvanyait (8. abra). A templomban tobb kozépkori
sir kozott két temetkezésben figyelemre méltd régészeti felfedezést tettek (5. dbra), amelyben

nyugvo személyeket a Bathory csalad tagjaiként lehetett feltételezetten azonositani.
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Abasar és az Aba nemzetség

Miutan Aba Samuel kirdly a ménfoi csataban elesett, ideiglenes eltemetését kovetden az
Abasaron taldlhaté bencés monostorba helyezék végsd nyugalmara, az épiilet befejezését
kovetden. Ez a monostor tobb szempontbdl is kiemelt szerepet jatszott, tobbek kozott a
nemzetség politikai kdzpontja volt a 10. szazad végén €s a 11. szazad elején (Kristé and Makk,
2000). Béar a korai irott forrasok a 11. és 12. szazadbdl nem tesznek emlitést a csaladrol, a 13.
szazadtol kezdddden szamos olyan iras talalhatd, melyek megemlitik az Aba nemzetség nevét.
Ezekben a torténelmi forrasokban leirjak, hogy a csalad szdmos tovabbi nemzetségre szakadt
jelentds politikai befolyasra tettek szert és méltosdgokkd, oligarchdkkd emelkedtek fel
(Karéacsony, 1900; Kristo, 1978; Wertner, 1891).

Abasar az évszazadok soran feltételezhetden megoérizte jelent0ségét a nemzetség
politikai kdzpontjaként és a csalad tobb leszdrmazottja részére is temetkezési helyként szolgalt.
A kronikék leirjak, hogy maga Aba Samuel volt, aki a 11. szazad elején az abasari monostor
megépitését finanszirozta. Errdl az elsé irasos forras egy IV. Béla kiradlyunk altal kiadott
oklevélben talalhatd, 1261-bdl (Kovacs, 1966; Kristd és Makk, 2000). Szamos kdzépkori iras
a csalad legalabb harom kiilonalld agra utalnak, melyek az abasari monostorhoz kdthetdek
(Kovacs, 1966), de ezek pontos azonositasa mind iddig nem ismert.

Az ezt kovetd évszadok soran az abasari monostor, €s az azt koriilvevd régiok
birtokvitdk és hatalmi harcok kézpontjava valtak tobb magyar nemesi csalad kozott, példaul a
Csobankak vagy a Néanai Kompoltiak kozott (Kovacs, 1966). A régiot érd folyamatos
konfliktusok a monostor hanyatlasahoz vezettek, majd a 17. szazad végére eltlint a monostor

emlitése a torténelmi forrasokbol (Sorods, 1912).

A kovetkezd fejezetekben részletesen targyaldsra keriil a Szildgyperecsenben és az

Abasaron feltart maradvanyokon végzett archaeogenetikai vizsgalat sorozat.
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6. Anyag és modszertan

A Béthory csaldd vizsgélata sordn elemzett csontvazakat Erdélyben, a mai Romania
teriiletén taldlhato Zilah varosdban, a Szildgy Megyei Torténelmi és Szépmivészeti
Muzeumban Orzik. A szilagyperecseni régészeti feltdrds a Szilagy Megyei Torténelmi és
Szépmiivészeti Mlizeum munkaja volt (Bacuet- Crisan & Keresztes, 2021).

Az Abasar-Bolttetd régészeti feltarasdit a Magyarsagkutaté Intézet Régészeti
Kutatokdzpont kollégai végezték.

A mintdk gyljtése soran a régészeti feltarasok alatt standard régészeti eljarasokat

alkalmaztak, igy a csontok humén DNS-el torténd kontaminédcionak voltak kitéve.

A mintak elokészitése

A mintdk el6készitése, a DNS-kivonasa €s a szekvenald konyvtarak elkészitése az aDNS
vizsgalatara kialakitott steril laboratériumunkban tortént a Magyarsagkutaté Intézet
Archeogenetikai Kutatokozpontjdban, valamint a Szegedi Tudoményegyetem Genetikai
Tanszekén.

A csontmintdk dekontaminéldsa, kifejezetten az 6si mintak kezelésére kialakitott tiszta
laboratoriumban tortént, amely térben elkiiloniil a PCR-utani laboratoriumoktol, igy az

amplifikalt DNS jelenléte a minimalisra cs6kkenthetd. A tisztatérbe vald belépés szigoruan

1. abra — A: A halantékcsont koponyaban talalhato helyzete. A koponya furdsa, vagy a piramis
régid vagasa soran, a piros szaggatott vonallal jelolt teriiletben talalhatd, tomor csontalloméanyt
célozzuk meg. B: Ep koponyak esetében, a koponya bazalis oldalardl, a piros korrel jelzett régi6
iranyabol kezdjiik meg a frast, hogy a tomdr csontalloményt elérjiik.

(Keépek forrasai: www.x.com - @nrkken19; https://www.anatomystandard.com/;
https://www.neurosurgicalatlas.com/ )
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szabalyozott, ahol egyszer hasznalatos overal, arcmaszk, kesztyti és cipOvédo viselése kotelezo.
A steril, DNS mentes kornyezetet a feliiletek és eszk6zok rendszeres tisztitasaval tartottuk fenn.

Amennyiben lehetdség volt rd, halantékcsont koponyaalapi részén levé sziklacsontot
(pars petrosa) hasznaltunk a mintavételezéshez (1A. abra). Fog mintdk esetében a koponya
épségének megorzése érdekében a fogakat Ovatosan tavolitottuk el.

A halantékcsontokat hipoval atitatott kenddvel tordltik le, majd mindkét oldalt 20
percig UV-fénnyel vilagitottuk meg a feliileti szennyezddések eltavolitasa érdekében.

A pars petrosabol torténd mintavétel esetén, egy erre specifikusa kialakitott elszivo
fiilkét hasznaltunk. Az elszivo fiilke kialakitasa lehetové teszi, hogy a sziklacsont furasakor
lehullo tiszta csontport felfogjuk egy vakuum elszivo segitségével.

Amennyiben egész koponya allt rendelkezésiinkre, a sziklacsont mintavételezését egy
kis furat készitésével végeztiik el a koponya bazalis oldalan, gyémantfejes Dremel faréval (1B.
abra). Az igy nyert finom csontport hasznaltuk a tovabbi laboratoriumi munkafolyamatok
elvégzésére. A furatot kevésbé lathato helyen készitjiik el, minimalizalva a vizualis €s szerkezeti
karosodast, ezzel garantalva a koponya épségét esetleges tovabbi antropologiai vizsgalatokhoz.
Az eljarés alacsony fordulatszamu flrdssal tortént, a hétermelés minimalizaldsa érdekében,
amely kiilonosen fontos a DNS épségének megdrzése szempontjabol.

Amennyiben a koponya torott volt, és kiilonallo halantékcsont allt a rendelkezésiinkre,
a piramis régidban, ahol a tomor csontdllomény talalhato, gyémantfejii dremel vagokoronggal
egy nagyjabol 1cm-es metszetet készitettlink.

A keresztkontaminaci6 elkeriilése érdekében a mintak egyenként keriiltek feldolgozasra,
mindig csak egy csontmintat poritottunk, tisztitottuk és fertdtlenitettiik a munkatertiletet, majd

azt kovetden kezdtiik a kdvetkezd minta elokészitését, ezzel biztositva a mintak integritasat.

Mintavétel extrém koriilmények kozott

A Bathory csalad vizsgalata soran, a csontanyagbol torténd mintavételezést elsd 1épéseit
Romaniaban a zilahi Szilagy Megyei Torténelmi és Szépmiivészeti Mizeumban végeztiik el. A
csontmintavételezés ,,extrém koriilmények kozott” a helyszinen, Zilahon tortént, hiszen a
csontanyag Romaniabol valo kihozataldra nem volt lehetdségiink. A mizeum a munkatarsaink
szamara biztositott egy elkiilonitett helységet, melyet a munka megkezdése eldtt sterilizaltunk
hipoval, peroxival, és hordozhaté UV lampéaval. A helyszinen elvégeztiink a pars petrosa
metszet kivagasat, vagy a pars petrosa furasat. A csontmintavételek kozott a helységet Gjra

fertotlenitettiik, és UV kezeltiik a feliileteket, hogy a keresztkontaminacidé lehetdségét a
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minimalisra csokkentsiik. Az igy kapott csontmintakat a Szegedi Tudomanyegyetem Genetikai

Tanszékén dolgoztuk fel a tovabbi laboratériumi munka soran.

Radiokarbon kormeghatarozas

Radiokarbon kormeghatarozas csak az abasari mintdk esetében tortént a
csontmaradvanyok koranak megerdsitése céljabol. A mérést gyorsitdés tomegspektrometrias
(AMS) modszerrel végezték az MTA Atommagkutatd Intézet AMS laboratériumaban,
Debrecenben (AMS azonositd: DeA-37107). A mintak elokészitésest és a mérések részleteit
(Molnar et al., 2013) irja le. Az adatok kalibralasa az OxCal 4.4.4 szoftverrel tortént
(https://c14.arch.ox.ac.uk/oxcal/OxCal.html, kalibracié idépontja: 2024. januar 9.) az IntCal 20

paraméterei alapjan (Reimer et al., 2020).

Kiilonb6zo modszerek hatékonysaganak osszehasonlitasa megbizhato
eredmények érdekében az aDNS NGS munkafolyamatokhoz

Laboratériumunk az elmult években szdmos, kiilonbozd régészeti korszakokbol
szarmaz6 minta feldolgozasaval foglalkozott. Ahogy a technoldgia fejlodott, és
laboratoriumunk alkalmazkodott az j modszerekhez, tobb ezer minta feldolgozéasat végeztiik
el. Ennek eredményeként jelentds mennyiségli tapasztalatot €s informéciot halmoztunk fel a
kiilonb6z6 laboratériumi technikakrol.

A nemesi csaladok archeogenetikai kutatdsa mellett a doktori képzésem soran az is
célom volt, hogy értékeljem és Osszehasonlitsam az aDNS-mintdk feldolgozasdhoz hasznalt
kiilonb6zé DNS-kivonasi €s NGS konyvtarkészitési protokollokat. Kiilonosen arra torekedtem,
hogy meghatarozzam, melyik moddszer biztositja a legjobb eredményeket olyan
kulcsfontossagli mutato tekintetében, mint az endogén DNS ardny. Ez a tényezd alapvetd
fontossaguak az erdsen degradalodott Osi mintakbol szarmazod genetikai informdéciok
mindségének és mennyiségének maximalizalasdhoz (Orlando et al., 2021; Rohland és Hofreiter,
2007a).

A koréabbi években feldolgozott, tobb torténelmi korszakbol szarmazé tobb mint 2000
régészeti csontminta meglévd adatdllomanyat hasznaltuk fel. Ezt kovetden ezen adatok
elemzését végeztem, kiilonos tekintettel olyan kulcsfontossagti paraméterekre, mint az endogén
DNS tartalom.

A DNS-t pars petrosabol, fogakbodl és egyéb csoves csontokbol nyertiik ki, kétféle
modszerrel: MinElute oszlopokkal, valamint szilika gél szuszpenzidval. A kivont DNS-bdl

kettds szali NGS konyvtarakat készitettiink, pre-amplifikacidval és anélkiil, G2GO Taq
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polimeraz enzim alkalmazasaval. A végsé konyvtaramplifikaciot két kiilonb6z6 polimerdz

enzim Accuprime Pfx és G2GO Taq felhasznalasaval hajtottuk végre.

Az archaikus mintakban talalhaté endogén DNS mennyiségének 6sszehasonlitasa

— Extrakciés modszer
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2. abra — Tobb mint 2000 archaikus minta endogén olvasatok mennyiségének az

Osszehasonlitasa, az aDNS forrasank fliggvényében, két kiilonb6z6é DNS kivonasi tecnhikaval
elkészitett mintak esetében. Az endogén olvasatok ardnya — amely azt méri, hogy egy mintabol
mekkora hanyadban sikeriil autentikus 6si emberi DNS-t visszanyerni — jelentds eltéréseket

mutatott a harom vizsgalt aDNS-forras k6zott.

Ahogy a 2. abra is mutatja, a pars petrosa emelkedik ki a legmegbizhatobb aDNS-
forrasként, mivel kdvetkezetesen a legmagasabb endogén DNS aranyokat eredményezte. Ennek
koszonhetden a petrosa arany standardként tekinthetd az olyan kutatdsokban, amelyeknél
elsédleges szempont a kivalé mindségli dsi DNS visszanyerése. A fogak kissé gyengébben
teljesitenek, de még igy is megbizhatd és stabil alternativat jelentenek, amely sokféle
alkalmazashoz megfeleld. Ezzel szemben a csontvazmaradvanyok joval alacsonyabb endogén
DNS aranyokat eredményeztek, igy kevésbé alkalmasak azokban a vizsgéalatokban, amelyeknél
kulcsfontossagli az autentikus aDNS visszanyerése. Ezeket a mintdkat els6sorban akkor
érdemes felhasznalni, ha petrosa vagy fogmintdk nem dallnak rendelkezésre, illetve, ha a

vizsgalat célja kifejezetten a sulyosan degradalt DNS-sel valéo munka.
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Az endogén DNS aranyok szilika és MinElute kivondsi modszerek kozotti
Osszehasonlitasa kiilondsen a fogmintak esetében mutatott kiemelkedd kiilonbséget. A Silica
modszer kovetkezetesen alacsonyabb endogén DNS aranyt eredményezett a MinElute
eljarashoz képest.

Az eredmények hangsulyozzak, hogy a minta tipusa kulcsszerepet jatszik az endogén
DNS visszanyerésében: a petrosa mintdk mindkét moddszerrel szignifikdnsan jobb
eredményeket hoztak. Ez dsszhangban van azzal a jol ismert megfigyeléssel, hogy az olyan
stiri csontszerkezetek, mint az os temporale pars petrosdja, kiilondsen jol megdrzik aDNS-t.

A nemesi csalddok kutatdsa sordn, igy minden esetben, ha volt, a pars petrosa-t
preferaltuk. Ha ez nem volt elérhetd, vagy nem hozott megfelelé eredményt, akkor fogbol
dolgoztunk. Az oldatba vitt aDNS kikotésére, és annak tisztitdsara minden esetben QIAGEN

MinElute oszlopokat alkalmaztunk.

Az aDNS Kinyerése

Az aDNS-kivonasa egy olyan dedikalt helyiségben tortént, amely teljesen elkiiloniil a
labor tobbi munkafolyamatatol.

A csontpor eldallitdsat vagy a metszet vagasat kdvetden a csontmintat finom porra
oroltik egy orldémalom (VWR, Star Beater) segitségével, szintén alacsony fordulatszamot
alkalmazva a hétermelés csokkentése, igy az aDNS épségeének megdrzése érdekében.

A fogakat hipoval, hidrogén peroxiddal és Milli-Q ultratiszta vizzel torténd tisztitas utdn
mindkét oldalon 15 perces UV-besugarzasnak vetettiik ald, majd steril csovekbe helyeztiik

azokat.

Tooth before extraction

e

Tooth after extraction

3. abra - A minimalisan invaziv, vagy minimalisan destruktiv, fogbdl torténd aDNS kivonasi
technika eredménye a fogak gyokerén. Jol 1athato, hogy a fogak korondja sériilésmentes marad

(Harney et al., 2020a).
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A fogakbdl torténd DNS kinyerés soran a fogak megorzésére kifejlesztett igynevezett
minimalisan invaziv vagy minimalisan destruktiv protokollt alkalmaztunk (Harney et al.,
2020a). Ez a modszer nem igényli a fog furasat vagy orlését. A DNS-t a foggyokérben talalhato
cementrétegbdl nyertiik ki, extrakcios pufferrel torténd aztatassal. A DNS-kivonast kovetden a
fogak morfoldgiai vizsgéalatokhoz vagy radiokarbonos kormeghatarozashoz is felhasznalhatok
(3. abra).

Mivel a cementréteg a gyokércsucsnal €s a gyokérelagazddasoknal a legvastagabb, ezt
a teriiletet céloztuk meg, mikozben a fog tobbi részét parafilm réteggel tekertiik be, igy
szigeteltiik, hogy ne érintkezzen az extrakcios pufferrel. A fog- és pars petrosa mintak esetén is
eléemésztési 1épést alkalmaztunk. Damgaard et al. (2015) eredményei alapjan az EDTA-alapu
enzimatikus eléemésztés akar 14-szeresére novelheti az endogén DNS aranyat fogakban, és
ennél tobbszordsére csontpor esetén. A halantékcsontbol késziilt mintak esetében a kivonashoz
200 mg csontport hasznaltunk.

A pars petrosabdl torténd kivonds esetén, a korabban finomra 6rolt csontport hasznaltuk
kiindulasi anyagnak.

Az eléemésztés 1,5 ml (csontpor) vagy 3 ml (fog) extrakcids pufferrel tortént, amely 0,5
M EDTA-t és 100 pg/mL Proteinase K-t tartalmazott, 30 percen keresztiil, 48 °C-on. Ezt
kovetden az extrakcios oldatot eltavolitottuk, majd a mintakat 1,5 ml (csontpor) vagy 3 ml (fog)
friss pufferrel kezeltiik (0,45 M EDTA, 250 pg/mL Proteinase K, 1% Triton X-100), és 72 oras
feltarast végeztiink 48 °C-on.

Az extraktumokat 7,5 ml (csontpor) vagy 12 ml (fog) kotdpufterrel kezeltiik (5 M
GuHCI, 90 mM NaOAc, 40% izopropanol, 0,05% Tween-20), majd a DNS-t Qiagen MinElute
oszlopokon tisztitottuk ki, a gyarto altal javasolt protokol alapjan. A DNS mennyiségét Qubit
3.0 Fluorométerrel (Invitrogen) hataroztuk meg a dsDNA High Sensitivity Assay kit
segitségével, 1 ul DNS kivonatbol.

NGS konyvtarak eloallitasa
A konyvtarkészitési protokoll Kircher et al. (2012) és Meyer & Kircher (2010)

modszerein alapult, amelyet részleges uracil-DNS-glikozildz (UDG) kezeléssel egészitettiink
ki (Rohland et al., 2015). Ez a modszer olyan konyvtarat eredményez, amely csokkenti az si
DNS-re jellemz6 karakterisztikus hibakat, de emellett elegendd karosodast hagy a kezelés utan
az autentikussag igazolasara.

Az 6si DNS-ben gyakoriak a C—T és G—A eltérések, amelyek a DNS-szal végein

gyakori citozin-deaminacio kovetkezményei (Briggs et al., 2007). A részleges UDG-kezelés
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soran az uracil-DNS-glikozilaz eltavolitja a deaminalt citozinokat (uracil), majd az Endo VIII
endonukledz elhasitja az igy keletkezd abazikus helyeket (Briggs et al., 2010). Az elv az, hogy
a fragmentumok végein visszamaradd uracilok tovabbra is kimutathatok lesznek
bioinformatikai elemzés soran, igy a C—T atalakulas az aDNS igazolasara szolgal (Rohland et
al., 2015).

A kezeléshez 30 ul DNS-t hasznaltunk, amelyet 1x Tango Puffer, ANTP mix (25 uM),
ATP (1 mM) és USER enzim (1 U/ul, NEB) oldataban inkubaltunk 37°C-on 30 percig. Az UDG
inaktivalasat 1,2 ul UGI (uracil glikozildz inhibitor, 2 U/ul NEB) hozzaadasaval végeztiik, majd
ismét 37°C-on 30 percig inkubaltuk. A talnyalé DNS széalvégek javitasat T4 DNS-polimerazzal
(1,2 pul) és T4 polinukleotid kinazzal (3 pl) végeztiik 25°C-on 15 percig, majd 12°C-on 5 percig.
A mintdkat MinElute oszlopokon tisztitottuk a gyartd javaslatai alapjan, és 20 ul elucios
pufferrel (EB) elualtuk az oszlopokrol.

A kettesszalu szekvenald konyvtarakat két 1épésben készitettiik el. Az elsd 1épésben két
rovid adaptert alkalmaztunk. Az adapterek olyan DNS-molekuldk, amelyek specifikus
szekvenciakat tartalmaznak, és ezek képesek univerzdlis primerekhez kotddni (Meyer &
Kircher, 2010). Az Illumina szekvenalé rendszerben ezeket az adaptereket P5 és P7 néven
ismerik. A P5 adapter létrehozasahoz az IS1 adapter PS5 forward és az IS3 adapter P5+P7 reverse
oligonukleotidokat hibridizaltuk. Hasonld6 modon a P7 adapter az IS2 adapter P7 forward ¢s az
IS3 adapter P5+P7 reverse oligonukleotidok hibridizalasaval késziilt.

A PS5 adapter hibridizacios keveréke a kovetkezd Osszetevdket tartalmazta: 20 pl
IS1 adapter PS.F (500 uM), 20 pul IS3 adapter P5+P7.R (500 uM), 5 ul 10X oligonukleotid
hibridizacios puffer és 5 puL viz.

A P7 adapter hibridizacios keveréke: 20 pL IS2 adapter P7.F (500 pM), 20 pl
IS3 adapter P5+P7.R (500 uM), 5 pl 10X oligonukleotid hibridizacios puffer, és 5 pl viz.

Az Osszetevoket egy 200 pl-es PCR-csdben Osszekevertiik, majd a kovetkez6 PCR
protokollt hajtottuk végre: 95°C, 75°C, 65°C ¢és 12°C, mindegyik hdémérsékleten 30
masodpercig. A két adapter elkészitését kovetden a két keveréket 6sszemértiik, igy egy 100 uM

Az adapterek ligalasi reakcidjahoz a kovetkezd OsszetevOket hasznaltuk: 4 pl 10X T4
DNS-ligaz pufter, 4 ul PEG-4000 (50%), 1 ul T4 DNS-ligéz (5 U/ul) és 0,5 pul adapter keverék.
A ligalast 22°C-on 30 percen at végeztiik. A DNS-t ezt kovetden Qiagen MinElute oszlopokon
tisztitottuk, és 20 ul-ben elualtuk.

Az adapterfeltoltési Iépéshez a kovetkezd reakciokeveréket alkalmaztuk: 4 pl

ThermoPol reakciopuffer (10X), 0,4 pl 25 mM dNTP, 1,5 pl Bst polimeraz, large fragment (8
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U/ul). Az inkubacié 37°C-on 20 percig tartott. A DNS-t ezutdn ismét MinElute oszlopokon
tisztitottuk, 15 pl-ben elualva.

Az eléamplifikacids 1épést nem alkalmaztuk, helyette egy PCR-1épéssel végeztiik el a
konyvtarak kettds indexalasat az Accuprime Pfx Supermix alkalmazaséaval a konyvtarkészités
masodik Iépéseként. A reakcidé 10 mg/ml BSA-t és 200 nM indexalé P5 és P7 primert
tartalmazott. A PCR-ciklusok a kovetkezok voltak: 95°C 5 percig, majd 12 ciklus, mindegyik:
95°C 15 masodperc, 60°C 30 masodperc, 68°C 3 masodperc, végill 5 perc 68°C-on. A
konyvtarak tisztitdsat MinElute oszlopokkal végeztiik, 20 pl-ben elualva.

Negativ kontrollként DNS-mentes konyvtarakat ¢és UDG-kezelés nélkiili konyvtarakat

hasznaltunk.

Alacsony lefedettségii shotgun szekvenalas

A DNS-koncentraci6 meghatarozasa dsDNA High Sensitivity Assay kit segitségével
tortént, Qubit 3.0 Fluorométer alkalmazasaval. A fragmentumok méretét az Agilent TapeStation
automata elektroforézis rendszerével hataroztuk meg. Az egyes konyvtarakban taladlhato
endogén human DNS pontos mennyiségének meghatarozasat alacsony lefedettségli shotgun
szekvenalassal végeztiik az [llumina iSeq 100 platformon, paros végii (paired-end) szekvenalasi
technikaval (2x150 bp), a gyartd eldirdsainak megfelelden. A célpont olvasat mennyisége
hozzavetdlegesen mintdnként minimum 100.000 olvasat volt a preciz endogén DNS mennyiség

meghatarozasanak céljabol.

Teljes genom szekvenalas

A teljes genomok szekvenaldsat Illumina NovaSeq 6000 késziiléken végeztiik, paros

végll (paired-end) szekvenalési technikdval (2x150 bp), a gyarto eldirasainak megfelelden.

Bioinformatikai feldolgozas

A paros végli olvasatokbol az adaptereket a Cutadapt szoftverrel eltavolitottuk
[doi:10.14806/ej.17.1.200] (Martin, 2011), az olvasatok mindségét pedig a FastQC (FastQC,
2015) segitségével értékeltiik. Az elemzésbe kizardlag 25 nukleotidnal hosszabb olvasatokat
vontunk be. Az olvasatokat a GRCh37.75 human referencia-genomhoz illesztettiik, amely
tartalmazza a mitokondridlis genom Cambridge-referencia szekvencidjat (rCRS,
NC 012920.1) is, a BWA v0.7.9 szoftverrel segitségével (Li & Durbin, 2009). A BWA mem
algoritmust paros végli modban, alapértelmezett beallitdsokkal hasznéltuk. A nem-endogén
eredetli DNS olvasatok eltavolitasara egy kiegészitd sziirést alkalmaztunk (Maro6ti et al., 2022),
igy kizarolag azok a szekvencidk keriiltek az elemzésbe, amelyek legalabb 90%-os

hasonldsdgot mutattak a referencia-genomhoz. A kiilonb6z6 szekvenalasi lane-ekbdl szarmazo
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szekvenciakat Samtools v1.1 (Li et al., 2009) segitségével egyesitettiik. A duplikdtumokat a
PICARD Tools csomaggal azonositottuk be (Broad Institute Picard Tools, 2016), és a BAM
fajlokban taldlhatd péaros végli olvasatokat pedig az ATLAS csomag ,,mergeReads” task
segitségével vontuk 0ssze (Link et al., 2017). A teljes genom mintak haplotipus-meghatarozasat
az ANGSD szoftverrel (verzid: 0.931-10-g09a0fc5) végeztiik (Korneliussen et al., 2014), a
kovetkezd paraméterekkel: "-do- HaploCall 1 -doCounts 1 -sites", felhaszndlva a
HumanOrigins és 1240K koordinatakat a Reich laboratérium adatbazisaibol. A variansokat ezt

kovetden Plink-formatumba konvertaltuk.

Az 0si szekvenciak mindségellendrzése

Az aDNS-re jellemz6 karosodasi mintazatok vizsgalatat a MapDamage 2.0 szoftverrel
végeztik (Jonsson et al.,, 2013). A mitokondrialis genom kontamindciojanak becslésére a
Schmutzi algoritmust hasznéltuk (Renaud et al., 2015), mig a férfi mintdk kontaminacidjanak

értekelésére az ANGSD programot hasznaltuk (Korneliussen et al., 2014).

Adathozzaférés

A mintakbdl szarmazo nyers nukleotidszekvencia adatokat a European Nucleotide
Archive adatbazisba toltottiik fel (http://www.ebi.ac.uk/ena), a kovetkezé hozzaférési szamok
alatt: PRJEB63184 (Bathory mintak), illetve PRJEB72247 (Abasar mintdk). Minden adat

nyilvanosan elérheto.

Biologiai nem meghatarozasa

A bioldgiai nem meghatarozasat a Skoglund et al. (2013) altal leirt mddszertan alapjan
veégeztik, amely a shotgun szekvendldsi olvasatok X/Y ardnyan alapul. Az ATLAS
szoftvercsomag (Link et al., 2017) segitségével megvizsgaltuk a paros végli szekvencia adatok
fragmentumhosszat, valamint kiszamitottuk az atlagos genomlefedettségeket (teljes genom, X,
Y és mitokondridlis), a BAMDiagnostics modul alkalmazasaval. Az autoszomadlis, X, Y és
mitokondrialis kromoszomak lefedettségi eloszlasanak részletes meghatarozasahoz a mosdepth

szoftvert hasznaltuk (Pedersen és Quinlan, 2018).

Uniparentalis haplocsoport-meghatarozas

A mitokondrialis haplocsoportok meghatarozasa a HaploGrep 2 szoftver (verzid: 2.1.25)
segitségével tortént (Weissensteiner et al., 2016), a Schmutzi Bayes-féle algoritmus altal
generalt konszenzus endogén FASTA fijlok alapjan. Az Y-kromoszoémas haplocsoportok
meghatarozasahoz a Yleaf szoftvert hasznaltuk (Ralf et al., 2018), amelyet az ISOGG2020 Y-

fa adatkészletével frissitettunk.
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Uniparentalis haplocsoportok 6sszehasonlito elemzése

Az uniparentalis vonalak eredetének pontosabb megértése érdekében Gsszehasonlitd
elemzést végeztiink 6si és modern genetikai adatbazisokkal. A mitokondrialis haplocsoportokat
ma ¢€l6 és Osi teljes mitogenom-adatbazisokkal vetettikk Ossze (Maar et al., 2021). Az Y-
kromoszomas haplocsoportok esetében az elemzésbe bevontuk a Reich-adatbazis 6si mintait,
valamint a Yfull adatbazis (www.yfull.com) modern mintait is. A vizsgalt mintakkal azonos
vagy azokhoz legkdzelebb allo haplocsoportot hordozo egyedek alapjan hatdroztuk meg a
legvalosziniibb filogenetikai eredetet. A mintak legvalosziniibb szdrmazéasa az ilyen tipust

egyezések alapjan kertilt megallapitasra.

Filogenetikai vizsgalat a szilagyperecseni mintak esetében
A FASTA szekvenciak illesztését a MAFFT szoftver 7-es verzidjaval végeztiik el (Katoh

& Standley, 2013), a progressziv G-INS-1 opcidval. Az illesztett szekvencidkat Nexus
formatumba konvertaltuk a MEGA program segitségével (Kumar et al., 2016), hogy median
Osszekotd halozatokat (MJ-network) épithessiink (Bandelt et al., 1999). A filogeografiai

kapcsolatok meghatarozasadhoz a legkdzelebbi egyezd mintak foldrajzi eredetét hasznaltuk fel.

Az Aba csalad Y-kromoszomas vonalainak filogenetikai elemzése

A filogenetikai elemzéshez 6sszegylijtottiikk az irodalomban dokumentalt, Nlalalala4
vagy annak aldgaihoz tartoz6 Osszes elérhetd 6si Y-kromoszoma BAM f3jlt. Emellett az
adatbazist kiegészitettiik egy publikalatlan Xiongnu egyén (AGO6F) Y-kromoszéma
szekvencidjaval, aki a mongoliai Ar Gunt lel6helyen kertilt feltarasra. Az 6si mintak részletes

adatai elérhet6k itt: https://doi.org/10.1016/1.15¢1.2024.110892. A korabban publikalt Y-

haplocsoportokat ismételten kiértékeltilk a Yleaf szoftverrel (Ralf et al., 2018), amely az
ISOGG2020 Y-fa adatkészletével lett frissitve. Minden haplocsoportot meghatdroz6 markert
manualisan ellendriztiink az Integrated Genome Viewer (IGV) szoftverrel (Thorvaldsdottir et
al., 2013). Ezutan minden 0si €s jelen vizsgélatban szerepld mintat a yfull.com/tree weboldalon
elérhetd Y-kromoszomas filogenetikai fa mélyebb agaiba soroltunk, a markerkészletiik alapjan,
manualis markerellendrzéssel. Az eredmények elérhetdk itt:

https://doi.org/10.1016/].15¢1.2024.110892. A filogenetikai fakat az 8si mintadkban manualisan

ellendrzott markerek alapjan épitettiik fel, amelyeket modern egyének adataival egészitettiink

ki a Yfull adatbazisbol, elfogadva azok hivatalos besorolasat.

Kinship analizis — Genetikai rokonsag becslése
Az egyének kozotti rokonsagi kapcsolatok meghatdrozasara a Nyerki et al. (2023) altal

kifejlesztett rokonsagi elemzési modszert alkalmaztuk. Ez a modszer alacsony lefedettségli
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genomadatok esetén is képes akar negyedfokt rokonsag pontos beazonositasara. Az elemzést a
1240K adatszet felhasznalasaval és az ANGSD csomaghoz tartoz6 PCAngsd szoftverrel
(verzid: 0.99) végeztiikk (Korneliussen et al., 2014), a kdvetkezd beallitasokkal: -inbreed 1 -
kinship. A PCAngsd altal generalt NumPy-kimeneti fajlokat az R program (verzio: 4.1.2) és az
RcppCNPy R-csomag (verzid: 0.2.10) segitségével importaltuk az adatelemzéshez.

Kozo6s IBD szakaszok elemzése
Az imputicidhoz a GLIMPSE2 keretrendszert hasznaltuk (verzid: 2.0.0) (Rubinacci et

al., 2021), a 1KG Phase 3 referencia adatbazist alkalmazva. A referenciaadatokat normalizaltuk,
majd a bcftools szoftverrel (verzio: 1.16-63-gc021478, htslib: 1.16-24-ge88e¢343) a ,,norm —m
—any” parancs segitségével a multi-allélikus helyeket kiilonallova bontottuk, ezt kovetden pedig
a ,,view —m 2 —-M 2 —v snps” paranccsal biallélikus SNP-kre sziirtiik. Az emberi referencia-
genom autoszomalis kromoszomait 580 szekvenciablokkra osztottuk fel a GLIMPSE2 chunk
program ,,-sequential” opcidjanak hasznalatdval. A GLIMPSE2 publikacié eldirdsainak
megfeleléen a binaris referenciat a GLIMPSE2 split reference eszkdzzel hoztuk létre az 580
genomikus régio és a 1KG biallélikus SNP varidciok felhasznalasaval.

Az analizisbe kizarélag olyan mintdkat vontunk be, amelyek atlagos genomlefedettsége
meghaladta a 0,5x értéket a teljes genom shotgun szekvenalds alapjan, a GLIMPSE2
utasitasaiban leirtak alapjan. Azok a mintak, amelyek mitokondridlis kontaminacids szintje
meghaladta a 0,03-as értéket a Schmutzi szoftverrel végzett mitokondrialis kontaminécios
elemzés alapjan, kizaréasra keriiltek az analizisb6l (Renaud et al., 2015). Ezt a dontést az a
megfigyelés indokolta, hogy a magasabb mitokondrialis kontaminacidval rendelkezd mintak
(0,06-0,12 kozott) alacsonyabb egyezdséget mutattak a nagy lefedettségli aDNS-mintakkal
végzett 6sszehasonlitdsok soran.

Az IBD szakaszok elemzéséhez a Python 3.6.8 kornyezetben futé ancIBD (verzid: 0.5)
library-ket hasznaltuk. A (Ringbauer et al., 2024) altal leirtak szerint a phased és imputalt
variansokat utolag sziirtiik, €s csak azokat a poziciokat tartottuk meg, amelyek megfeleltek a
1240K AADR markerallomanynak, majd zeket HDF5 formatumba konvertaltuk. Az IBD-
szakaszok azonositasdhoz az aDNS-re optimalizalt alapértelmezett paramétereket alkalmaztuk,
amelyek a kdvetkezok: haploid gl2 emisszids modell, FiveStateScaled HMM modell, valamint
a p_col='variants/RAF' bedllitds, amely a GLIMPSE2 4ltal imputalt varidnsok referencia
allélgyakorisagi adatait hasznalja. Az 6sszes legalabb 4 centimorgan (cM) hosszasagu IBD-
szakaszt azonositottuk. Az igy azonositott IBD-szakaszokat ezutdn maszkoltuk a mask.track

fajlban megadott koordinatak alapjan. Ez a 1épés azért volt sziikséges, hogy kiszlirjiikk a human
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referencia-genom alacsony informaciotartalmu régioibol szarmazé hamis pozitiv szakaszokat.
Az igy fennmarad6 IBD-szakaszokat tovabbi szlirésnek vetettiik ala: csak azok a szakaszok
maradtak meg, amelyek legalabb 8 cM hosszusaguak, és legalabb 220 SNP/cM marker
stiriiséggel rendelkeztek.

A kozos [IBD-hélézatot az R  kornyezetben készitettik el, a ggplot2
(https://ggplot2.tidyverse.org/) és az igraph (https://igraph.org/) csomagok alkalmazasaval, a

Fruchterman—Reingold rendezési algoritmus segitségével.

F3-statisztika
Az outgroup F3-statisztikat (Raghavan et al., 2014) hasznaltuk annak mérésére, hogy a

vizsgalt mintdink milyen mértékben osztoznak genetikai sodrédason (drift) 6si €s modern
europai populaciokkal. A legmagasabb F3-értékek kodzos evolucids torténetre utalnak az
Osszehasonlitott populaciok kozott. Az elemzésbe kizardlag Krisztus utani idészakbol szdrmazo
eurdpai populaciokat vontunk be az AADR adatbazis (verzio: v52.2) alapjan. Emellett
bevontunk minden kdézépkori egyént a Karpat-medencébdl Maroti et al. (2022) tanulmanya
alapjan. Ez 0sszesen 502 6si és modern egyént jelentett. Outgroupként az afrikai Mbuti
populdcié genomjat hasznéltuk. Az F3-statisztikat az ADMIXTOOLS programcsomaggal
szamoltuk (Patterson et al., 2012). Az elemzést elvégeztiikk a Human Origins (HO) adatbézis
alapjan is, kizarva azokat a populaciokat, amelyek kevesebb mint 50 ezer egyezd markerrel

rendelkeztek.

F4-statisztika

Az F4-statisztikat mintdink és a referenciaadatok kozotti genetikai viszonyok tovabbi
vizsgalatara alkalmaztuk. Az F4-statisztika alkalmas arra, hogy egy javasolt populacidgenetikai
fa struktarajat megerdsitse, vagy hogy két kiilon referencia-populacié viszonylataban kimutassa
a mintak genetikai kotddéseit (Patterson et al., 2012). A kovetkezd felépitésii F4-kompoziciot
alkalmaztuk: F4 (Ethiopia_4500BP.SG, Test; Reference, Lithuania). Ebben a modellben az
Ethiopia 4500BP.SG mintat outgroupként hasznaltuk (Lipson et al., 2022), a Test helyén
szerepeltek a vizsgalt mintak, a Reference részben pedig a javasolt modern
referenciapopulaciok szerepeltek Litvania kivételével. Litvania rogzitett (anchored)
referenciaként szolgalt, amelyhez minden mas populéaciot viszonyitottunk. Az F4-értékek
szamitasat az ADMIXTOOLS programcsomag qpF4ratio moduljaval végeztiik (Patterson et al.,
2012).
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qpAdm elemzés

Mintdink genetikai eredetének lemodellezésére a gqpAdm moddszert alkalmaztuk
(Harney et al., 2021), az ADMIXTOOLS szoftvercsomag részeként (Patterson et al., 2012),
amely lehet6vé teszi a genomok két forraspopulacio keverékeként torténd modellezését, és
kiszamitja az 6sokbol szarmazo6 ardnyokat. Az elemzéshez a Human Origins (HO) adatbazist
hasznaltuk, mivel ez tartalmaz recens populaciokat is referenciaként, amelyek mas
formatumban nem alltak rendelkezésre. A paraméterek kozott a YES opcid beallitasra keriilt,
amely a modellilleszkedés helyességét mérd Z-értékeket szamitja ki Block Jackknife
szimulacio segitségével. Az almodellek kizarasara a ,,model-competition” megkozelitést
alkalmaztuk (Mardti et al., 2022 leirdsa alapjan). A ,.Left-populations” (forraspopuléciok)
tobbségi dsszetevoihez a ,,Eur Core” populaciokat hasznaltuk (Maroéti et al., 2022), amelyek a
Karpat-medence kozépkori helyi lakossagat reprezentaljak. Emellett hozzdadtunk 10 6si
populacidt, amelyek a legmagasabb outgroup F3-értékeket mutattdk, mivel ezek szintén
megfeleld forrasjeloltek lehetnek a tobbségi eredetre vonatkozoan. Ezt a 10 dsi populaciot az
outgroup F3-statisztikak top 30 taldlatabol vélasztottuk ki, azok koziil, amelyek a vizsgalt
mintak kozott a leggyakrabban fordultak el (részletes tablazat:
https://doi.org/10.1016/1.1s¢1.2023.107911). A ,Left-populations” kisebbségi forrasainak

modellezésére az alabbi, korabban leirt kozépkori bevandorld csoportokat hasznaltuk:
Conq_Asia_Core, Avar _Asia_Core, Hun_Asia_Core és Alan (Maréti et al., 2022). A ,,Right”
(referencia) populaciokhoz a kovetkezd csoportokat alkalmaztuk: Iran GanjDareh N,
Anatolia N, Latvia HG, Baikal EN (Lokomotiv, Shamanka), WSHG (Tyumen, Sosnoviy),
Russia MLBA Sintashta, Finnish, Han és Ket. mivel az adatok szerint ezek megfeleld

referenciapopulaciok a kozépkori magyar populacidk modellezéséhez (Maro6ti et al., 2022).

Az abasari mintak unsupervised ADMIXTURE analizise
Az unsupervised ADMIXTURE-elemzést a Maro6ti et al. (2022) altal leirt protokoll

szerint végeztiik. Az elemzéshez egy 4003 genomot tartalmazé adatbazist hasznaltunk, amely
1314 modern genomot tartalmazott a HO adatbazisbol, valamint 2689 6si genomot, kiegészitve
a jelen tanulméanyban szerepld 18 mintaval. Az eredmények pontossaganak biztositadsa
érdekében minden elsé- és masodfoku rokonsagban allo egyént kizartunk az elemzésekbdl.
Tovabba a HUASS5B mintat kizartuk, mivel elséfoku rokonsdgban allt HUAS59B-vel (az
eredmények elérhetdk: https://doi.org/10.1016/j.is¢1.2024.110892).
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Fékomponens-analizis (PCA)

A populacios struktara megértése céljabol fokomponens-analizist (PCA) végeztiink a
teljes genom adatok felhasznalaséval (Patterson et al., 2006). A PCA egy olyan modszer, amely
lehetdvé teszi a tobbdimenzids adatok vizualizaldsat gy, hogy azok komplexitasat két vagy
harom fékomponensre redukalja. Az elsé és a masodik fokomponens a legnagyobb varianciat
tikkrozi az adatokban. A PCA az egyedeket genetikai hasonlosaguk alapjan klaszterekbe rendezi
az egymashoz legkozelebb all6 genomokat ugy, hogy csoportositja azokat.

Osi mintainkat a modern referenciaadatok alapjan szamitott PCA-tengelyekre vetitettiik.
Az elemzés célja egy feltételezhetden erdsen rétegzett késéd kozépkori eurdpai populacio
genetikai szerkezetének feltérképezése volt. EzErt a referenciahattér Nyugat-Eurazsia (az Ural-
hegységtél nyugatra fekvé régiok) és Eszak-Afrika populacidira korlatozodott (a modern
mintak listaja elérhet6: https://doi.org/10.1016/1.1s¢1.2023.107911). Ez a megkozelités
pontosabb genetikai értelmezést tett lehetové.

A Béathory mintdkhoz els6 korben a Mittnik et al. (2018) tanulmanyban szerepld Nyugat-
Eurdzsiai referencialistdt hasznaltuk, kisebb modositdsokkal. Az egyéneket a Reich-
laboratérium AADR adatbazisabdl valasztottuk ki (1240K + HO, verzid: v54.1). A 10 513
kortars egyénbdl 784 egyént valasztottunk ki 85 kiilonbdzd populaciobol. A PCA eigenvektorait
ezen 784 pszeudo-haploidizalt modern genom alapjan szamoltuk a smartpca programmal
(EIGENSOFT 7.2.1).

Az Abasar mintakhoz, illetve a Bathory csaladdal valo 6sszefliggésének a kimutatasdhoz
a Mittnik et al. (2018) tanulméanyban szerepld 803 nyugat-eurazsiai genomot, valamint a Maroti
et al. (2022) altal k6zolt eurazsiai HO adatokat hasznéltuk fel. A mintak elsé két fokomponens
menti legjobb szétvalasztasa érdekében kizartuk a délkelet-azsiai és kozel-keleti populédcidkat,
és az egyes megmaradd populaciokbol csak 10 egyént valasztottunk ki. Igy 1397 modern
egyénbdl allo referenciaallomany jott 1étre, 179 populaciobol. A PCA eigenvektorait mindkét
esetben a smartpca programmal (EIGENSOFT 7.2.1) szdmoltuk, 803 és 1397 pszeudo-
haploidizalt modern genom alapjan.

Az 6si genomokat a recens referenciahattérre a ,,Isqproject: YES” és ,,inbreed: YES”
beallitasokkal vetitettiik ra. A populacidk foldrajzi eloszlasanak pontosabb reprezentalasa

érdekében a két fokomponens elforgattuk.
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7. A Bathory csalad archeogenetikai kutatasa

A szilagyperecseni lelohely és annak torténete

A neves csalad Szilagyperecsenben talalhat6 temploma, a torok hadjaratok soran (1658—
1660) teljes mértékben elpusztult. Egy 4satas soran, a 17. szazadra keltezhetd, két reneszansz
sirk6lap kertilt el6, melyeket a kutatok a Bathory csaldddal hoztak kapcsolatba. Ezeket ma a
Szilagyperecseni Reformatus templom 6rzi. A sirkoveken két férfi alakja talalhato, akik haton
fekve, lovagi pancélban abrazolva lathatéak (7. dbra). Az egyik sirkovon tovabba a Bathory
csalad cimere is megjelenik. (Culic, 2016) (9. abra). 2017 ¢és 2021 kozott, a reformatus templom
kortl végzett régészeti feltarasok soran eldkeriiltek a csaladi kdpolna maradvényai (8. dbra).

Egy Ujabb régészeti feltards soran Periceiben (Szilagyperecsen, Szilagy megye,
Erdély/Romania) (5.4bra) 1j informaciok lattak napvilagot a Bathory csaldddal kapcsolatban
(Bacuet- Crisan & Keresztes, 2021).

A templomon beliili k6zépkori sirok kozott két temetkezés, a C.1/2021 és a C.3/1/2021
(5.4bra) kiilondsen érdekes volt a kutatok szdmara, hiszen a mellékletek alapjan nagy
valdszinliséggel a Bathory csalad tagjait talaltak meg (Bacuet-Crisan és Keresztes, 2021). Az
egyik sir rendkiviil értékes volt (10. abra), amelybdl sisak, nielld technikéval diszitett,
aranyozott elemekkel gazdagitott pancél, szablyak, sarkantyuk, valamint geometrikus diszitésti
buzogany is eldkeriilt. Ezek a leletek egyértelmilien egy magas rangu nemesi vagy arisztokrata
temetkezésére utalnak.

A csalad szilagyperecseni jelenléte a Szaniszlofi aggal kezdddott, amely jelentOs
birtokokat szerzett a kornyéken, beleértve egy nagy hazat, amelyet egy 1559-es dokumentum
emlit (,,Hungarian National Archive Section P, No. 702”), egy ,,domus et curia nobiliaris”,
amely egy 1602 el6tti dokumentumban szerepel (,,Hungarian National Archive Section P, No.
108), tovabba egy 1625-bdl szarmazd forrés altal emlitett kastély, a ,,castello Perechen”,
valamint egy kapolna, ahol két feln6tt Bathory-csaladtagot temettek el (,,Hungarian National
Archive Section P, No. 108”; I. Nagy, 1857). A torténeti forrasok szerint a kdpolndban eltemetett
két személy Bathory Elek és Bathory Ferenc volt (Bunyitay, 1986; Emodi, 2002) (4. dbra).
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4. abra. A Bathori csalad csaladfajanak fobb agai (Wertner, 1900 alapjan). Néhany csaladtag

sziiletési és halalozasi datuma ismeretlen. A datumokat a dokumentumokban emlitettek szerint

rogzitettiik. A pericei templomban eltemetett felndtt tagok sarga szinnel lettek jeldlve.
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5. abra A szilagyperecseni lelohely feltarasarol késziilt feltarasi rajz. A kozépkori templom
(5.4bra) geometriai kozéppontjdban taldlhatd, zold nyilakkal jelolt C.1/2021-es és a
C.3/1/2021-es sirokkal, melyek kiemelten fontosak lehetnek a torténeti irasos forrasok
alapjan. A rajz a Szilagy Megyei Torténelmi és Szépmiivészeti Mizeum munkatarsainak

publikélatlan munkaja.
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6. abra. Pericei Siiléerecsn elhelyezkedése, Szilagy megye, Erdély, Roméania

Az 5. é4bran taladlhatdo sirokbol feltart csontvdzmaradvanyokon archeogenetikai
elemzését végeztik el. Mivel kordbban nem allt rendelkezésre genetikai adat a Bathory
nemzedék egyetlen tagjardl sem, ezért a kutatdsunk célja az volt, hogy az elsé genetikai
adatokat nyujthassuk err6l a nemesi csaladrol. Emellett célunk volt a temetd
népességszerkezetének vizsgalata a szilagyperecseni Osi kapolndban feltart 14 emberi
maradvany genomjanak szekvenaldsaval és genetikai kapcsolataik megallapitasaval,

autoszomalis, Y kromoszémalis és mitokondrialis markerek segitségével.
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7. abra. A Bathory csalad két tagjanak sirkdlapjai a szilagyperecseni reformatus

templomban.

- Bathory
AN

coat of
arms

9. abra. A Bathory-cimer
rekonstrukcioja.

8. dbra. A kézkori templom maravényai,
amelyeket 2020-ban tartak fel (a zilahi Torténeti és
Mivészeti Mizeum fotéarchivuma).

10. abra. Temetkezési kontextus: pancélt visel6 nemes
férfi 6lomkoporsos sirja (a Szilagy Megyei Torténelmi
¢és Széplivészeti Muzeum fotdarchivuma).
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A szilagyperecseni lelohely antropoldgiai vizsgalata

A feltarast kovetden, az antropologiai vizsgalatokat Dr. Gal Szilard Sandor antropoldgus
végezte el a Szilagy Megyei Torténelmi és SzEépmiivészeti Mlizeum munkatarsai szamara. A
doktori dolgozatomban talalhat6 adatok, mivel azok még publikalatlan eredményeket is
tartalmaznak, a Szilagy Megyei Torténelmi és Szépmiivészeti Mizeum munkatarsai kérését
tiszteletben tartva, a feltaras és az antropoldgiai vizsgalat csak egy kiemelt részét mutatjak be.

A C.1/2021-es sirbol (5. abra), mely gazdag sirmellékletet tartalmazott (10.abra) egy
toredékesen fennmaradt emberi csontvaz keriilt eld, mely az archeogenetikai kutatasok sordn a
PERO1-es laboratoriumi azonositot kapta. A koponya jegyei (nyakszirti kiemelkedés,
csecsnyulvany) ¢és a hosszii csontok méretei férfi egyénre utalnak. A kiilsé és belsd
koponyavarratok, valamint a szeméremcsont felszine alapjan az egyén 50 év feletti feln6tt volt.
Sjevold és Rosing modszere szerint kb. 172 cm — magas termetli egyén lehetett.
Fogszuvasodast, paradontdzist, fertdzés nyomait az acetabulum kornyékén (valosziniileg
artrozis) 4allapitottak meg, mint koros elvaltozdsok Epigenetikus jellegzetességek:
supratrochlearis csatorna a bal szemo6ldoktajékon.

A C.3/1/2021-es sirbol (5. abra) két egyén kertilt el6. Egy ndi csontvdz maradvanyai,
valamint a PER03-1-es laboratériumi azonositoval ellatott egyén, aki egy feltételezhetden 40

¢év kortili férfi volt, erésen kopott fogazattal, fogszuvasodassal, iziileti kopasokkal.

A Bathory csalad szilagyperecseni maradvanyainak vizsgalata soran nyert
genetikai eredmények

A Szilagyperecsenben feltart sirokban talalhato egyének NGS eredményeit az 1. tablazat
¢és az F1. tdblazat tartalmazza (Az F elnevezésii tablazatok a tovabbiakban a Fiiggelék fejezetben
keriilnek bemutatasra). A Genomok lefedettsége 0,16x ¢€s 3,25x kozott valtozott, 1,07x-es
atlagos lefedettséggel. Teljes mitogenom szekvenciadkat allitottunk 6ssze, melyek lefedettsége
30x és 361x kozott mozgott, atlagosan 154x-es lefedettséggel. A mintdk tobbsége esetében a
Schmutzi program alacsony mitokondrialis kontaminaciot becsiilt, melyek jellemzbéen 1%-2%
kozott mozogtak, egy szembetiind kivétellel a PER04B minta esetében, ahol 8%-os
kontamindciot kaptunk. Az X kromoszomas kontaminacié minden minta esetében 1% alatti
volt, kivéve a PER02 minta esetében, ahol a kontaminaci6 értéke 5,6% volt.

A mitokondrialis és Y-kromoszomas haplocsoportokat a 2. tablazat és az F2. tablazat
tartalmazza. A biologiai nem meghatarozasa az 1. tdblazatban és az F3. tablazatban talalhato.
Az Y-kromoszomat meghataroz6 SNP-k listdja az F4. fiiggelék tdblazatban, mig a

mitogenomok részletes adatai az F5. tablazatban érhetdk el.
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1. tablazat. A szilagyperecseni mintdk NGS adatainak dsszefoglalasa.

Sample
01 02 03-1 04A 04B 05 08 09 09A 09B 10 1 22
ID/PER
Sample
petrosa tooth petrosa petrosa petrosa tooth tooth petrosa petrosa petrosa petrosa petrosa petrosa
source
Endogenous 82.2
27.7% | 20% 202% | 13% 49.5% | 58.4% | 64% 12% 94% | 233% | 14.6% | 74.3%
DNA %
Total no of 1647.
2227 | 49.8 366.7 | 67.8 1124 | 445 190.3 182.7 | 653.0 | 33.0 70.7 30.7
reads (M.) 0

No of unique

reads (M.)

50.8 9.1 40.0 28.2 56.8 26.6 234 1285 | 42.2 89.8 222 54.9 244

Avg. genome

cov. (fold)

1.11 0.16 0.71 0.65 1.33 0.56 0.74 3.25 1.18 1.92 0.39 1.29 0.63

Avg. X-chr.
0.61 0.09 0.39 0.35 0.71 0.57 0.4 1.71 1.21 1.96 0.22 0.69 0.64
coverage

Avg. Y-chr.
0.50 0.07 0.28 0.26 0.53 0.02 0.29 1.02 0.04 0.06 0.13 0.44 0.02
coverage

MT bps
P 100% | 100% | 100% | 100% | 100% | 100% | 100% | 100% | 100% | 100% | 99% 100% | 100%
covered >5x

Schmutzi
MT 1% 2% 1% 1% 8% 1% 1% 1% 1% 1% 1% 1% 0%
contamination
ANGSD X

0.7% 5.6% 0.7% 1.1% 0.5% N/A 0.9% 0.6% N/A N/A 0.9% 0.4% N/A
contamination
Sex det.

XY XY XY XY XY XX XY XY XX XX XY XY XX
(Skoglund)

Rokonsagi kapcsolatok a temetén beliil

A pancélt viseld egyén (PERO1 minta) és a szomszédos sirbdl szarmaz6 PER03-1 minta
negyedfokt rokonsagot mutatott, valamint azonos Y-kromoszémas haplocsoportba (R1b-S498,
Rlblalblalalcla) tartoztak (lasd F6 fiiggelék tablazat). Ez a kozeli genetikai kapcsolat,
valamint a két egyén egymashoz kozeli temetkezési helye alatdmaszthatja azt a feltételezést,
miszerint ezek a csontmaradvanyok a torténelmi forrdsokban emlitett Bathory Elekhez és
Bathory Ferenczhez tartozhatnak.

A rokonsagi vizsgalattal tovabbi csaladi kapcsolatokat is kimutattunk a kozépkori
kapolnaban eltemetett egyének kozott (F6. tablazat). Kiilondsen érdekes, hogy a PER02 és
PERI1l mintdk azonos mitokondridlis haplotipust hordoztak és szintén negyedfoku
rokonsagban alltak egymassal. Emellett PER02 ¢s PER04 A mintdkat harmadfoku rokonokként
tudtuk azonositani. Bar PER11 és PER04A kapcsolata kevésbé biztos (>4. fok), az a tény, hogy
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mindhdrom egyént egymas kozvetlen kozelében temették el, aldtdmasztja azt a feltételezést,

hogy a templom az egykor €It helyi nemesi csaladok temetkezési helyéiil szolgalt.

Y-kromoszomas haplocsoportok

A 2. tdblazat azon Y-kromoszoémas haplocsoportok besorolasat tartalmazza, melyeket az
International Society of Genetic Genealogy (ISOGG) és filogenetikai alapu csaladfa-
besorolasok alapjan allapitottunk meg. A két Bathory csaladhoz tartozd egyén (PERO1 és
PERO03-1) azonos Rlblalblalalcl (R1b-S264) Y-kromoszémdas vonalat hordoz, ¢és a
haplocsoportot meghatarozé markerek is megegyeznek. Bar a PER03-1 mintaban a R-S498
marker, amely az R1blalblalalcla alcsoportot hatarozza meg, nem volt kimutathat6é a genom
alacsony lefedettsége miatt, de a magasabb szintii haplocsoportokhoz tartozé markerek jelen
voltak és azonossagot mutattak.

A szakirodalomban mar kordbban leirt, R1b-S264 ald sorolt 6si egyéneket harom viking
minta képviseli (VK396, VK143, VK323) (Margaryan et al., 2020), valamint egy kdzépkori
rémai (R58) (Antonio et al., 2019) és egy bajororszagi kozépkori férfi (ALH-1) (Andreas et al.,
2018). A YFull adatbazis szerint (https://www.yfull.com) az R1b-S264 haplocsoportba tartozo
modern egyének tobbsége német nyelvteriiletekrdl szdrmazik, példaul Németorszagbol, az
Egyesiilt Kiralysagbol, Svédorszagbol, Daniabol, Norvégiabol és Hollandiabol. Ez az elterjedés
0sszhangban van a Bathory csalad jol dokumentalt német—svab eredetével.

A két Bathory csalddtag Y-kromoszomaés vonala az R1b-S498 (Rlblalblalalcla)
haplocsoportba tartozott, amelyet gyakran tarsitanak germdn eredetli populaciokhoz. Ez az
eredmény Osszhangban all a magyar arisztokrata csalad svab eredetével. Ez a haplocsoport az
R1b-S263/72381 (R1blalblalalc) agbol szdrmazik, amely maga az R1b-M405/U106/S21
(RIblalblalal) haplocsoportbol ered (11. abra). Az R1b-M405/U106/S21 (R1blalblalal)
haplocsoportot korabban kimutattdk viking kori egyéneknél Daniabol, Izlandrol és
Svédorszagbol (Margaryan et al., 2020), valamint harom 10. szazadi magyarorszagi mintaban
is azonositottadk (Neparaczki et al., 2019). Az R1b-S21 varianst gyakran nevezik ,,északnyugat-
europai R1b-haplocsoportnak” vagy egyszerien ,,german haplocsoportnak™, mivel nagy
gyakorisaggal fordul eld Németorszagban, Ausztridban, Belgiumban, Danidban és Svajcban.
Ennek a genetikai vonalnak az eurdpai elterjedése nagyrészt a 3. és 10. szdzad kdzotti german
népvandorlasoknak tulajdonithaté (Lucotte, 2015).

A temetdben két tovabbi férfit az R-U106 haplocsoport kiilonbodzd alagaiba, mig kettot
az 12a haplocsoportba tudtuk besorolni. Egy-egy egyént az Rla, Qla, illetve J2a
haplocsoportokba soroltunk (2. tadblazat). Az 12 haplocsoport Eurdpa egyik legrégebbi Y-
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vonala, amely a késo paleolitikumban alakult ki (Jones et al., 2015), igy ez kevésbé utal konkrét
regionalis eredetre. A PER09 mintaban azonositott R-Y4383 vonal K6zép- és Kelet-Eurépahoz
kothetd. A PERO4A egyénnél azonositott J-PF7394 haplocsoport Kozel-keleti eredetii, és
hasonl6 szekvencidkat mar Torokorszagban is kimutattak (Skourtanioti et al., 2020). A PER10
mintaban talalhato Q-YP821 alcsoport ma alacsony gyakorisaggal fordul elé6 Magyarorszagon,
Lengyelorszagban és Oroszorszagban, és valosziniileg a hun és mongol népvandorlasok révén

keriilt Eurdpaba. A Qla haplocsoportot kordbban a hun, avar és honfoglaldé magyar

populéciokban is azonositottak (Maroti et al., 2022; Neparaczki et al., 2019).

R1b1a1lb1alal
R1b1aib1alalc

R1b1atb1alalct

R1b1a1b1alalcia

11. abra. Az R1b-M405/U106/S21 (R1blalblalal) haplocsoport agai.

Az 6si mintdkban az R1b haplocsoport alagai — R1bla2, R1bla2alalc2b2b, valamint
R1bla2alalc2b2blal — szinte kizardlag kozépkori férfiaknal fordultak eld, akiket egy alemann
temetOben tartak fel Németorszagban (O’Sullivan et al., 2018). Ezek az eredmények tovabb
erdsitik a Bathory csalad german eredetére vonatkozo feltételezést, és jol illeszkednek Erdély
etnikai Osszetételéhez, kiilonds tekintettel a régidban évszazadokon at jelen 1év0 szdsz

népességre.

Mitokondrialis haplocsoportok a szilagyperecseni lelohelyrol
A PER09 minta kivételével, aki az A26 haplocsoportot hordozta, mely egy kelet-

eurazsiai vonal, minden egyén nyugat-eurazsiai mitokondrialis haplocsoportot mutatott (H, J,
T és U) (2. tablazat és FS5. tablazat). Az A26 egy olyan ritka aldga az A haplocsoportnak, mely
Kelet-Azsiabol eredeztethetd, és tobbnyire Kindban, Szibériaban vagy az amerikai kontinensen
talalhaté6 meg (Volodko et al., 2008). Részletes informaciok az A26-os haplocsoportrol igen
korlatozottak, €s az ilyen publikalt mintak koziil ketté daniai eredetii, mely valdsziniisithetéen

a dan mitogenom-projekt (www.genomedenmark.dk) talstulyos adatkozlési kovetkezménye

lehet. Jelenlegi ismereteink szerint az A26-os haplocsoport a keleti bevandorlokkal érkezett
Eurdpaba. Ezt alatdmasztja az is, hogy korabban tobb avar és honfoglald egyénnél is
megfigyelhetd volt ez a vonal (Maroti et al., 2022).
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2. tablazat. A szilagyperecseni mintdk Y-kromoszémas €s mitokondridlis haplocsoportjai. Az

Y-kromoszoas haplocsoportok meghatdroz6 SNP-i és a mitokondrialis haplocsoportokat

meghataroz6 SNP-k az F5. tdblazatban talalhatoak.

Minta Y chr. Hg Y chr. Hg Mitochondrial Hg
atonosito | (Family Tree) (ISOGG, Yleaf) (Haplogrep)
PERO1 R-S498 Rlblalblalalcla Hl13alala
PERO02 I-CTS10936 [2ala2bl H7c4
PERO03-1 | R-S264 Rlblalblalalcl®* Hlc
PERO4A | J-PF7394 J2alala2b2albl~ J1c10
PER04B | R-S1690 Rlblalblalalc2al~ T2

PERO0S woman woman USalb
PERO08 R-S206 Rlblalblala2b2 H7e

PERO09 R-Y4383 Rlalalbla2b3a3a2f~ A26
PER0O9A | woman woman Hln6
PER0Y9B | woman woman T2b5
PER10 Q-YP821 Qla2alada~ J1c5a
PERI11 I-BY25361 [2a1b2a2b2b H7c4
PER22 woman woman U4cl

A PERO03-1 minta a Hlc mitokondrialis haplocsportba keriilt besorolasra. mely egy
olyan, mar a neolitikumban meglévé haplocsoport volt, amit Europaban ¢és a Skandindv-
felszigeten talalhattunk. A haplocsoport korabbi képviseldit neolitikus mintdkbol azonositottak
frorszagban (Cassidy et al., 2020), Franciaorszagban (Brunel et al., 2020) és Svédorszagban
(Malmstrom et al., 2019), tovabba a bronzkori €s vaskori német mintakban (Furtwéngler et al.,
2020; Mittnik et al., 2019), egy szkita egyénnél Oroszorszagban (Unterldnder et al., 2017),
tovabba viking mintakbol Lengyelorszagbol, Svédorszagbodl és Daniabol (Margaryan et al.,
2020).

Egy ritka haplocsoport, a H7c4 is jelen volt két mintanal, a PER0O2 és PER11-es
egyéneknél. Ez a haplocsoport bronzkori gérég mintdkban volt megtalalhat6 (Clemente et al.,
2021). Ezt a két egyént szomszédos sirokba temettek, €s a rokonsagi vizsgalat negyedfoku

kapcsolatot mutatott ki koztiik (F6. tablazat).
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A J1c haplocsoport a J vonal leggyakoribb aldga Eurépaban. Két mintat (PERO4A ¢és
PER10) soroltunk be ebbe a vonalba: J1c10 és Jlc5a. A J1cl10-et korabban irani neolitikus
(Narasimhan et al., 2019) és korakozépkori német mintdkban (R. et al., 2018) talaltdk meg. A
J1c5a haplocsoport korai képviseldit Kazahsztanbdl €s Oroszorszagbol szarmazéd bronzkori
mintakban azonositottdk (Narasimhan et al., 2019), és egy kozépkori angol mintdban is
megtalalhat6 volt (Klunk et al., 2019).

Kettd, a T2b5-0s haplocsoportot hordozé egyént (PER0O9A ¢és PERO04B) is
azonositottunk. A T2 haplocsoport a Kozel-Keletrdl szarmazik, €és a neolitikus populacidkkal
érkezett Eurdpaba. Napjainkban legnagyobb gyakorisaggal K6zép-, Nyugat- és Mediterran
Européban, valamint a Kozel-Keleten fordul el6 (Pala et al., 2012).

Az USalb alag az US5a haplocsoportbél szarmazik. Ez a haplocsoport Eszakkelet-
Eurépaban és Eszak-Azsidban gyakori és az indoeurdpai népmozgasokkal hozhatd
Osszefliggésbe. Képviseléi a neolitikum oOta megtalalhatdak Eurdpa-szerte. Az Ud4cl
megtalaltdk németorszagi harangedényes (Brandt et al., 2013) és oroszorszagi bronzkori

mintakban is (W. Wang et al., 2021).

Filogenetikai vizsgalatok

A filogenetikai kapcsolatok kimutatasdhoz ¢és rekonstrualasahoz nyilvanos
adatbazisokbdl elérhetd 6si mintdk haplocsoportjait hasznaltuk. Az igy rekonstrualt torzsfakat
az F1. abrak tartalmazzak. A fiologenetikai fak alapjan altalanossagban elmondhat6 az, hogy
észak-europai €s azsiai sztyeppei kapcsolatokat mutatnak. Ez még inkabb alidtdmasztja a

Szilagyperecsenben talalt egyének german eredetét, kiegésziilve sztyeppei genetikai elemekkel.
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Az egyének egyedi genomaosszetétele

A szilagyperecseni kozépkori genomokat, egy az eurdpai modern mintdk alapjan
készitett tengelyekre vetitettiik a fokomponens-analizishez (PCA), melyet a 11. dbra mutat be.
Az adathalmazbol a genom nem megfeleld lefedettsége miatt a PER02-es mintat eltavolitottuk
a tovabbi populacidgenetikai elemzésekbol.

A PCA vagy fokomponens analizis egy olyan statisztikai moddszer, aminek a
segitségével a genetikai hasonldsagok ¢€s kiilonbségek vizualis abrazolasara van lehetdségiink.
A genetikailag egymasra hasonlitdo mintak kozelebb, a kevésbé hasonloak tavolabb keriilnek a
tengelyek mentén.

A PCA eredményei egy egybefliggd klasztert mutatnak, amely kelet-eurdpai
populacidkhoz all kozel, mint példaul a csehek, magyarok, horvatok €s romanok. Ugyanakkor
a klaszter kissé eltolodik a mai eurdpai mintadktol. Ez masodlagos szarmazasra utalhat,
feltehetden kelet-eurazsiai eredettel.

A szilagyperecseni mintdk jol lathatd genetikai rokonsagot mutatnak a litvdnokkal és
mas balti, illetve észak-eurdpai populaciokkal, amit az F4-statisztikdink eredményei is
megerositettek. Ezek az eredmények alatamasztjak a Bathory csalad eredetére vonatkozd
torténeti irasos forrdsokat, miszerint a csalad Svabfoldrdl szarmazott, de ugyanakkor german
vagy balti eredet lehetdségét is felvetik.

A PCA olyan elkiiloniild genetikai pozicioba helyezi a mintékat, amelyet egyetlen ismert
modern nyugat-4zsiai populacié sem mutat. Tovabbi kutatdsokra lehet sziikség a mintak pontos
genetikai Osszetételének meghatarozasdhoz, kiilondsen, ha idében kozelebbi, relevans 6si

referenciaadatok is bevonasra keriilnek.
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12. abra. A Szilagyperecsenben eltemetett egyének eurdpai PCA-ja (piros korok) 784 modern
genom alapjan szamitott folkomponens-tengelyekre vetitve, 85 populaciobdl. A modern

populéciok azonositoi az S7. tablazatban talalhatoak.

F3-outgroup statisztikat alkalmaztunk annak érdekében, hogy azonositsuk azokat az
europai populaciokat, melyek genetikai szempontbdl kozeli kapcsolatban alltak a
Szilagyperecsenben feltart egyénekkel. Az eredmények alapjan kimondhatjuk, hogy a
szilagyperecseni mintdk legnagyobb genetikai hasonlosdgot északnyugat-eurdpai (koztiik
Izland, Egyesiilt Kiralysag, Svédorszag, Norvégia, Dénia, Litvania és Esztorszag) egyénekkel,
valamint kozépkori magyar mintdkkal mutatnak (az eredmények megtekinthetdek:

https://doi.org/10.1016/j.1s¢1.2023.107911).

A gpAdm-analizis alapjan, a szildgyperecseni mintdk szarmazéasa tilnyomo részt
kozépkori magyar vagy észak-europai populaciokbol vezethetd le. Emellett kisebb aranya (1—

10%) genetikai keveredést azonositottunk keleti bevandorldé csoportoktol, példaul a
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Conq_Asia Core ¢és Avar Asia_Core komponensektdl. Alternativ modellek kis mértékti (10—
30%) irani eredetii génkészlet jelenlétét is kimutattdk a Kaukazus térségébol, példaul alan vagy
anapai forrasokbol. A kozépkori magyar populaciok genomjai szintén tartalmazzak ezeket a
kevert elemeket (Mardti et al., 2022), ami tovabba megerdsiti azt a feltételezést, hogy a
Szilagyperecsenben feltart egyének german eredetiiek, de genetikai keveredést mutatnak a
Karpat-medence Oshonos csoportjaival, koztiik a hun, avar és honfoglalé keleti sztyeppei

népekkel (az eredmények megtekinthetéek: https://doi.org/10.1016/1.is¢1.2023.107911).

Az eredmények tovabbi megerdsitése érdekében F4 statisztikat alkalmaztunk, melyet a
13. abra mutat be. A referencia adathalmaz ugyanaz volt, mint a korabbi elemzésekben. Az F4-
statisztika megfeleld beallitas esetén lehetéve teszi a genetikai rokonsag pontos dsszevetését
két referencia-populdcié viszonylatdban. Az eddigi eredmények alapjan a kovetkezé séma
szerint végeztiik az analizist: F4(Ethiopia_4500BP.SG, Test; Reference, Lithuania). A modell
alapjan a modern litvan populacidt hasznaltuk rogzitett referenciapopulacionak, amelyhez
viszonyitva minden més modern referencia-populacié genetikai affinitdsat vizsgaltuk a
,Reference” pozicidban. Az Ethiopia 4500BP.SG mintat outgroupként alkalmaztuk, amelyhez

minden populacid azonos, szimmetrikus genetikai tdvolsagot mutatott.
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13. abra. Az F4-statisztika eredményei. A kék szin nem szignifikans F4-értéket jeldl, mig a
narancssarga szin szignifikdnsan pozitiv F4-értéket. Az abran csak azok a populaciok
szerepelnek, amelyeknél legalabb egy nem szignifikans F4-érték eléfordult (a teljes tdblazat az
F9. tablazatban talalhato).

F4(Ethiopia_4500BP, Test, Reference, Lithuania)
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8. Az Abasar Bolt-teto lelohelyen feltart csontmaradvanyok
genetikai elemzése

Régészeti feltaras Abasar Bolt-teto lelohelyen

A kozelmultban végzett régészeti asatdsok soran feltartdk az Aba csalad altal
temetkezésre hasznalt templomot. Aba Samuel sirjat klasszikus régészeti megkdzelitéssel nem
lehetett azonositani, mivel a templomot a huszita habortk idején megrongaltak, és a sirok koziil
is sokat megbolygattak. Emiatt a kdpolnaban eltemetett személyek archeogenetikai elemzésére
vallalkoztunk, ami egyediilallo lehetdséget kinalt arra, hogy mélyebb betekintést nyerjiink a
kozépkori Magyarorszag egyik legjelentOsebb dinasztidjanak genetikai Osszetételébe. Az
Arpadok apai 4gi vonalat korabban mar leirtak (P. L. Nagy et al., 2021; Olasz et al., 2019; Varga
et al., 2023; Wang, Posth, et al., 2021), igy lehetdség nyilt annak vizsgalatara, hogy az Abak
osztoztak-e ugyanazon apai genetikai vonalon. Amennyiben igen, az alatamaszthatna a torténeti
kronikak azon allitasat, miszerint mindkét csalad Attilatol szarmazik.

Az Aba csalad eredetének feltarasa érdekében archaeogenetikai modszerekkel az
abasari Szent Péter és Pal apostol templomban eltemetett csaladtagok azonositasara
torekedtiink, célunk volt tovabba a kozeli rokoni kapcsolatok meghatarozasa, valamint az Abak
apai vonalanak filogenetikai 6sszefiiggéseinek vizsgalata.

A régészeti feltarasok soran, az észak-magyarorszagi Abasar Bolt-tetd lelohelyen (14.
abra) 2020-ban és 2022-ben keriiltek eld eldsz6r a monostor maradvanyai. Ekkor mar jol
latszodtak az épitkezés kiillonbozd fazisai (15. abra). A feltarast a Magyarsagkutato Intézet

Régészeti Kutatokozpontjanak munkatarsai vezették.
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14. dbra. Az abaséri Bolt-tetd leloh;ﬂy e.ll;elyézkédése Eszak-Magyarorszagon
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15. ibra. Az abaséri Bolt-teté lel6hely régészeti feltarasa madartavlatbol, melyen jol kivehetd

a templom alaprajza, a koriilotte talalhato sirokkal egyiitt. A szentély teriiletét a piros szaggatott

vonal jelzi, mig a kiemelt temetkezések helyeit a sarga, a kék (1. szamu sir) illetve a zold szin

négyzetek jelolik.
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A kozépkori hagyomanyok €s szokasok gyakran azt irtdk eld, hogy a kirdlyok és a
nemesi magas rangi csaladok jelentds személyei templomokban keriiljenek végso
nyugalmukra. Az dsatds sordn ugyan a kiraly sirjat nem sikeriilt pontosan azonositani, viszont
tobb, az Aba nemzetségbdl szdrmazd kiemelkedd személy nyughelye is megtalalhaté a
templom teriiletén. A feltaras soran a szentélyben egy olyan koéfedeles sirt talaltak a régészek,
melyen az Aba nemzetség cimerének faragott abrazolésa, valamint egy felirat volt lathatd (16A
abra). Az utodbbi szerint Mihdlyt és Janost, az Aba nemzetség tagjait, valamikor a 15. szdzad
elején temették ide.

A templom kozépsé részén és a szentélyben tovabbi két sir keriilt feltarasra, melyek
fedelén ugyancsak az Aba nemzetség cimere lathato (1D é&bra). Ezen feliill még tovabbi két sir
volt itt talalhat6 (1C abra). A megtalalt és feltart 5 sirbol Gsszesen 6 olyan emberi maradvany
keriilt eld, melyek valdsziniileg az Aba csaldd rangos képviseldi lehettek. A maradvanyok a
kovetkez6 laboratériumi azonositoszamokat kaptak: HUASS55B, HUASS57, HUASS5S8I,
HUASS9B, HUAS261 és HUAS262.

Az Abasaron feltart, 1. sirbol szarmazo csontmaradvanyok antropologiai
vizsgalata

Az asatast kovetden, az antropoldgiai vizsgalatokat, az NSZKK Debreceni Intézet
igazsagiigyi antropologus szakértdje, Dr. Dudas-Boda Eszter végezte el. A doktori dolgozat
elkésziiltekor, csak az 1. szamu, kékkel jeldlt (15, abra; 16A. abra) sir antropoldgiai leirasa
késziilt el. A teljes antropologiai vizsgalat a dolgozat megirasakor még nem keriilt publikélésra,
igy csak a dolgozat szempontjabdl fontos részletek keriilnek ismertetésre.

Az abasari 1. szamu fedlapos sirbol tobb rétegben keriiltek el6 maradvanyok, melyek
legalabb 9 személytdl szdrmaztak. Az antropoldgiai vizsgalat szerinte, a csontok tobbsége
ferfiaktol szarmazott, a legalsd rétegben ndi morfologiai nemili csontok is megtalalhatoak
voltak. A csontok tobbsége adultus és maturus kort mutatott, de fellelhetd volt az infans, juvenis,
valamint a senilis csoportokba sorolhatd csontmaradvany is. A csontok tobbségén megtalalhato
volt valamilyen trauma vagy degenerativ elvaltozas, tovabba olyan fellelhetd csontmaradvany
is volt, melyen eszkoz okozta gydgyult sériilés volt megfigyelhetd.

A legfelsd rétegben az ,,S8 felsd réteg” csontmaradvanyai voltak megtalalhatoak, amik
nem anatomiai rendben fekiidtek. Az S8 rétegben két egyén (S46 és S47) maradvanyai
anatémiai rendben fekiidtek. Az S8 réteg alatt tovabba megtalalhatéak az S56-0s és S57-es
maradvanyok, szintén anatdmiai rendben. A két személy, az eldzetes értelmezés szerint
lehetséges, hogy a sirfedélen szerepld nevekkel vonhatd parhuzamba, igy kiemelt jelentdségiliek
a sir eredeti funkciojanak és annak megértésének szempontjabol.
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Az S57-es maradvanyok folott egy kiilonallo, rendezetlen csonttéredékekbdl allo réteg
»357 folotti maradvany” is eldkeriilt, ami valosziniileg egy masodlagos temetkezés volt.

Az S57 jelli maradvanyok anatomiai rendben keriilt eld az abasari fedlapos sirbol, és
foként egyetlen személyt6l szarmazik, noha néhany szamfeletti csont (pl. koponya- ¢és
szegycsonttoredékek) jelenléte legalabb két egyént valdsziniisitenek. A csontvazak toredékes,
morzsalékos 4llapotban maradtak fent és tobb csonton sotétlilas elszinezddés volt
megfigyelhetd.

Az egyik személy halalozasi korat a szeméremiziileti felszin alapjan 54—68 év kozé,
testmagassagat a hosszi csontok alapjan 168—170 cm koz¢ becsiilték. A maradvanyok férfias
jellegliek, és a fogazat alapjan mérsékelt fogkdképzodés, enyhe kopds, valamint egy
ragofelszini szuvasodds volt megfigyelhetd. A fiatalabb egyéntdl szarmazo felsd és also
allcsontok nem részei az S57 vazanak, igy archeogenetikai szempontbdl az iddsebb életkortnak
becsiilt egyén jelentheti az S57-es maradvanyok {6 személyét (HUASS7).

Az S58 jelii csontmaradvanyok nem anatomiai rendben, de testtdjanként rendezve
fekiidtek az S57-es jelti maradvanyok alatt. A maradvanyokat nagyszamu, kiilonféle csontok
alkottdk — koztiikk koponyatdredékek, allkapcsok, lapockak, hosszi csontok (felkar-, alkar-,
comb-, ldbszarcsontok), csigolyak, borddk, medencecsontok, valamint kéz- és labcsontok. A
csigolydk egy része anatomiai helyzetben kapcsolodott.

A maradvanyok legaldbb hét kiilonb6zd egyéntdl szarmazhattak, koztiik felndttek
(adultus: 18-40 év), serdiildk (juvenis: 15-17 ¢év) és gyermekek (infans: 0-14 év). A
csontosodasi felszinek vizsgélata alapjan tobb csontndl hianyzott a végleges csontosodds, ami
arra utal, hogy az egyének koziil tobben 11-18 éves koruk kozott haltak meg. Emellett az egyik
bal oldali combcsont mérete (161 mm) €s egy tordtt sipcsont részlete szintén 1,5-2 éves
gyermekek csontmaradvanyai.

A nem meghatarozasdhoz a medencecsontok és a combcsontfejek méretét vizsgaltak.
Az eredmények alapjan ndi €s férfi egyének maradvanyai is megtalalhatok a csontok kozott.

Kiilonos figyelmet érdemel harom als6 allkapocs. Az elsé allkapocs esetében az egyén
16-25 éves lehetett, a fogak nem kopottak, a bolcsességfogak még attorében voltak. A masodik
allkapocs egy 20-30 éves személytdl szarmazhat, itt tobb fog az egyén élete soran hullott ki, és
kopas nem volt megtalalhat6. A harmadik allkapocs fogai mar enyhén kopottak voltak, ami kb.
40 éves kort jelenthetett. Az egyik felsé allcsonton egy szdmfeletti fogesira 1s megfigyelhetd
volt, amely fejlddési rendellenességre utal.

Elmondhaté tehat, hogy az S58 jelii maradvanyok egy Osszekevert, tobbszemélyes

csontdepozicidt mutatnak, ami tobb életkoru és nemi személy csontmaradvanyait tartalmazzak,

47



¢s vélhetden masodlagos temetés eredményeként jott 1étre. Az elhelyezés szabalyosan rendezett
jellege azonban emberi, utdlagos beavatkozasra utal. Az archeogenetikai kutatds soran minden
olyan egyén mintazasat elvégeztiik az S58-as maradvanyokbol, ahol sziklacsont is megtalalhatd

volt a mintak kozott, igy keriilt meghatarozasra a HUAS581-es minta.

16. abra. A: Kiemelt temetkezési hely, melyben HUASS7 ¢s HUASS81 személyek voltak
eltemetve, faragott, feliratos kéfedél alatt (1asd 15. abra — kékkel). B: Kettds sir, mely a templom
geometriai kozéppontjdban taldlhatd, melyekbe HUAS261 és HUAS262 egyének voltak
eltemetve. (lasd 15. abra — zolddel). A sirok elhelyezkedése az itt eltemetett egyének tarsadalmi
szerepére és jelent6ségére utal. C: HUASSSB és HUASS9B egyének sirjai az abasari
szentélyben (lasd 15. dbra — sargaval). D: Az Aba nemzetség cimerének stilizalt abrazolésa,

melyek a sirkdveken voltak lathatoak.
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Az abasari mintak NGS eredményei

A kutatas sordn 37 emberi maradvanybol végeztiink el DNS kivonast melyek az abasari
templombol szarmaztak. 20 minta esetében érték el a szekvendld konyvtarak azt a mindségi
kovetelményt, mely a teljes genom szekvenaldshoz sziikséges. A halal utani karosodas (post
mortem damage (PMD)) aranya a mintakban megfelelt az aDNS-re jellemzd mintdzatnak (lasd
F14. tablazat).

Az NGS adatok eredményei a 3. tdblazatban és az F11. kiegészitd tablazatban talalhatok.
Az endogén DNS aranya 7% ¢és 59% kozott mozgott. A genom lefedettsége 0,58x és 3,11x kozé
esett, az atlagos lefedettség 1,6x volt. A mitokondridlis genomokat teljes hosszukban sikertilt
meghatarozni, atlagosan 221x lefedettséggel. Az X és Y kromoszomdk atlagos lefedettsége
0,86x és 0,6x volt.

A mitokondrialis DNS-en és az X kromoszoman mért kontaminacié mértéke jellemzden
alacsony volt, koriilbeliil 1%, néhany kivételtdl eltekintve. A nemek meghatarozasa a Skoglund-
modszerrel (Skoglund et al., 2013) tortént, ennek eredményei az S10. tablazatban talalhatok. A
mitokondrialis €és Y kromoszémas haplocsoportokat, valamint az Y kromoszéma meghatarozo
SNP-it az F12. tablazat tartalmazza. A mitogenomokra vonatkozé részletek a 4. tablazatban és

az F13. kiegészitd tdblazatban talalhatok.
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3. tablazat. Az abasari mintdk NGS adatainak az §sszefoglalasa

Atlagos

Atlagos MT

Schmutzi

Minca Endogén | Az olvasatok Az cayed genom genom Atagos X | Adagos Y MT ANGSD X
azonosito olvasatok kromoszom | kromoszom Kontamindcio.
HUAS DNS széma (M.) o) lefedetiség. | lefedetiség | lefodettség | a lefodetiség | ™™ | o)
(fold) (fold) (%)

194B 19% | 705.4 133.3 2.23 241 1.23 0.79 1% 1%
257 17% | 434.2 71.7 1.15 172 0.65 0.50 2% 4%
261 38% | 165.3 62.9 1.22 88 0.67 0.58 1% 0%
262 10% | 13433 129.6 3.11 312 1.71 1.36 1% 1%
309 11% | 737.3 77.6 1.33 1084 1.34 0.05 1% NA
341 59% | 109.5 64.7 1.30 120 0.72 0.56 1% 1%
390 14% | 705.9 97.9 1.11 78 0.63 0.57 1% 2%
450 7% 1064.7 78.7 0.84 66 0.50 0.40 1% 1%
55A 21% | 38.2 7.8 0.58 49 0.32 0.31 1% 2%
55B 26% | 218.8 56.1 1.06 142 0.58 0.42 1% 1%
57 11% | 73.5 7.7 1.31 169 0.73 0.62 1% 1%
581 13% | 59.7 7.6 1.06 138 0.59 0.49 1% 0%
59B 14% | 46.5 6.7 0.69 66 0.71 0.04 1% NA
81 22% | 102.9 224 1.63 148 0.91 0.95 1% 1%
82 83 12% | 169.8 20.2 5.70 476 1.61 1.30 1% 1%
84 17% | 98.8 17.0 1.70 222 0.95 0.75 1% 2%
85 16% | 92.6 14.6 1.52 194 0.86 0.31 1% 1%
86 11% | 79.5 9.1 1.39 143 0.77 0.60 1% 1%
87 12% | 92.1 11.1 1.51 295 0.84 0.73 1% 1%
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4. tablazat. Az abasari mintdk mitokondrialis és Y-kromoszémas haplocsoportjai. Az Y-

kromoszomas haplocsoportokat meghatarozé SNP-k az F12. tablazatban, mig a mitokondrialis

haplocsoportokat meghatarozo SNP-k az F13. tablazatban talalhatok.

Minta Mitokondrialis Y kromoszomas Family tree
I haplocsoport haplocsoport
(Haplogrep) (Yleaf)

HUAS194B | H28 Rlalalblalala2~
HUAS257 Tlal [2a2alblbl [-S6656
HUAS261 H2a2al Nlalalala4a2~ N-PH106
HUAS262 H3 Nlalalala4a2~ N-A9%416
HUAS309 H5a3a3 NA NA
HUAS341 I1b Rlalalbla2b3a3a2g2b~ | R-BY 64552
HUAS390 Hlc [2ala2blala2
HUAS450 Hlc+152 Rlblalblala2blc2blal
HUASSSA X2ml Rlalalbla2b3a3a2g2~
HUASSSB ROb Rl1blalblala2b3c
HUASS7 Hlblb Nlalalal N-A9416
HUASS81 H75 Nlalalalad4a2~
HUAS59B ROb NA R-Y41304
HUASS1 Hé6alb3 Ilalblale~ I-FGC69943
HUASS82 83 | HV14a Rlalalb2a2a3c2~ R-S10885
HUASS84 H13ald Rlalalbla2b3a4a2b~ R-M12335
HUASS85 T2 [2ala2blalal 1-Y4882
HUASS86 J1c5a Rlalalbla2b~ R-BY29685
HUASS87 H18 Rlalalbla2b3a3a2h R-YP977 h
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Az abasari mintak radiokarbon-analizise

Radiokarbon vizsgélatot végeztiink az MTA Atommagkutaté Intézetének debreceni

AMS laboratériumaban, hogy megallapitsuk az emberi maradvanyok szarmazasanak idejét,

hiszen az itt eltemetett egyénekrdl pontos irott forras nem allt rendelkezésiinkre. A tiz csontvaz

radiokarbonos vizsgalatanak eredményei az abasari lel6helyet a 12. és 15. szazad koz¢ keltezték

(5. tablazat és F9. tablazat). Az eredmények egybeesnek a torténeti forrdsokkal és a régészeti

leletekkel, megerdsitve azt, hogy a temetkezések a kdzépkori Magyar Kirdlysadg idejébdl

szarmaznak. A harom kdéfedeles sirbdl szarmazé egyén keltezése a 13. szazad végére és a 14.

szazad végére tehetd, ami szorosan egybeesik a sirkdre vésett datummal és megerdsiti, hogy a

temetések a 15. szazad elején torténtek.

5. tablazat. Az abasari dsatdsbol szarmazo6 vizsgalt maradvanyok radiokarbon vizsgalatanak az

adatai. Valamennyi minta a kozépkori Magyar Kirdlysag idészakara datalhatd, mely

Osszhangban all a torténeti adatokkal.

Minta Minta

Cal. CE
azonosito forrasa
HUAS261 | fog 1277-1301 (88,4%); 1371-1378 (7%)
HUAS262 | fog 1278-1301 (87,8%); 1371-1378 (7,6%)
HUAS309 | fog 1305-1365 (76,6%); 1383-1398 (18,9%)
HUAS341 | fog 1455-1505 (78,8%); 1596-1618 (16,6%)
HUAS390 | fog 1169-1222 (95,4%)
HUAS450 | fog 1301-1329 (43,8%); 1341-1369 (29,3%); 1379-1396 (22,3%)
HUASSSB | borda 1276-1300 (92,6%); 1372-1377 (2,8%)
HUASS7 fog 1279-1303 (79%); 1368-1379 (16,4%)
HUASS9B | borda 1300-1325 (43,7%); 1352-1395 (51,7%)
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Rokonsagi és IBD-elemzés az abasari temetében

Mivel azt feltételeztiik, hogy az abasari Bolt-tetd leldhely az Aba nemzetség csaladi
temetkezési helye volt, tobb rokoni kapcsolatra, és azonos uniparentalis haplotipusokra
szamitottunk az eltemetettek egyének kozott. Ennek vizsgalatdhoz rokonsagi becslést, IBD
(Identical by Descent) analizist, valamint uniparentalis haplocsoport-meghatarozast végeztiink.
Kiemelt figyelmet forditottunk a templom szentélyében és geometriai kdzéppontjaban talalt
csontmaradvanyokra (15. é&bra), mivel valoésziniisithetéen ezek lehettek a legrangosabb
egyének.

A correctKin analizis szamos rokonséagi kapcsolatot azonositott, melyeket az IBD és
uniparentdlis adatok is megerdsitettek. Két kisebb csalddot tudtunk elkiiloniteni az emlitett
sirokbol. Az egyik csalad négy fobdl allt, melyet a HUASS5B, HUASS7, HUASS81 ¢és
HUASS59B egyének alkottak, a masik csalddot pedig két egyén, HUAS261 ¢s HUAS262
képviselte (lasd F15. tablazat).

A templom szentélyében egy négytagu csaladot tudtunk azonositani, melybe egy nd és
harom férfi tartozott. Kiilondsen figyelemre mélto a HUASS7 és a HUASS581 egyének sirja,
amelyek egy faragott és felirattal ellatott kdfedél alatt helyezkedtek el (16 A dbra). A felirat két
jelentds nemzetségi tag temetkezését jelolte. Mindkét férfi az Nlalalala4 Y-kromoszomas
haplocsoporthoz tartozott, ami egy azsiai eredetli haplocsoport és a kozépkori vandorlasok
idején kertiilt a Karpat-medencébe. Ez aldtamasztja azt a feltételezést, hogy az Aba kiralyi csalad
tagjairol van szo.

Két tovabbi egyént, HUASS55B-t ¢s HUAS59B-t a szentély mésik részén (16 C dbra), a
nyitott sirokbol emeltek ki a régészek. Ok elséfoku rokonok, azonos mitokondrialis
haplocsoporttal rendelkeztek. A n6, HUAS59B kozelebbi rokonsagban all HUASS7-tel és
HUASS581-gyel, mint a masik férfi, ami egy anya—fiti kapcsolatot valdsziniisit. A csaladfa
részletes rekonstrukcidja az F2. dbran talalhato.

A tovabbi két rokonsagban 4all6 egyént HUAS261-et és HUAS262-t a correctKin
algoritmus harmadfokt rokonként azonositotta. Ugyanahhoz az Nl1alalala4~ Y-kromoszomas
haplocsoporthoz tartoznak, mint az el6z6 csalad férfitagjai. Ezeket a személyeket egy kiemelt
pozicioban 1év0, kdéfedeles, dupla sirban talaltdk meg a templom geometriai kdzéppontjaban
(16 B abra), ami arra utal, hogy a temetOben az Aba nemzetség két 4ga temetkezett.

Az eddigi kovetkeztetéseket az IBD analizisek is megerdsitették. (A részletes

eredményekhez lasd: https://doi.org/10.1016/1.1s¢1.2024.110892). A csaladok, ¢és azok

struktirdja egyértelmiien elkiilonithetdek voltak a 17. 4bra szerint is. A correctKin altal
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megbecsiilt geneaoldgiai tavolsagok jol korrelalnak a csaladtagok kozotti IBD hosszokkal. Az
IBD szakaszok mennyisége, és azok hossza kapcsolatban all a rokonsagi fokokkal. Minél
hosszabb ¢és tobb volt a megfigyelheté IBD-szakasz, annal kozelebbi a rokonsag. Figyelemre
méltod az az eredmény is, hogy az analizis szignifikans, kozos IBD szakaszokat mutatott a két
csalad tagjai kozott, nagyjabol 6. vagy 7. foku rokonsagra utalva. Ez is megerdsiti azt a
feltételezést, hogy a két itt talalhato csalad, egy azonos, tdgabb nemzetséghez tartozott.
Tovabbi érdekes megfigyelés az is, hogy az itt eltemetett egyének és csaladok, a kozos
IBD szakaszok alapjan tavoli kapcsolatot mutattak mas koézépkori és kora Ujkori nemesi
csaladokkal, mint példaul a Corvinokkal és a Bathoryakkal. (Ginguta et al., 2023; Neparaczki
et al., 2022). Ezen feliil IBD kapcsolatokat azonositottunk a honfoglalé elit bevandorl6 tagjai
¢és az Abasaron eltemetett egyének kozott is (Mardti et al., 2022), mely arra utal, hogy az Aba
nemzetség genetikai kapcsolata a honfoglalokkal a honfoglalas el6tti iddszakra nyulik vissza.
Egyes abasari mintak és az Arpad-haz tagjai kozott is megfigyelhetéek kozos IBD-szakaszok,
melyek Osszhangban allnak a torténelmi feljegyzésekkel, miszerint legalabb egy hazassagot
dokumentéalnak a két csalad kozott. Emellett tobb minta genetikai kapcsolatot mutat mas
nemzetségekkel is, ami az Aba csalad kiterjedt nemesi kapcsolatrendszerét tiikrozi a kozépkori

Magyar Kirdlysagban.
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17. abra. K6z6s IBD hélozat. Az IBD halézat az abasari maradvanyok és mas kdzépkori,
Kérpat-medencei egyének kozotti IBD-kapcsolatokat mutatja. A vizsgalt egyének kozott
megtalalhatok a honfoglalé magyar elit tagjai, valamint kiilonb6z6 nemesi csaladok, példaul a
Corvinok, a Bathoryak és az Arpad-haz egyes képviseldi is. Két egyén kozott hiizodo vonalak
hossza forditottan aranyos a kozottiik mért Osszesitett IBD-szakasz hosszéval. A vonalakon
feltlintetett szdm az adott két egyén kozotti teljes IBD-hosszisagot jelzi centimorgan-ben. A

halozat az R programcsomagban késziilt, az igraph és ggplot2 csomagok segitségével.
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Uniparentalis haplocsoportok, és filogenetikai kapcsolatok az abasari temeto
mintai kozott

Az abasari mintdkbol szarmazd mitokondridlis genomok jelentés heterogenitast
mutattak. Osszesen 18 eltéré haplotipust azonositottunk a mintak kozott (1asd F13. tablazat). A
HUASS5B ¢és HUASS59B azonos ROb haplotipusba tartozik, ami megerdsiti a korabban végzett
rokonsagi analizislink eredményeit. A mitokondrialis vonalak tébbsége (18-bol 14 esetben)
korabbi Karpat-medencei populacidkban is eldfordult (Maar et al., 2021; Maro6ti et al., 2022;
Neparaczki et al., 2018), tobb haplotipus pedig a Bathory csalad késé kozépkori elit
temetdjében is kimutathatd volt (Ginguta et al., 2023). Az dsi mitogenom-adatbazisunkkal
(Maér et al., 2021) végzett 6sszehasonlitds alapjan az abasari mintak haplotipusainak koriilbeliil
50%-a kozel-keleti és/vagy sztyeppei eredetli, amig a masik fele eurdpai eredetiinek
feltételezhetd.

A Y-kromoszémas haplocsoportok, ahogy egy csaladi temet6tél elvarhato, a
mitokondrialis haplocsoportokndl kisebb valtozatossagot mutattak. A 17 férfi koziil 13-ndl az
ISOGG adatbazisa alapjan a filogenetikai fa kiilonbozd aldgaiba tartoz6 haplocsoportokat
sikeriilt azonositani (https://isogg.org/tree/index.html). A kiralyi csalad tagjain kiviil szdmos
egyedi Y-vonal megfigyelhetd volt, mint példaul: I1~, 12~, Rlalalbl~, Rlalalb2~, Rlb~,
melyek mindegyike egy-egy személyhez kothetd. Két egyén az Rlalalbla2b3a3a2g2~
haplocsoportba tartozott (lasd F12. tablazat). A mitokondrialis vonalakhoz hasonléan a Y-
kromoszomas vonalak is nagyrészt europai eredetiiek (17-bol 12 esetben), melyek koziil 7 mar
koréabban is jelen volt a Karpat-medencében ¢€s koziililk tobbet a Bathory csalad korében is
kimutattunk (PER04B ¢és PER09) (Ginguta et al., 2023). Figyelemre méltdo kivétel a
HUASS82 83-as egyén, akinek haplocsoportja Rlalalb2a2a3c2~, amely az Rla azsiai 4géaba,
az un. R1a-Z2125 csoportba tartozik. Ez a haplocsoport a kozépsd—késd bronzkorban alakult ki
a Sintashta és Andronovo kulturakban, majd késobb elterjedt a szkitak és azok leszarmazottjai
kozott (Jeong et al., 2020; Krzewinska et al., 2018; Narasimhan et al., 2019; C. Wang et al.,
2021). Ez az R1alalb2a2a3c2~ aldg kimutathatd volt hun mintdkban is (Gnecchi-Ruscone et
al., 2021), mig a hozza tartoz6 felsdbb haplocsoportok a hunok, avarok és a honfoglalo
magyarok kozott is nagy gyakorisaggal megtalalhato volt (Mardti et al., 2022). A haplocsoport
tovabba megtalalhato a Paziriki és Kangju populdciokban is (Damgaard et al., 2018;
Unterldnder et al., 2017). Napjainkban az Rlalalb2a2a3c2~ foként Kelet- és Kozép-

crer
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Az apai vonalak kapcsolatai az Abak filogenetikai fajan

A filogenetikai elemzés alapjan az Nlalalala4~ haplocsoport és annak alagai
valtozatos haldzatot alkotnak (18. abra). A Yleaf szoftver és az ISOGG 2020-as markerek
segitségével meghataroztuk az Aba csalad apai vonalat, ami az Nlalalalad4a2~ (N-A9408)
alagba sorolhat6. Egyetlen kivétel volt, a HUAS57 minta, melynél nem alt rendelkezésiinkre
megfeleld lefedettség az A9408 markerhez, igy az nem volt besorolhatd. Erdekesség, hogy
tovabbi két honfoglalo elit egyén és egy publikalatlan Xiongnu elit minta (AG6F) a mongoliai
Ar Gunt leléhelyrél szintén ebbe az alhaplocsoportba tartozik. Ez arra utal, hogy ez a vonal
mongoliai eredetli lehetett, és nagy valdszinliséggel a honfoglald magyarokkal érkezett a
Kéarpat-medencébe.

Az elemzést kiegészitettilk modern adatokkal és markerekkel a YFull adatbazisbol,
amely lehet6vé tette a filogenetikai fa részletesebb vizsgalatat és megértését. Az eredmények
egyértelmiien azt mutattak, hogy az N-A9408 haplocsoport egy keleti €s egy nyugati agra valt
szét. A keleti 4g, az N-Y70200-as, melyet napjainkban foként kinai €és koreai populaciokban
taldlunk meg. Ide sorolhatd tovabba a publikdlatlan Xiongnu minta is. A nyugati ag, az N-
PH1612-es ¢s az azt kovetd N-A9407, amely foként eurdpai elterjedésii, tovabbi két alagra volt
oszthato, az N-PH1896-ra és az N-A9416-ra. Az N-PH1896 ¢s az N-A9407 alagba sorolhatdak
a honfoglald mintak, valamint egy modern térok egyén és két modern magyar minta is. Az N-
A9416 ala tartozik az Aba apai vonal, valamint egy ma ¢él6 horvat férfi is. Ezt az
alhaplocsoportot emellett magyarorszagi, csuvasfoldi és bolgar férfiakban is kimutattak. Az
eddig ismert legkorabban €It egyén, akiben az Nlalalala4~ haplocsoportot azonositottak, a
mongoliai Késé bronzkori Slab Grave kultarabol szarmazik (Wang et al., 2021). Ez a
haplocsoport leggyakrabban a Jakut férfiak, valamint az Evenkik és Evenek korében fordul el
(Ilumée et al., 2016).

Az adatok bels6-azsiai eredetre utalnak, ahonnan az N-PH1612 alag a kozépkori

vandorlasok, példaul a honfoglalas soran juthatott el Europaba és Magyarorszagra.
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18. abra. Az Nlalalala4 haplocsoport filogenetikai elemzése. A torzsfat az ISOGG2020 és a

yfull.com adatainak felhasznalasaval készitettiik el.

Az abasari mintak genetikai oroksége

Az uniparentalis markerek alapjan az Aba nemzetség apai vonala Belsé-Kelet-Azsiabol
szarmazik. A mitokondridlis és Y-kromoszémas haplocsoportok sztyeppei eredetének
kimutatdsa a nemesi temetkezésekben felveti a kérdést, hogy ezek az Osi kapcsolatok
megjelennek-e a teljes genom szintjén is? Ennek vizsgalatara kiilonbozd teljes genom
elemzéseket, tobbek kozott ADMIXTURE-t, PCA-t és qpAdm-analizist végeztiink.

Az ADMIXTURE-analizis (K=7) alapjan az abasari mintdk jelentds genetikai
hasonldsagot mutattak kora kézépkori german populacidkkal Németorszagbol és Szlovakiabol.
A honfoglalés kori kdznépi temeték magyar mintaival is erdteljes genetikai egyezést mutattak
(15. abra). Az abasari genomok 0-3,5% nganaszan, 6—11% nyugat-eurdpai vaddszo-gytiijtogeto,
38-45% europai neolitikus foldmiives, 0-3,5% kelet-azsiai She, 0-9% irani neolitikus, 3,5—
13% kora bronzkori nyugat-eurdzsiai, valamint 29-39% 0si észak-eurazsiai (ANE) eredetii
genetikai 0sszetevokbdl alltak. A kelet-eurdzsiai elemek, példaul a nganaszan és han eredetii
komponensek jelenléte egyértelmii, de mérsékelt keleti 6rokségre utal.

Az europai PCA-n (20. 4bra) az abasari mintdk jol elkiiloniilé csoportot alkotnak, és

azok elhelyezkedése kissé eltolddik a honfoglalé magyarok irdnyaba, néhany minta pedig a mai
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magyar populacion beliil outlierként jelenik meg. Az abasari klaszter jelentds atfedést mutat
egyes Arpad-hazi genomokkal. Kiilonosen figyelemre méltd, hogy az abasari csoport jelentés
atfedést mutat a Bathory csalad szilagyperecseni temet6jébol szarmazo mintakkal (Ginguta et
al., 2023) (21. abra), ami a kdzépkori magyar nemességre jellemzo, elkiiloniild €s homogén
genetikai Osszetételt jelez. A legtobb minta elhelyezkedése a 9-11. szdzadi honfoglalo
magyarok genetikai vonaléba esik (20. és 22. abra).

Az ADMIXTURE ¢és PCA eredményei egyarant ravilagitanak az abasari mintak keleti
orokségére, amelyek feltehetden a kdzépkori sztyeppei népességmozgasokkal és a honfoglalo

magyarok megérkezésével allnak dsszefliggésben.
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19. abra. Unsupervised ADMIXTURE analysis (K=7) eredménye az Abasari egyénekrdl. A
bajororszagi, kora kozépkori populécid, egy a mai Szlovakia teriiletérél szarmazd german
csoport, valamint a Kérpat-medence honfoglalas kori kdznépi temetdinek mintai mutattdk a

legnagyobb genetikai hasonlosagot az abasari mintdk genomdsszetételéhez.
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20. abra. Az abasari genomok eurdpai PCA analizise, 784 modern genom minta alapjan

meghatarozott fokomponens tengelyekre vetitve. Az abasari mintdkat a fekete korok

reprezentaljak. Mintaink jol elkiiloniild klasztert alkotnak a mai kdzép-eurdpai populacioktol,

atfedést mutatva a honfoglalé magyarok genomjaval (z6ld korok), néhany outlier pedig a mai

magyarok genetikai valtozatossagan beliil helyezkedik el (piros pontok). Az abasari mintak

kozvetlen kozelében talalhatok a Bathory csalad tagjai (lila négyzetek), a Corvinok tagjai (kék

haromszogek) és az Arpad-haz tagjai (rozsaszin rombuszok). A narancssarga pontok a jelentds

IBD-szakaszokat megosztd honfoglal¢ elit egyéneit jeldlik.
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21. abra. Az abasari ¢és pericei genomok eurdpai PCA analizise, 784 modern genom minta
alapjan meghatarozott fokomponens tengelyekre vetitve. Az abasari mintakat a fekete korok

reprezentaljak, mig a pericei lel6helyrdl szarmazé egyének kék haromszoggel lathatoak.

62



PCA

HUAEASH Rt o
HUA!
Sv HUYS 1948 —~HUASpe: o LI ) o B

HUAS341 Ashe . 3 a B 8
g :EEJ.—J«S@E——HUASZMF - ° 3 do B
4 HUASpe ot5h HASpersy HUASS2_83 i =2 LR g = nte a
= HUASpersf— -X gussa aF B N a 2 4 s @ s 8 "o = g o
HOASperat/fluRsase
HUASpees L )] % &

o b

Groups
[

8 commcm 8

21. abra. Az abasari genomok eurazsiai PCA analizise.

Ahhoz, hogy a keleti elemeket pontosabban meg tudjuk hatdrozni, gpAdm-analizist
végeztiink el az abasari mintdkon. A ,left” populacié elemeit a Karpat-medence és Kozép-
Eurépa kozépkor eldtti és kozépkori kozosségei, egy kozépkori észak-kaukdzusi csoport
(Anapa), valamint kiilonbozd keleti bevandorldo népcsoportok alkottdk. Ezek a csoportok a
kozépkor folyaman telepedtek le a Karpat-medencében. A ,,base model strategy run” tobb tucat
lehetséges kéttagu forrasmodellt eredményezett szinte minden minta esetében (22. 4bra).

Az abasari genomok tobbségénél a qpAdm-analizis eurdpai €s keleti eredetli forrasok
keveredését mutatta ki. Ez 6sszhangban 4ll az ADMIXTURE- és PCA-eredményekkel, melyet
mar bemutattunk. Két minta, a HUAS257-es ¢s HUAS450-es, kizardlag europai eredetiiként
keriilt modellezésre, german eredetii, vagy Karpat-medencei populdciokkal mutatva genetikai
rokonsagot. Tobb modell azonos p-értékkel hasonloan jo eredményt mutatott, ami arra utal,
hogy ezek az egyének vagy egyetlen forrasbol szarmaznak, vagy kisebb, de jelentdés mértékii
azsiai (hun, avar vagy honfoglalé magyar), illetve kaukazusi genetikai komponenseket is
hordoznak magukkal. A keleti elemek ardnya ezekben a genomokban 4,3% ¢és 10,4% kozott

mozgott (részletes adatok elérhetdk itt: https://doi.org/10.1016/1.i5¢1.2024.110892).
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szignifikans p-értékekkel. A legtdbb esetben tobb, kiilonbozd eurdpai, azsiai és kaukazusi
forraskombinacidval rendelkezé modell is érvényesnek bizonyult, ami az abasari genomokban

az azsiai eredet alacsony aranyu jelenlétére utal.
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9. Diszkusszio

A doktori dolgozatban két méltan hires magyar nemesi csaldd archeogenetikai
vizsgalatat tztiik ki célul. A csalad tagjainak azonositdsan kiviil tovabba arra is kivancsiak
voltunk, hogy a torténeti forrasok szerint a magyar nemesi csalddok kozott sokszor megkotott
hazassagoknak van-e genetikai bizonyitéka és hagyatéka. Az értekezésben két csalad, a Bathory
¢s az Aba nemzetség vizsgalatat végeztiik el.

A Bathory csalad a kdzépkori Magyar Kiralysag egyik kiemelked6 arisztokrata csaladja
volt, amely kiilondsen Erdélyben rendelkezett jelentds politikai hatalommal az Oszman
hédoltsag iddszakaban. A jelen kutatas f6 célja az volt, hogy genetikailag azonositsuk a Bathory
csalad tagjait azon 14 csontvaz koziil, amelyeket a sziladgyperecseni Bathory csaladi kdpolnaban
végzett régészeti feltdrasok soran emeltek ki. Célunk tovabba a teljes genom szekvencidk
meghatdrozasa, valamint a mintdk kozotti rokonsagi kapcsolatok vizsgalata volt. Sajnalatos
moédon nem allt rendelkezésiinkre a Bathory csaladbol szarmazo Osszehasonlitdo genetikai
minta, igy elemzésiink kizardlag a régészeti és torténeti forrasokra tdmaszkodott. A Bathory
csaladhoz kothetd egyének azonositdsa elsdsorban a gazdag sirmellékletek (kiilondsen az egyik
sir esetében) és a temetkezéseknek az dsi templomon beliili stratégiai elhelyezkedése alapjan
tortént. Torténeti forrasok meger6sitik, hogy a Bathory csalad svab eredetii, és hogy két
negyedfokt rokonsagban 4ll6 csaladtagot, Bathory Eleket (1568) ¢s Bathory Ferenczet (1589)
temettek el a szilagyperecseni kapolnaban.

A 13 egyén teljes genom szekvenalasat kovetden sikeriilt negyedfokd rokonsagot
kimutatnunk a pancélt visel6 egyén és a szomszédos, gazdag leletanyaggal rendelkezd sirban
eltemetett felndtt kozott. Ezek az eredmények erdsen aldtdmasztjak, hogy a kapolna
oltarzonajaban feltart két csontvaz nagy valoszinliséggel a Szaniszl6fi 4g Somlyodi vonaldhoz
tartoz6 Bathory Elek és Ferencz foldi maradvanyai. A két Bathory csaladtag Y-kromoszomas
vonala az R1b-S498 (R1blalblalalcla) haplocsoportba tartozott, amelyet gyakran german
populécidkhoz tarsitanak. Ez az eredmény Gsszhangban all a magyar arisztokrata csaldd svab
eredetével. Ez a vonal az R1b-S263/Z381 (R1blalblalalc) haplocsoportbol szarmazik, amely
maga az RI1b-M405/U106/S21 (Rlblalblalal) haplocsoportb6él ered. Az Rlb-
M405/U106/S21 haplocsoportot azonositottak viking kori egyéneknél Daniabol, 1zlandbol és
Svédorszagbol (Margaryan et al., 2020), valamint hdrom 10. szdzadi magyarorszagi mintaban
is (Neparaczki et al., 2019). Az R1b-S21 varidnst gyakran nevezik ,,északnyugat-eurdpai R1b-

haplocsoportnak™ vagy egyszerlien ,,german haplocsoportnak™, mivel nagy gyakorisaggal
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fordul elé Németorszagban, Ausztridban, Belgiumban, Déanidban és Svajcban. Ennek a
genetikai vonalnak az eurdpai elterjedése nagyrészt a 3. és 10. szazad kozotti germén
népvandorlasokkal hozhatd 6sszefiiggésbe (Lucotte, 2015).

A magyar kronikak szerint Aba Sadmuelt az altala alapitott abasari monostorban temették
el, azonban a sirhelyéhez kotheté templom az idok soran elpusztult és eltiint. Kutatasok szerint
a Bolt-tetdn talalhatd abasari lelohely azonosithato a legvaldszinlibb helyszinként (Kovacs,
1966), amit a legutobbi régészeti feltarasok eredményei is megerdsitettek, igazolva, hogy
valoban itt allt a kirdly monostora. A templom belsejében feltart sirokban anatomiai rendben
elhelyezked6 emberi maradvanyokat talaltak. Egyes sirokbdl tobb csontvaz is elokertlt
elsddleges ¢és masodlagos helyzetekben, ami tOobbszori ujratemetésre utal, feltehetden
generaciokon keresztiil. Az osszariumszeri elrendezések arra is utalhatnak, hogy a sirokbodl
korabban kiemelt maradvanyokat k6zos temetkezésként helyeztek vissza, példaul épitkezések,
sirrablds, jarvanyok vagy haborts események kdvetkezményeként. A pusztulds valdszintileg az
1241-42-es tatarjarashoz kothetd, mivel a leldhely a tatarok vonulasi utvonalan fekszik és a
forrdsok szerint a seregek gyakran kifosztottdk a keresztény templomokat és temetdket.
Mindezek miatt a régészeti kutatds nem tudta egyértelmiien azonositani Aba Samuel kiraly
sirjat.

A feltaras soran ugyan nem sikeriilt azonositani a kiraly sirjat, de jelentds csaladtagok
temetkezései kertiltek eld a templombdl, ami kiemeli a kapolna fontossagat az Aba nemzetség
torténetében. Egy kettds sirt €s egy egyedi temetkezést tartak fel, amelyeknél kéfedlapokon az
Aba nemzetség cimere volt lathatd. A szentély sirjan felirat utalt Janos és Mihaly nemzetségi
tagok 15. szazadi temetésére, amely O0sszhangban all a torténeti forrasokkal, melyek szerint a
Heves megyei birtokok és az abasari monostor kiilonb6z6 Aba-agi csaladok, példaul a
Kompolti, Ugrai és Csobanka agak birtokéban voltak (Karacsony, 1900; Kovacs, 1966; Kristo,
1978).

A temetkezésekbdl szarmazo négy egyén azonos Y-kromoszomas vonalat hordozott, és
nagy valoszinliséggel az Aba nemzetség két agat képviselik. Az IBD-elemzés megerdsitette
ezeket az eredményeket, kimutatva, hogy két ag volt jelen ezekben a sirokban, tovabba azt is,
hogy mas magyar nemesi csaladokkal fennallo rokoni kapcsolataik alapjan az egyének valoban
nemesi szarmazasuak. Igy mind a régészeti, mind az archeogenetikai bizonyitékok arra utalnak,
hogy az abasari Bolt-tetd temetdben az Aba nemzetség tagjai nyugszanak, ami 0sszhangban
van a torténelmi forrasokkal. Az azonban tovabbra sem tisztdzott, mely konkrét dgakhoz

tartoztak.
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Az eredmények egyértelmii kapcsolatot is mutattak az Abak és a honfoglalé magyarok
bevandorld magja kozott (Mardti et al., 2022), ami arra utal, hogy ez a kapcsolat a honfoglalas
el6tti idokre vezethetd vissza. A genetikai adatok szerint az Aba csalad dsei a vandorld, nomad
magyar torzsekhez tartoztak, ami 6sszhangban all a filogenetikai kapcsolatokkal.

A torténelmi forrdsok szerint az Aba csalad hun vagy kun eredetii, ugyanakkor a
torténészek tobbsége kazar vagy kabar szarmazast valdszintsit (Kristd és Makk, 2000). A
filogenetikai elemzés alapjan a csalad apai vonala a Nlalalala4~ haplocsoportba tartozik,
amely Bels6-Azsiabol szarmazik. Ez Osszefiiggésbe hozhaté a hun, kun vagy kazar
népcsoportokkal. Az Aba csalad apai vonalanak mélyebb alaga, az N-A9416, az N-PH1612
csoport része, amelyet foként Kelet-Eurdpaban talalunk meg, legnagyobb aranyban a mai
Magyarorszagon. A legkorabbi mintak két honfoglald elit egyéntdl szarmaznak. Tovéabbi két
honfoglaldé minta az Nlalalala4~ haplocsoportba tartozott (Neparaczki et al., 2019), azonban
ezeket a jelen vizsgalatbol kizartuk, mivel amplicon-alapi hibridizaciés szekvenaldssal
késziiltek, és nem tartalmaztak informaciot a bels6 SNP-markerekrdl. A rendelkezésre allo
adatok alapjan nagyon valdszinii, hogy az Aba csalad apai vonala a honfoglald6 magyarok elit
vonaldhoz kapcsolddik. Az is elképzelhetd, hogy az Aba csalad apai vonala a honfoglald térzsek
egyik vezetdjéhez kothetd. A magyar kronikak szerint az Abak és az Arpadok egyarant Attila,
a hun uralkodd leszarmazottai voltak. Ez azonban azt jelentené, hogy apai agon azonos
haplocsoportba kellene tartozniuk. Az Arpad-haz korabban meghatarozott R 1a haplocsoportja
(Nagy et al., 2021; Olasz et al., 2019; Varga et al., 2023) azonban nem egyezik az Abak apai
vonaléaval, igy az azonos apai szarmazas lehetdsége kizarhato.

A WGS-elemzések szerint az Arpad-haz apai vonala kelet-eurazsiai eredetii (Nagy et
al., 2021), és hun eredet lehetdsége is felmeriilt (Keyser et al., 2021). Vizsgalatunk szintén
kimutatott genetikai kapcsolatokat az Abak és a hun/xiongnu csoportok kozott, igy mindkét
csalad visszavezethetd lehet erre az dsi szarmazasra.

A genetikai elemzések Osszhangban vannak az uniparentalis adatokkal. Az
ADMIXTURE ¢és PCA elemzések egyarant kis mértékll 4zsiai komponens jelenlétét mutattak
ki az abasari egyénekben. A qpAdm vizsgalat a legtobb abasari genom esetében jelentds, de
kisebb kelet-azsiai komponenssel szamolt, bar az elemzés nem tudta pontosan meghatarozni
ennek forrasat a kis arany miatt. Lehetséges forrasokként a hunok, avarok vagy honfoglald
magyarok johetnek szoba. Ez az eredmény 6sszhangban van azzal a szarmazasi elmélettel, hogy
az Aba nemzetség a honfoglalds korahoz kothetd dsi nemesi vonalbol ered.

Tovabbi érdekesség, hogy az IBD-elemzés sordn dokumentalt és nem dokumentalt

dinasztikus kapcsolatok is kimutathatok voltak a magyar kézépkori nemesi csaladok kozott.
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Torténelmi forrasok szerint létezett hazassag az Abak és az Arpad-haz kozott (Kristé és Makk,
2000), ugyanakkor nem taldltunk irdsos bizonyitékot az Abak és a Bathoryak, illetve az Abak
¢s a Corvinok kozotti kapcsolatra, melyek genetikai kapcsolatat sikeresen bizonyitottuk. A
kimutatott genetikai kapcsolatok arra utalnak, hogy ezek a nemesi csalddok szorosan
Osszefonddtak, €s a belsé hazasodas gyakori volt a kdzépkori Magyar Kiradlysag nemességén

beliil.
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10. Konkluzio

Ez a doktori dolgozat elsdként k6zol genetikai adatokat a magyar kiralysag két jelentds
befolyéassal rendelkez6 kozépkori csaladjarol, a Bathoryakrol és az Abakrol, és Uj
megyvilagitasba helyezi a Karpat-medencében zajlé populdcidomozgéasokat. Sikeresen
azonositottuk tobb egyén apai és anyai haplocsoportjat, valamint genetikai eredetiiket. A
populédcidogenetikai elemzések révén feltartuk a keveredés (admixture) forrasait, ¢&s
azonositottuk az egyének genetikai komponenseit, amelyek hozzajarulnak a népességmozgasok

Interdiszciplinaris megkozelitéssel sikeriilt azonositanunk feltételezett Bathory
csaladtagokat és Magyarorszag egyik legjelentdsebb kirdlyi nemzetségének az Aba nemzetség
genetikai eredetét és annak kapcsolatrendszerét, valamint meghatarozni a két csaldd Y-
kromoszomas és mitokondridlis leszarmazasi vonalait.

Eredményeink szoros 0Osszhangot mutattak a torténeti forrasokkal, a régészeti
megfigyelésekkel ¢és a genetikai adatokkal a szilagyperecseni templomban eltemetett
személyekkel kapcsolatban. A genetikai bizonyitékok megerdsitették a Béathory csaladi
kapolnaban nyugvo ismert személyek azonositasat. Teljes genom elemzéseink kimutattak, hogy
a Bathory csalad Magyarorszagra telepiilését kovetden genetikai szinten keveredett a helyi
magyar lakossdggal, amelybe mar kordbban beolvadtak kelet-eurdzsiai eredetli genetikai
elemek, feltehetden hun, avar vagy honfoglaldé magyar forrasbol. Az olyan leszarmazasi
markerek, mint az Y-STR és a mitokondridlis DNS alkalmazasa lehetévé tette, hogy
bizonyitékot nyujtsunk a torténeti forrasokban szereplé Bathory Elek (1568) és Bathory
Ferencz (1589) 1étezésére, valamint, hogy tovabbi rokonsagi kapcsolatokat tarjunk fel a tobbi
sirban nyugvo egyének kozott. Ezen eredmények megerdsitik a torténeti adatokat, melyek
szerint a Bathory csaldd svab eredetli, és german vagy balti szdrmazasra vezethetd vissza.
Felfedezéseink tovabba megerdsitik, hogy a templom temetkezési helyként szolgalt a Bathory
csalad szamara, €s feltehetden mas arisztokrata rokonok szamara is.

Sikeresen azonositottuk az Aba nemzetség Y-kromoszomdas leszarmazéasi vonalat
(Nlalalala4~). Az Abdk és a honfoglalé magyar torzsek kozotti kapcsolatok arra utalnak, hogy
az Aba nemzetség eredete olyan nomad csoportokra vezethetd vissza, amelyek szorosan
kapcsolddtak a honfoglaldé magyarokhoz. Ezt a genetikai ¢és filogenetikai adatok egyarant
alatdmasztjdk. Az Aba nemzetség apai vonala megegyezik tobb honfoglald elit egyén

haplocsoportjaval, ami arra utal, hogy a hun, kun vagy kazar eredet sem zérhat6 ki. Az
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eredmények megcafoljak azt az allitast, miszerint az Abak és az Arpad-haz tagjai egyarant
Attila apai agli leszdrmazottai lennének, mivel nem mutathat6 ki kdzos apai vonal a két csalad
kozott. A populacidgenetikai elemzések segitségével kismértékli kelet-dzsiai genetikai
komponenst is kimutattunk az abasari genomokban, amelynek lehetséges forrasai a hunok,
avarok vagy honfoglalé magyarok lehetnek. Ez az eredmény Osszhangban all azzal az
elmélettel, hogy az Aba nemzetség a honfoglald magyarokhoz kothetd 6si elit rétegbdl
szarmazik.

Elemzéseink tovabba genetikai kapcsolatokat tartak fel a kozépkori magyar nemesi
réteg tagjai kozott, kimutatva a feltételezhetd hazassagok jelenlétét az arisztokrata csaladok
korében. A torténelmi csaladok genetikai vonalainak azonositasa pontosabb genealdgiai
rekonstrukcidt tesz lehetdvé, és hozzajarul a mult tarsadalmi struktirdinak, példaul a nemesi

csaladok kozotti kapcsolatok feltarasahoz.
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11. Tamogatas
A kutatasok a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacios Hivatal tdmogatasaval valosult meg
(K-124350 — T.T.; TUDFO/5157-1/2019-ITM ¢és TKP2020-NKA-23 — E.N.), valamint a
Szegedi Tudomanyegyetem Interdiszciplinaris Kutatasi, Fejlesztési és Innovacids Kivaldsagi
Kozpontjanak Elettudomanyi Klaszter Kompetenciakdzpontjatol kapott tamogatassal (T.T. és
E.N. részére.) Tovabbi tamogatast nyujtott a Szegedi Tudoméanyegyetem Nyilt Hozzaférésii
Publikaciokat Tamogatd Alapja (6388. szamu tamogatas — T.T. részére), valamint a Kulturalis
és Innovacios Minisztérium Uj Nemzeti Kivalosag Programja a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési

és Innovacios Alapbol (UNKP-23-4-SZTE-650 — B.T.; UNKP-22-3-SZTE-422 — K.M.).
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12. A kutatas limitacioi

A Bathory csalad

Nem allt rendelkezésre genetikai adat a csalad tovabbi tagjair6l, igy Osszehasonlito
elemzést nem tudtunk végezni. Csupan két olyan egyént sikeriilt azonositani, akiket a torténeti
¢és régészeti adatok alapjan a Bathory csalad tagjaiként feltételezhetiink, igy az eredmények nem
tikkrozhetik a csalad teljes apai és anyai genetikai sokféleségét. A Szilagyperecsen templomabol
szarmazo6 mintakban azonositott genetikai komponensek, valamint az ezek mas modern €s 6si
populaciokkal valé 0Osszehasonlitdsa korlatozott a nyilvanos adatbazisokban elérhetd
referencia-genomok szamatol és mindségétdl, valamint a vizsgalt mintdk genetikai adatai altal

biztositott felbontastol.

Az Aba csalad

A populaciogenetikai elemzések pontossagat korlatozza a rendelkezésre allo referencia-
genomok kore. Az elemzett genomokban az eurdpai eredetli fokomponens mellett jelen 1évo
masodlagos (dzsiai €s kaukazusi) komponensek pontos azonositasa a jelenlegi modszerekkel
nem volt megvaldsithatd. A vizsgélat 19 egyén maradvanyain alapult, amely nem feltétleniil
reprezentalja teljeskorlien sem az Aba csalddot, sem a szélesebb kdzépkori népességet. A
korlatozott mintaclemszdm torzitashoz vagy altalanositashoz vezethet. A radiokarbon
kormeghatarozas modszertani bizonytalansagot hordoz magéaban: a kalibralasi hibak vagy a
tartalyhatas (reservoir effect) befolyasolhatjak a kapott iddintervallumok pontossagat. A kelet-
eurazsiai genetikai mintdzatok Osszetett keveredési eseményekre utalhatnak, amelyek
tulmutatnak a honfoglalds kori migraciokon. Az 6si vagy modern populdciokkal végzett
genetikai Osszehasonlitas korlatozott a rendelkezésre all6 adatok mennyisége €s mindsége

alapjan.
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13. Fiiggelék

Roviditések és jelmagyarazaat

DNS — Dezoxiribonukleinsav (Deoxyribonucleic Acid)

aDNS — 6si DNA

bp — bazispar

BSA — Bovine Serum Albumin (szarvasmarha szérum albumin)

dNTP — Dezoxiribonukleotid-trifoszfat (Deoxyribonucleotide Triphosphate)
GuHCI — Guanidinium-klorid (Guanidine Hydrochloride)

Hg — Haplocsoport (Haplogroup)

IBD — Identical by Descent (azonos szarmazas alapjan megosztott szakasz)
IGV — Integrative Genome Viewer (integralt genomi adatmegjelenitd)

mapQ — Map Quality (illesztési mindség)

mtDNA — Mitokondridlis DNS

mtHg — Mitokondrialis haplocsoport

NaOAc — Natrium-acetat (Sodium Acetate)

NGS — Ujgeneracios szekvenalas (Next Generation Sequencing)

PCA — Fékomponens-analizis (Principal Component Analysis)

PCR — Polimeraz lancreakcié (Polymerase Chain Reaction)

rCRS — Revidealt Cambridge-referencia szekvencia (Revised Cambridge Reference Sequence)
SNP — Egypontos nukleotid-polimorfizmus (Single Nucleotide Polymorphism)
UDG - Uracil-DNS-glikozilaz (uracil-DNA glycosylase)

UGI — Uracil-DNS-glikozildz-inhibitor (uracil-DNA glycosylase inhibitor)

EB — elucios puffer (Elution Buffer)
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F1. abra. - Median-6sszekoto halozatok (Median Joining Network) a romaniai Szilagyperecsenbdl szarmazé egyének mtDNS-szekvenciai alapjan.
A vizsgalt mintaval azonos alhaplocsoportba tartozé mintak korrel vannak kiemelve. A legkisebb szines korok egy-egy egyént jeldlnek, a korok
mérete aranyos az azonos szekvenciaval rendelkezd egyének szamaval. A z6ld korok a vizsgalt mintakat, a piros korok a modern mintdkat, mig a
lila korok az 0si mintakat jelolik. A mintak génbanki azonositoja €s szarmazasi helye is feltiintetésre kertilt.
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F1. abra. (folytatas) - Median-0sszekoté haldzatok (Median Joining Network) a roméniai Szildgyperecsenbdl szdrmazod egyének mtDNS-
szekvenciai alapjan. A vizsgalt mintaval azonos alhaplocsoportba tartozé mintak korrel vannak kiemelve. A legkisebb szines korok egy-egy egyént
jelolnek, a korok mérete aranyos az azonos szekvenciaval rendelkezd egyének szamaval. A zold korok a vizsgalt mintékat, a piros korok a modern
mintakat, mig a lila korok az 6si mintakat jelolik. A mintak génbanki azonositoja és szarmazasi helye is feltiintetésre keriilt.
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F1. abra. (folytatas) - Median-0sszekoté haldzatok (Median Joining Network) a roméniai Szildgyperecsenbdl szdrmazod egyének mtDNS-
szekvenciai alapjan. A vizsgalt mintaval azonos alhaplocsoportba tartoz6é mintak korrel vannak kiemelve. A legkisebb szines korok egy-egy egyént
jelolnek, a korok mérete aranyos az azonos szekvenciaval rendelkezd egyének szamaval. A zold korok a vizsgalt mintékat, a piros korok a modern
mintakat, mig a lila korok az 6si mintakat jelolik. A mintak génbanki azonositdja €s szarmazasi helye is feltiintetésre keriilt.
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F1. abra. (folytatas) - Median-0sszekoté haldzatok (Median Joining Network) a roméniai Szildgyperecsenbdl szdrmazod egyének mtDNS-
szekvenciai alapjan. A vizsgalt mintaval azonos alhaplocsoportba tartozé mintak korrel vannak kiemelve. A legkisebb szines korok egy-egy egyént
jelolnek, a korok mérete aranyos az azonos szekvenciaval rendelkezd egyének szamaval. A zold korok a vizsgalt mintakat, a piros korok a modern
mintakat, mig a lila korok az 6si mintakat jelolik. A mintak génbanki azonositoja és szarmazasi helye is feltiintetésre kertilt.
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F1. abra. (folytatas) - Median-0sszekoté haldzatok (Median Joining Network) a romaniai Szildgyperecsenbdl szdrmazo egyének mtDNS-
szekvenciai alapjan. A vizsgalt mintaval azonos alhaplocsoportba tartozé mintak korrel vannak kiemelve. A legkisebb szines korok egy-egy egyént
jelolnek, a korok mérete aranyos az azonos szekvenciaval rendelkez6 egyének szaméval. A zold korok a vizsgalt mintékat, a piros korok a modern
mintakat, mig a lila korok az 6si mintakat jelolik. A mintak génbanki azonositoja és szarmazasi helye is feltiintetésre kertilt.
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F1. abra. (folytatas) - Median-0sszekotd haldzatok (Median Joining Network) a roméniai Szildgyperecsenbdl szdrmazod egyének mtDNS-
szekvenciai alapjan. A vizsgalt mintaval azonos alhaplocsoportba tartoz6é mintak korrel vannak kiemelve. A legkisebb szines korok egy-egy egyént
jelolnek, a korok mérete aranyos az azonos szekvenciaval rendelkezd egyének szamaval. A zold korok a vizsgalt mintékat, a piros korok a modern
mintakat, mig a lila korok az 6si mintakat jelolik. A mintak génbanki azonositdja €s szarmazasi helye is feltiintetésre keriilt.
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F1. abra. (folytatas) - Median-0sszekoté haldzatok (Median Joining Network) a roméniai Szildgyperecsenbdl szarmazod egyének mtDNS-
szekvenciai alapjan. A vizsgalt mintaval azonos alhaplocsoportba tartozé mintak korrel vannak kiemelve. A legkisebb szines korok egy-egy egyént
jelolnek, a korok mérete aranyos az azonos szekvenciaval rendelkezd egyének szamaval. A zold korok a vizsgalt mintakat, a piros korok a modern
mintakat, mig a lila korok az 6si mintakat jelolik. A mintak génbanki azonositoja és szarmazasi helye is feltiintetésre kertilt.
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F1. abra. (folytatas) - Median-0sszekotd haldzatok (Median Joining Network) a romaniai Szildgyperecsenbdl szdrmazo egyének mtDNS-
szekvenciai alapjan. A vizsgalt mintaval azonos alhaplocsoportba tartozé mintak korrel vannak kiemelve. A legkisebb szines korok egy-egy egyént
jelolnek, a korok mérete aranyos az azonos szekvenciaval rendelkez6 egyének szaméval. A zold korok a vizsgalt mintékat, a piros korok a modern
mintakat, mig a lila korok az 6si mintakat jelolik. A mintak génbanki azonositoja és szarmazasi helye is feltiintetésre kertilt.
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F1. abra. (folytatas) - Median-0sszekoté haldzatok (Median Joining Network) a roméniai Szildgyperecsenbdl szarmazod egyének mtDNS-
szekvenciai alapjan. A vizsgalt mintaval azonos alhaplocsoportba tartozé mintak korrel vannak kiemelve. A legkisebb szines korok egy-egy egyént
jelolnek, a korok mérete aranyos az azonos szekvenciaval rendelkezd egyének szamaval. A zold korok a vizsgalt mintékat, a piros korok a modern
mintakat, mig a lila korok az 6si mintakat jelolik. A mintak génbanki azonositoja és szarmazasi helye is feltiintetésre keriilt.
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F1. abra. (folytatas) - Median-6sszekoté halézatok (Median Joining Network) a romaniai Szilagyperecsenbdl szarmazo egyének mtDNS-
szekvenciai alapjan. A vizsgalt mintaval azonos alhaplocsoportba tartozé mintak korrel vannak kiemelve. A legkisebb szines korok egy-egy egyént
jelolnek, a korok mérete aranyos az azonos szekvenciaval rendelkezd egyének szamaval. A zold korok a vizsgalt mintakat, a piros korok a modern
mintakat, mig a lila korok az 6si mintakat jelolik. A mintak génbanki azonositoja és szarmazasi helye is feltiintetésre kertilt.
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F1. tablazat. Szekvenalasi adatok a szilagyperecseni mintakbol.

Egyedi illesztett

Mitokondrium

X kromoszéma

azonosito szama recfilz;r;gra lefedettség (X) lefedettség (X) lefedettség (X) lefedettség (X) (l;;)n,t;lgﬁssﬂgs lz;;ﬁ&nﬁlnégg; (Skoglund)
PERO1 222699471 50763907 1.11 0.61 0.50 155 1% 1% XY
PERO02 49775115 9126076 0.16 0.09 0.07 91 2% 6% XY
PERO03-1 366687104 40040804 0.71 0.39 0.28 99 1% 1% XY
PER04A 67815243 28219980 0.65 0.35 0.26 116 1% 1% XY
PER04B 112433941 56770950 1.33 0.71 0.53 196 8% 0% XY
PERO05 44473828 26621276 0.56 0.57 0.02 54 1% N/A XX
PERO08 190299320 23391421 0.74 0.40 0.29 180 1% 1% XY
PER09 1646982902 128529331 3.25 1.71 1.02 290 1% 1% XY
PER09A 182748981 42234890 1.18 1.21 0.04 148 1% N/A XX
PER09B 653022513 89754509 1.92 1.96 0.06 361 1% N/A XX
PER10 32975602 22154892 0.39 0.22 0.13 30 1% 1% XY
PERI11 70739497 54902520 1.29 0.69 0.44 153 1% 0% XY
PER22 30741065 24434566 0.63 0.64 0.02 129 0% N/A XX
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F2. tablazat. Mitokondrium és Y kromoszoma haplocsoportok a szilagyperecseni mintakbol

Minta azonosito MT Hg (Haplogrep) Y Hg (Yleaf) Y Hg marker
PERO1 H13alala Rlblalblalalcla R-S498 (xDF98, AMM498, S11477, S22047)
PERO02 H7c4 12ala2b1l [-CTS10936 (xY17666, A13912, Y18331, A16633)

PERO03-1 Hlce Rlblalblalalcla* R-S264 (xL1, FGC13326, L782)
PER04A J1c10 J2alala2b2albl~ J-PF7394
PER04B T2 Rlblalblalalc2al~ R-S1690/etc (x237884, Y14069, DF93)
PERO5 USalb N/A N/A
PERO0S H7e Rl1blalblala2b2 R-S206 (xCTS4333, CTS1595)
PERO09 A26 Rlalalbla2b3a3a2f~ R-Y4383/etc (xY4382)
PER09A H1n6 N/A N/A
PER09B T2b5 N/A N/A
PERI10 J1cS5a Qla2alada~ Q-YP821/etc (xBZ1000)
PERI11 H7c4 I12alb2a2b2b [-BY25361/etc (xBY35090)
PER22 Udcl N/A N/A
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F3. tablazat. Biologiai nem meghatarozasa NGS adatokbdl a szilagyperecseni mintak esetében

Minta azonosité Nseqs NchrY+NchrX NchrY Ry 95% ClI Besorolas
PERO1 2066199 2066199 198199 0.096 0.0955-0.0963 XY
PERO02 391362 391362 35854 0.092 0.0907-0.0925 XY

PERO03-1 1801380 1801380 166714 0.093 0.0921-0.093 XY
PERO4A 1290877 1290877 122050 0.095 0.094-0.0951 XY
PER04B 2431669 2431669 229327 0.094 0.0939-0.0947 XY
PERO5 2133906 2133906 4407 0.002 0.002-0.0021 XX
PERO08 1116620 1116620 107711 0.097 0.0959-0.097 XY
PERO09 5343964 5343964 493973 0.092 0.0922-0.0927 XY
PERO9A 3582576 3582576 8635 0.002 0.0024-0.0025 XX
PERO9B 6767886 6767886 12669 0.002 0.0018-0.0019 XX
PER10 937963 937963 85150 0.091 0.0902-0.0914 XY
PER11 2350256 2350256 217992 0.093 0.0924-0.0931 XY
PER22 1926169 1926169 3098 0.002 0.0016-0.0017 XX

86




F4. tablazat. Az Y kromoszémas haplocsoportokat meghatirozé SNP-k

Minta

Called

Called

azonosité Pozicié Marker neve Haplocsoport Mutacié | anc. der. | Olvasatok pere., base State
PERO1 19047132 S498 Rlblalblalalcla C->T C T 2 100 T D
PERO1 15780341 S264 Riblalblalalcl A->G A G 1 100 G D
PERO1 8796078 M405 R1blalblalal C->T C T 1 100 T D
PERO1 17844018 L11 R1lblalblala T->C T C 1 100 C D
PERO1 16751825 PF6543 R1lblalblala G->A G A 1 100 A D
PERO1 16492547 L151 Riblalblala C->T C T 1 100 T D
PERO1 18907236 P310 R1lblalblal A->C A C 1 100 C D
PERO1 14641193 L52 R1lblalblal C->T C T 1 100 T D
PERO1 9084870 PF6540 R1lblalblal G->T G T 3 100 T D
PERO1 18248698 P311 R1lblalblal A->G A G 1 100 G D
PERO1 18096360 CTS8595 Rlblalbla T->G T G 1 100 G D
PERO1 6753511 L23 R1blalbl G->A G A 1 100 A D
PERO1 3274923 L478 R1blalbl A->C A Cc 1 100 C D
PERO1 3389980 PF6404 R1blalbl T->C T C 2 100 C D
PERO1 2668456 PF6399 Riblalb C->T C T 1 100 T D
PERO1 20811307 PF6494 Riblalb G->A G A 2 100 A D
PERO1 24394612 PF6527 Rilblalb G->A G A 1 100 A D
PERO1 13657777 L777 Riblalb T->C T C 2 100 C D
PERO1 21410840 PF6500 Riblalb G->T G T 2 100 T D
PERO1 17932763 CTS8321 Riblalb C->T Cc T 1 100 T D
PERO1 19054889 L757 Riblalb C->T Cc T 2 100 T D
PERO1 18047475 L749 Riblalb A->C A C 1 100 C D
PERO1 23085375 CTS11371 Riblalb C->G C G 1 100 G D
PERO1 18381735 PF6482 Riblalb A->G A G 1 100 G D
PERO1 8411202 PF6434 Rilblalb A->G A G 1 100 G D
PERO1 17132580 CTS6832 Riblalb C->T C T 3 100 T D
PERO1 18865298 L753 Riblalb C->T C T 1 100 T D
PERO1 8194310 PF6432 Riblalb C->A Cc A 1 100 A D
PERO1 9392948 PF6437 Riblalb C->T Cc T 1 100 T D
PERO1 22621843 M4435 Riblalb G->T G T 1 100 T D
PERO1 17281258 E101 Riblalb T->G T G 1 100 G D
PERO1 17942143 CTS8336 Rilblalb G->A G A 1 100 A D
PERO1 14317555 CTS2466 Rilblalb G->A G A 4 100 A D
PERO1 6912992 CTS623 R1blalb T->G T G 1 100 G D
PERO1 14416216 CTS2664 Riblalb G->A G A 1 100 A D
PERO1 15740440 PF6462 Rilblalb A->G A G 1 100 G D
PERO1 7766712 PF6426 Riblalb T->C T Cc 1 100 C D
PERO1 7391109 CTS1415™M R1blalb T->C T C 1 100 C D
PERO1 8826595 PF6436 Rlblalb C->T C T 1 100 T D
PERO1 18095336 CTS8591 Rlblalb A->C A C 1 100 C D
PERO1 23124367 CTS11468 Rlblalb G->T G T 1 100 T D
PERO1 21581064 PF6503 Rlblalb C->T C T 1 100 T D
PERO1 21222868 PF6497 Rlblalb C->G C G 3 100 G D
PERO1 21761275 PF6504 Rlblalb T>G T G 1 100 G D
PERO1 19462180 CTS10451 Rlblalb C->T C T 2 100 T D
PERO1 21312064 PF6498 Rlblal C->A C A 2 100 A D
PERO1 15239181 CTS3876 Rlblal G->C G C 1 100 C D
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PERO1 19020340 L502 Rlblal G->C G C 2 100 C D
PERO1 15286480 PF6459 Rlblal G->C G C 1 100 C D
PERO1 21447844 PF6501 Rlblal A->T A T 1 100 T D
PERO1 7759944 FGC57 Rlblal G->A G A 1 100 A D
PERO1 6766034 PF6418 Rlblal C->T C T 1 100 T D
PERO1 17732408 CTS7904 Rlblal T->C T C 1 100 C D
PERO1 16376495 CTS5577 Rlblal A->C A C 1 100 C D
PERO1 18617596 CTS9018 Rlblal C->T C T 1 100 T D
PERO1 21801722 PF6506 Rlblal G->A G A 1 100 A D
PERO1 28733101 L389 Rlbla C->G C G 1 100 G D
PERO1 7960019 L822 R1b G->A G A 1 100 A D
PERO1 16426937 CTS5676 R1b C>G C G 1 100 G D
PERO1 21995972 L506 R1b T->A T A 1 100 A D
PERO1 15080010 CTS3625 R1b C->T C T 1 100 T D
PERO1 22722580 L1349 R1b T->C T C 1 100 C D
PERO1 23845409 PF6270 R1b T->C T C 1 100 T A
PERO1 23992762 PF6272 R1b C>A C A 1 100 A D
PERO1 21183643 L780 R1b A->G A G 1 100 G D
PERO1 14193384 CTS2134 R1b G->A G A 1 100 A D
PERO1 7948701 PF6246 R1b G->T G T 2 100 T D
PERO1 7132713 CTS997 R1 G->A G A 1 100 A D
PERO1 13807475 FGCI189 R1 C->A C A 1 100 A D
PERO1 14674176 CTS3123 R1 A->C A C 1 100 C D
PERO1 14205302 F245 R1 C>A C A 1 100 A D
PERO1 15818409 M689 R1 A->G A G 2 100 G D
PERO1 16742224 L875 R1 A->G A G 1 100 G D
PERO1 7647357 P242 R1 G->A G A 1 100 A D
PERO1 14424045 CTS2680 R1 C->T C T 1 100 T D
PERO1 9788914 F211 R1 T->G T G 2 100 G D
PERO1 15874245 CTS4862 R1 C->T C T 1 100 T D
PERO1 14829196 CTS3321 R1 C->T C T 1 100 T D
PERO1 7771131 P238 R1 G->A G A 1 100 A D
PERO1 9989615 P231 R1 A->G A G 1 100 G D
PERO1 21917832 M781 R1 T->C T C 1 100 C D
PERO02 22844090 CTS10936 12ala2bl T->C T C 1 100 C D
PER02 14277470 AMO1256 12ala2 T->C T C 1 100 C D
PER02 16495009 AMO00522 12ala C->T C T 1 100 T D
PER02 7919987 PF3966 12ala C->G C G 1 100 G D
PER02 16459388 CTS5727 12 T->C T C 1 100 C D
PERO03-1 15780341 S264 Rlblalblalalcl A->G A G 2 100 G D
PERO03-1 7246726 5263 Rlblalblalalc C->T C T 1 100 T D
PERO03-1 8796078 M405 Rlblalblalal C->T C T 1 100 T D
PERO03-1 16751825 PF6543 Rlblalblala G->A G A 1 100 A D
PERO03-1 17844018 L1l Rlblalblala T->C T C 2 100 C D
PERO03-1 16492547 L151 Rlblalblala C->T C T 1 100 T D
PERO03-1 14641193 L52 Rlblalblal C->T C T 1 100 T D
PERO03-1 3389980 PF6404 Rlblalbl T->C T C 3 100 C D
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PERO03-1 6753511 L23 Rlblalbl G->A G A 1 100 A D
PERO03-1 3274923 L478 Rlblalbl A->C A C 1 100 C D
PERO03-1 13945593 M11805 Rlblalb A->T A T 1 100 T D
PERO03-1 8149348 L265 Rlblalb A->G A G 1 100 G D
PERO03-1 15732786 CTS4608 Rlblalb T->C T C 1 100 C D
PERO03-1 20811307 PF6494 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO03-1 14136291 PF6452 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO03-1 4352151 PF6409 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO03-1 21784286 L1350 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO03-1 7220727 F69 Rlblalb A->G A G 1 100 G D
PERO03-1 14522828 F1794 Rlblalb G->A G A 2 100 A D
PERO03-1 21222868 PF6497 Rlblalb C->G C G 1 100 G D
PERO03-1 17461478 CTS7400 Rlblalb T->C T C 2 100 C D
PERO03-1 7391117 CTS1417 Rlblalb T->C T C 1 100 C D
PERO03-1 18095336 CTS8591 Rlblalb A->C A C 1 100 C D
PERO03-1 9464078 PF6438 Rlblalb C->T C T 2 100 T D
PERO03-1 21581064 PF6503 Rlblalb C->T C T 1 100 T D
PERO03-1 5166408 PF6411 Rlblalb A->G A G 1 100 G D
PERO03-1 17594966 CTS7659 Rlblalb C->G C G 1 100 G D
PERO03-1 14005779 PF6448 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO03-1 7391109 CTS1415™ Rlblalb T->C T C 1 100 C D
PERO03-1 7766712 PF6426 Rlblalb T->C T C 1 100 C D
PERO03-1 23242935 L1348 Rlblalb G->C G C 1 100 C D
PERO03-1 15037433 CTS3575 Rlblalb C>G C G 1 100 G D
PERO03-1 8070532 PF6430 Rlblalb T->A T A 1 100 A D
PERO03-1 22621843 M4435 Rlblalb G->T G T 2 100 T D
PERO03-1 21983827 PF6507 Rlblalb C->T C T 1 100 T D
PERO03-1 21761275 PF6504 Rlblalb T->G T G 1 100 G D
PERO03-1 20838224 PF6496 Rlblalb A->G A G 1 100 G D
PERO03-1 7391110 CTS1416™M Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO03-1 13816025 PF6444 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO03-1 7391134 CTS1418™M Rlblalb T->C T C 1 100 C D
PERO03-1 7073423 CTS894 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO03-1 7391135 CTS1419™ Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO03-1 7391142 CTS1420 Rlblalb A->G A G 1 100 G D
PERO03-1 19417394 CTS10349 Rlblalb A->C A C 1 100 C D
PERO03-1 7891188 PF6428 Rlblalb T->C T C 1 100 C D
PERO03-1 15286480 PF6459 Rlblal G->C G C 1 100 C D
PERO03-1 18656508 P297 Rlblal G->C G C 1 100 C D
PERO03-1 18394634 L752 Rlblal T->C T C 1 100 C D
PERO03-1 21358553 L585 Rlblal G->A G A 1 100 A D
PERO03-1 19020340 L502 Rlblal G->C G C 2 100 C D
PERO03-1 6766034 PF6418 Rlblal C->T C T 1 100 T D
PERO03-1 15239181 CTS3876 Rlblal G->C G C 1 100 C D
PERO03-1 15510064 CTS4244 R1bl T->G T G 1 100 G D
PERO03-1 22889018 L754 R1bl G->A G A 3 100 A D
PERO03-1 21528257 L1068 R1bl T->C T C 1 100 C D
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PERO03-1 10038192 A702 R1bl G->A G A 1 100 A D
PERO03-1 16773870 L761 R1bl A->G A G 1 100 G D
PERO03-1 7900883 FGC41 R1bl C>A C A 1 100 A D
PERO03-1 7948701 PF6246 R1b G->T G T 1 100 T D
PERO03-1 14193384 CTS2134 R1b G->A G A 2 100 A D
PERO03-1 9170545 M415 R1b C>A C A 1 100 A D
PERO03-1 7081561 CTS910 R1b C->T C T 2 100 T D
PERO03-1 7771131 P238 R1 G->A G A 1 100 A D
PERO03-1 15377120 CTS4075 R1 A->G A G 1 100 G D
PERO03-1 14674176 CTS3123 R1 A->C A C 1 100 C D
PERO03-1 8738853 M643 R1 G->T G T 1 100 T D
PERO03-1 9788914 F211 R1 T->G T G 1 100 G D
PERO03-1 17275703 CTS7085 R1 G->A G A 1 100 A D
PERO03-1 9989615 P231 R1 A->G A G 1 100 G D
PERO03-1 14366723 CTS2565 R1 C->T C T 2 100 T D
PERO03-1 8633545 P245 R1 T->C T C 1 100 C D
PERO03-1 7854412 F102 R1 A->G A G 1 100 G D
PERO03-1 15026424 M173 R1 A->C A C 1 100 C D
PER04A 7185027 PF7394 J2alala2b2albl~ T->C T C 1 100 C D
PER04A 10038481 PF7407 J2alala2b2al C->T C T 1 100 T D
PER04A 7768096 27635 J2alala2b2al T->A T A 1 100 A D
PER04A 17434361 PF5132 J2alala2b2al A->G A G 1 100 G D
PER04A 16347992 CTS5535 J2alala2b2 G->T G T 1 100 T D
PER04A 21878809 M67 J2alala2b2 A>T A T 1 100 T D
PER04A 14959921 78091 J2alala2b A>T A T 2 100 T D
PER04A 15830461 CTS4800 J2alala2b G->A G A 2 100 A D
PER04A 7825861 PF5119 J2alala2 C->G C G 1 100 G D
PER04A 21457266 72227 J2alala2 T->C T C 1 100 C D
PER04A 22107312 72229 J2alala2 T->C T C 1 100 C D
PER04A 9089648 PF5125 J2alala C->G C G 1 100 G D
PER04A 4065584 PF5116™ J2alala G->A G A 1 100 A D
PER04A 22715995 CTS10711 J2ala C->T C T 2 100 T D
PER04A 21493159 PF5106 J2ala G->A G A 1 100 A D
PER04A 23402887 CTS11983 J2ala A->G A G 1 100 G D
PER04A 19037126 CTS9718 J2ala G->T G T 2 100 T D
PER04A 23021978 F4326 J2ala A->G A G 1 100 G D
PER04A 19355570 CTS10265 J2al T->C T C 1 100 C D
PER04A 23033706 CTS11251 J2al C->T C T 1 100 T D
PER04A 15632637 CTS4403 J2al G->T G T 1 100 T D
PER04A 17032059 F4221 J2a G->T G T 1 100 T D
PER04A 2773548 CTS161 J2a G->A G A 1 100 A D
PER04A 2745276 CTS128 J2a C->T C T 1 100 T D
PER04A 7158459 CTS1030 J2a A->G A G 1 100 G D
PER04A 15203000 CTS3816 J2a C>G C G 1 100 G D
PER04A 21318263 PF4983 J2a T->A T A 1 100 A D
PER04A 19283232 CTS10134 J2a A->T A T 1 100 T D
PER04A 8351025 F4095 J2a G->A G A 1 100 A D
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PER04A 16437462 L532 J2a A->G A G 1 100 G D
PER04A 22950033 CTS11094 J2a C>A C A 1 100 A D
PER04A 14352921 CTS2537 J2a G->A G A 1 100 A D
PER04A 17191877 F2418 J2a C->A C A 1 100 A D
PERO04A 7969047 PF4896 J2a A->G A G 1 100 G D
PER04A 18772238 F4266 J2a T->G T G 1 100 G D
PER04A 21258787 PF4982 J2a T->C T C 1 100 C D
PER04A 7839500 PF4955 J2a T->A T A 1 100 A D
PER04A 21970721 L505 J2a G->T G T 1 100 T D
PER04A 23421475 CTS12014 J2a G->A G A 1 100 A D
PER04A 7680253 PF4953 J2a C->G C G 1 100 G D
PER04A 2736889 CTS113 J2a T->C T C 2 100 C D
PER04A 19531673 CTS10551 J2a C->T C T 1 100 T D
PER04A 21325248 PF4926 J2 T->A T A 1 100 A D
PER04A 23475526 PF4935 J2 C->T C T 2 100 T D
PER04A 18978214 F4272 J2 C->G C G 1 100 G D
PER04A 7771358 F4087 J2 C->T C T 1 100 T D
PER04A 28776020 CTS12984 J2 A->G A G 1 100 G D
PER04B 23291579 51690 Rlblalblalalc2al~ A->C A C 1 100 C D
PER04B 28511669 S1691 Rlblalblalalc2al~ G->A G A 1 100 A D
PER04B 16839499 M467 Rlblalblalalc2al G->A G A 1 100 A D
PER04B 23115473 S1688 Rlblalblalalc2a C->A C A 3 100 A D
PER04B 14424836 S1684 Rlblalblalalc2a G->A G A 2 100 A D
PER04B 7246726 S263 Rlblalblalalc C->T C T 1 100 T D
PER04B 16492547 L151 Rlblalblala C->T C T 1 100 T D
PER04B 18248698 P311 Rlblalblal A->G A G 1 100 G D
PER04B 17589518 CTS7650 Rlblalblal C->T C T 3 100 T D
PER04B 9084870 PF6540 Rlblalblal G->T G T 2 100 T D
PER04B 8502236 L51 Rlblalbla G->A G A 2 100 A D
PER04B 18096360 CTS8595 Rlblalbla T->G T G 1 100 G D
PER04B 3389980 PF6404 Rlblalbl T->C T C 1 100 C D
PER04B 3274923 L478 Rl1blalbl A->C A C 2 100 C D
PER04B 6753511 L23 Rl1blalbl G->A G A 1 100 A D
PER04B 18381735 PF6482 Rlblalb A->G A G 1 100 G D
PER04B 14042701 CTS1738 Rlblalb C->T C T 1 100 T D
PER04B 20838224 PF6496 Rlblalb A->G A G 1 100 G D
PER04B 22621843 M4435 Rlblalb G->T G T 1 100 T D
PER04B 8296441 PF6433 Rlblalb G->T G T 1 100 T D
PER04B 17281258 E101 Rlblalb T->G T G 2 100 G D
PER04B 7391109 CTS1415™M Rlblalb T->C T C 2 100 C D
PER04B 22739367 M269 Rlblalb T->C T C 1 100 C D
PER04B 5166408 PF6411 Rlblalb A->G A G 1 100 G D
PER04B 13887941 L407 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PER04B 14522828 F1794 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PER04B 7220727 F69 Rlblalb A->G A G 1 100 G D
PER04B 4352151 PF6409 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PER04B 9392948 PF6437 Rlblalb C->T C T 2 100 T D
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PER04B 18095336 CTS8591 Rlblalb A->C A C 2 100 C D
PER04B 7306539 CTS1274 Rlblalb C->G C G 1 100 G D
PER04B 8411202 PF6434 Rlblalb A->G A G 3 100 G D
PER04B 21993844 PF6508 Rlblalb G->A G A 4 100 A D
PER04B 18047475 L749 Rlblalb A->C A C 2 100 C D
PER04B 18719565 PF6485 Rlblalb T->C T C 1 100 C D
PER04B 21761275 PF6504 Rlblalb T->G T G 1 100 G D
PER04B 22190371 PF6509 Rlblalb A->G A G 2 100 G D
PER04B 13657777 L777 Rlblalb T->C T C 1 100 C D
PER04B 9464078 PF6438 Rlblalb C->T C T 2 100 T D
PER04B 23085375 CTS11371 Rlblalb C->G C G 1 100 G D
PER04B 8149348 L265 Rlblalb A->G A G 1 100 G D
PER04B 7391110 CTS1416™ Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PER04B 6912992 CTS623 Rlblalb T->G T G 2 100 G D
PER04B 24394612 PF6527 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PER04B 14005779 PF6448 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PER04B 19179540 L1353 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PER04B 15740440 PF6462 Rlblalb A->G A G 1 100 G D
PER04B 16971648 CTS6532 Rlblalb T->G T G 1 100 G D
PER04B 28771116 CTS12972 Rlblalb C->G C G 1 100 G D
PER04B 15037433 CTS3575 Rlblalb C>G C G 1 100 G D
PER04B 7391117 CTS1417 Rlblalb T->C T C 1 100 C D
PER04B 23476936 PF6525 Rlblalb G->T G T 2 100 T D
PER04B 14079811 L762 Rlblalb T->A T A 1 100 A D
PER04B 7391161 CTS1421™M Rlblalb C->T C T 1 100 T D
PER04B 20811307 PF6494 Rlblalb G->A G A 2 100 A D
PER04B 17461478 CTS7400 Rlblalb T->C T C 2 100 C D
PER04B 7391164 CTS1422/ Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PER04B 7863189 L482 Rlblalb G->A G A 2 100 A D
PER04B 20828795 PF6495 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PER04B 8667179 PF6435 Rlblalb A->G A G 1 100 G D
PER04B 15732786 CTS4608 Rlblalb T->C T C 1 100 C D
PER04B 21581064 PF6503 Rlblalb C->T C T 1 100 T D
PER04B 8194310 PF6432 Rlblalb C->A C A 1 100 A D
PER04B 6766034 PF6418 Rlblal C->T C T 2 100 T D
PER04B 18394634 L752 Rlblal T->C T C 3 100 C D
PER04B 15286480 PF6459 Rlblal G->C G C 2 100 C D
PER04B 23452965 PF6524 Rlblal T->C T C 1 100 C D
PER04B 17732408 CTS7904 Rlblal T->C T C 2 100 C D
PER04B 17755905 CTS7941 Rlblal G->A G A 2 100 A D
PER04B 16376495 CTS5577 Rlblal A->C A C 1 100 C D
PER04B 28733101 L389 Rlbla C->G C G 1 100 G D
PER04B 17400785 L388 Rlbla G->A G A 1 100 A D
PER04B 17545608 CTS7585 R1bl G->T G T 3 100 T D
PER04B 18109555 CTS8612 R1bl C->A C A 1 100 A D
PER04B 10038192 A702 R1bl G->A G A 1 100 A D
PER04B 23984056 PF6271 R1bl G->A G A 1 100 A D
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PER04B 22889018 L754 R1bl G->A G A 1 100 A D
PER04B 21558298 L1345 R1bl G->T G T 1 100 T D
PER04B 13822833 FGC36 R1bl G->T G T 2 100 T D
PER04B 21528257 L1068 R1bl T->C T C 1 100 C D
PER04B 15803415 CTS4764 R1bl G->A G A 1 100 A D
PER04B 7948701 PF6246 R1b G->T G T 2 100 T D
PER04B 9170545 M415 R1b C>A C A 1 100 A D
PER04B 8439542 PF6250 R1b G->A G A 2 100 A D
PER04B 18914441 L278 R1b C->T C T 1 100 T D
PER04B 7960019 L822 R1b G->A G A 1 100 A D
PER04B 16426937 CTS5676 R1b C->G C G 1 100 G D
PER04B 8110520 PF6248 R1b T->A T A 2 100 A D
PER04B 23992762 PF6272 R1b C>A C A 1 100 A D
PER04B 7081561 CTS910 R1b C->T C T 2 100 T D
PER04B 2686555 CTS46 R1b G->A G A 2 100 A D
PER04B 22722580 L1349 R1b T->C T C 3 100 C D
PER04B 7570822 P294 R1 G->C G C 2 100 C D
PER04B 19045552 M748 R1 C->T C T 1 100 T D
PER04B 14556851 CTS2908 R1 C->T C T 1 100 T D
PER04B 17839981 CTS8116 R1 G->A G A 1 100 A D
PER04B 7084535 CTS916 R1 G->A G A 2 100 A D
PER04B 14424045 CTS2680 R1 C->T C T 1 100 T D
PER04B 8416058 F132 R1 C->A C A 2 100 A D
PER04B 15377120 CTS4075 R1 A->G A G 1 100 G D
PER04B 9989615 P231 R1 A->G A G 1 100 G D
PER04B 21917832 M781 R1 T->C T C 2 100 C D
PER04B 9788914 F211 R1 T->G T G 2 100 G D
PER04B 16394489 CTS5611 R1 T->G T G 1 100 G D
PER04B 14366723 CTS2565 R1 C->T C T 1 100 T D
PER04B 17716251 P286 R1 C->T C T 1 100 T D
PER04B 15590342 P225 R1 G->T G T 3 100 T D
PER04B 16939406 M710 R1 A->C A C 2 100 C D
PER04B 15874245 CTS4862 R1 C->T C T 2 100 T D
PERO08 4961118 5206 Rlblalblala2b2 A->G A G 2 100 G D
PERO08 22157311 P312 Rlblalblala2 C->A C A 1 100 A D
PERO08 3389980 PF6404 Rlblalbl T->C T C 2 100 C D
PERO0S 23379254 CTS11948 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO08 21993844 PF6508 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO08 14522828 F1794 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO08 22190371 PF6509 Rlblalb A->G A G 1 100 G D
PERO08 13511147 PF6443 Rlblalb C->T C T 1 100 T D
PERO08 23476936 PF6525 Rlblalb G->T G T 1 100 T D
PERO08 14416216 CTS2664 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO08 13657777 L777 Rlblalb T->C T C 1 100 C D
PERO08 17813541 CTS8052 Rlblalb C>T C T 1 100 T D
PERO08 15740440 PF6462 Rlblalb A->G A G 1 100 G D
PERO08 20828795 PF6495 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
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PER08 23085375 CTS11371 Rlblalb C->G C G 1 100 G D
PERO08 14317555 CTS2466 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO08 22621843 M4435 Rlblalb G->T G T 1 100 T D
PERO08 21761275 PF6504 Rlblalb T->G T G 1 100 G D
PERO0S 17013730 PF6466 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO08 19462180 CTS10451 Rlblalb C->T C T 1 100 T D
PERO08 21983827 PF6507 Rlblalb C->T C T 2 100 T D
PERO0S 13816025 PF6444 Rlblalb G->A G A 2 100 A D
PERO0S 22796697 CTS10834 Rlblalb T->C T C 2 100 C D
PERO08 13887941 L407 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO08 8194310 PF6432 Rlblalb C>A C A 1 100 A D
PEROS 19291359 CTS10149 Rlblalb T->C T C 2 100 C D
PEROS 21410840 PF6500 Rlblalb G->T G T 1 100 T D
PERO08 17461478 CTS7400 Rlblalb T->C T C 1 100 C D
PERO08 4446430 M520 Rlblalb T->A T A 1 100 A D
PEROS 24444622 L1351 Rlblalb C->T C T 1 100 T D
PERO08 14005779 PF6448 Rlblalb G->A G A 1 100 A D
PERO08 23452965 PF6524 Rlblal T->C T C 1 100 C D
PERO08 19020340 L502 Rlblal G->C G C 1 100 C D
PEROS 21312064 PF6498 Rlblal C>A C A 1 100 A D
PERO08 7759944 FGCS57 Rlblal G->A G A 1 100 A D
PERO08 21358553 L585 Rlblal G->A G A 1 100 A D
PERO08 19179606 CTS9972 R1bl A->C A C 1 100 C D
PERO08 15803415 CTS4764 R1bl G->A G A 1 100 A D
PERO0S 19504659 L820 Rlbl T->A T A 1 100 A D
PERO08 15510064 CTS4244 R1bl T->G T G 1 100 G D
PERO08 22889018 L754 R1bl G->A G A 1 100 A D
PERO08 13822833 FGC36 R1bl G->T G T 1 100 T D
PERO0S 18407611 FGC35 Rlbl C->T C T 1 100 T D
PERO08 23984056 PF6271 R1bl G->A G A 1 100 A D
PERO08 21558298 L1345 R1bl G->T G T 1 100 T D
PERO08 7081561 CTS910 R1b C>T C T 2 100 T D
PERO08 7960019 L822 R1b G->A G A 1 100 A D
PERO08 2686555 CTS46 R1b G->A G A 1 100 A D
PERO08 8110520 PF6248 R1b T->A T A 1 100 A D
PERO0S 14193384 CTS2134 R1b G->A G A 1 100 A D
PERO0S 23992762 PF6272 R1b C->A C A 1 100 A D
PERO08 2887824 M343 R1b C->A C A 1 100 A D
PERO08 14205302 F245 R1 C->A C A 1 100 A D
PERO08 7647357 P242 R1 G->A G A 1 100 A D
PERO08 17782178 P236 R1 C>G C G 1 100 G D
PERO08 16742224 L875 R1 A->G A G 1 100 G D
PERO08 14120054 CTS1913 R1 A->T A T 1 100 T D
PERO08 9989615 P231 R1 A->G A G 1 100 G D
PERO08 15818409 M689 R1 A->G A G 1 100 G D
PERO08 16939406 M710 R1 A->C A C 3 100 C D
PERO08 21117888 P234 R1 T->C T C 1 100 C D
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F4. tablazat (folytatas). Az Y kromoszomas haplocsoportokat meghatirozé SNP-k

azl\(:llilr;';?té Pozicio Marker neve Haplocsoport Mutacio anc. der. | Olvasatok %erlg.d Cbaellszd State
PERO08 17716251 P286 R1 C->T C T 1 100 T D
PERO08 15590342 P225 R1 G->T G T 1 100 T D
PERO08 22750583 M306 R1 C>A C A 1 100 A D
PERO08 19045552 M748 R1 C->T C T 1 100 T D
PER09 21414975 Y4383 Rlalalbla2b3a3a2f~ T->C T C 2 100 C D
PERO09 16703260 Y4381 Rlalalbla2b3a3a2f~ T->C T C 1 100 C D
PERO09 18192626 Y4384 Rlalalbla2b3a3a2f~ A->G A G 1 100 G D
PER09 15249775 Y4380 Rlalalbla2b3a3a2f~ A->G A G 3 100 G D
PER09 21605770 FGC10191 Rlalalbla2b3a3a2~ G->T G T 2 100 T D
PERO09 21256038 FGC10158 Rlalalbla2b3a3a2~ C->T C T 4 100 T D
PERO09 17801963 33366 Rlalalbla2b3a3a2~ C->T C T 1 100 T D
PER09 18688732 FGC10160 Rlalalbla2b3a3a2~ T->C T C 1 100 C D
PER09 14479605 FGC10155 Rlalalbla2b3a3a2~ G->T G T 4 100 T D
PER09 14931228 CTS3441 Rlalalbla2b3a3a2~ T->A T A 2 100 A D
PER09 17909171 FGC10334 Rlalalbla2b3a3a2~ T->C T C 3 100 C D
PERO09 2664249 FGC10162 Rlalalbla2b3a3a2~ C->T C T 1 100 T D
PER09 21168643 S3369 Rlalalbla2b3a3a2~ T->C T C 1 100 C D
PER09 8659556 S3359 Rlalalbla2b3a3~ G->A G A 1 100 A D
PER09 23133370 Y36 Rlalalbla2b3a3~ A->G A G 2 100 G D
PER09 15167077 FGC4501 Rlalalbla2b3a~ T->C T C 1 100 C D
PER09 7983562 S3358 Rlalalbla2b3a~ T->A T A 1 100 A D
PER09 14896020 CTS3402 Rlalalbla2b3a A->G A G 3 100 G D
PER09 6229881 3466 Rlalalbla2 C->T C T 1 100 T D
PERO09 16474793 S204 Rlalalbla2 G->A G A 2 100 A D
PERO09 15588401 5198 Rlalalbla T->C T C 3 100 C D
PER09 21976303 PF6217 Rlalalbl T->A T A 2 100 A D
PER09 8245045 PF6162 Rlalalb C->T C T 4 100 T D
PER09 7683058 PF6158 Rlalalb G->A G A 4 100 A D
PERO09 8533735 M417 Rlalal G->A G A 5 100 A D
PER09 14054623 MS515 Rlala T->A T A 6 100 A D
PER09 16315153 M512 Rlala C->T C T 2 100 T D
PER09 16202177 L168 Rlala A->G A G 1 100 G D
PERO09 6906074 M459 Rlal A->G A G 2 100 G D
PER09 14138745 L145 Rla C->A C A 4 100 A D
PER09 17891241 L62 Rla A->G A G 3 100 G D
PER09 7132713 CTS997 R1 G->A G A 1 100 A D
PERO09 14424045 CTS2680 R1 C->T C T 3 100 T D
PER09 14674176 CTS3123 R1 A->C A C 2 100 C D
PER09 14556851 CTS2908 R1 C->T C T 1 100 T D
PER09 9989615 P231 R1 A->G A G 3 100 G D
PER09 14120054 CTS1913 R1 A>T A T 2 100 T D
PER09 22750583 M306 R1 C->A C A 1 100 A D
PER09 8676330 M640 R1 G->A G A 5 100 A D
PER09 14829196 CTS3321 R1 C->T C T 1 100 T D
PER09 8738853 M643 R1 G->T G T 2 100 T D
PER09 15874245 CTS4862 R1 C->T C T 6 100 T D
PER09 16394489 CTS5611 R1 T->G T G 5 100 G D
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PER09 16742224 L875 R1 A->G A G 3 100 G D
PERO09 7854412 F102 R1 A->G A G 2 100 G D
PER09 16939406 M710 R1 A->C A C 3 100 C D
PER09 14205302 F245 R1 C>A C A 1 100 A D
PER09 17716251 P286 R1 C->T C T 2 100 T D
PERO09 17839981 CTS8116 R1 G->A G A 4 100 A D
PERO09 7671535 F93 R1 C->T C T 1 100 T D
PER09 15818409 M689 R1 A->G A G 3 100 G D
PER09 17782178 P236 R1 C->G C G 3 100 G D
PERO09 19045552 M748 R1 C->T C T 2 100 T D
PERO09 15026424 M173 R1 A->C A C 2 100 C D
PER09 13807475 FGC189 R1 C->A C A 3 100 A D
PER09 15377120 CTS4075 R1 A->G A G 1 100 G D
PER09 14366723 CTS2565 R1 C->T C T 5 100 T D
PER09 7570822 P294 R1 G->C G C 2 100 C D
PERO09 8416058 F132 R1 C>A C A 1 100 A D
PERO09 21117888 P234 R1 T->C T C 2 100 C D
PER09 22601068 L1352 R1 T->C T C 1 100 C D
PER09 7647357 P242 R1 G->A G A 2 100 A D
PERO09 9788914 F211 R1 T->G T G 1 100 G D
PER10 17650656 YP821 Qla2alada~ T->C T C 1 100 C D
PER10 18078858 YP825 Qla2alada~ G->A G A 1 100 A D
PER10 15031228 L713 Qla2ala~ A->G A G 1 100 G D
PER10 24383557 YP864 Qla2al~ T->C T C 1 100 C D
PER10 24453631 YP865 Qla2al~ T>A T A 1 100 A D
PER10 17714528 YP822 Qla2al~ T->A T A 1 100 A D
PER10 21505375 YP843 Qla2al~ A->C A C 1 100 C D
PER10 23300518 YP855 Qla2al~ C>G C G 1 100 G D
PER10 2710308 L697.2 Qla2al~ G->T G T 1 100 T D
PER10 23968392 YP863 Qla2al~ C->T C T 1 100 T D
PER10 13685563 YP799 Qla2al~ C->T C T 1 100 T D
PER10 14476580 YP809 Qla2al~ G->A G A 1 100 A D
PER10 22122670 YP845 Qla2al~ T>C T C 1 100 C D
PER10 19466096 YP836 Qla2al~ G->A G A 1 100 A D
PER10 21979284 F5263 Qla2a~ G->A G A 1 100 A D
PER10 21227470 F5220 Qla2a~ C->T C T 1 100 T D
PER10 21409303 Y3922 Qla2a~ G->A G A 1 100 A D
PER10 8545119 F4775 Qla2a~ G->A G A 1 100 A D
PER10 14354969 F4946 Qla2a~ G->A G A 1 100 A D
PER10 18075699 FGC9826 Qla2 G->A G A 1 100 A D
PER10 9170882 Y3932 Qla2 C->A C A 1 100 A D
PER10 14778340 F4969 Qla2 T->C T C 1 100 C D
PER10 14759374 F4968 Qla2 T->G T G 1 100 G D
PER10 21083306 L714 Qla2 A->G A G 1 100 G D
PER10 14721581 Y9310 Qla2 T>C T C 1 100 C D
PER10 6697302 F4672 Qla2 A->G A G 1 100 G D
PER10 15723595 F5010 Qla2 C->T C T 1 100 T D
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PER10 18989251 F5174 Qla2 C->T C T 1 100 T D
PER10 21447397 F5237 Qla2 T->C T C 1 100 C D
PER10 18769655 Y3894 Qla2 T->G T G 1 100 G D
PER10 17460873 F5099 Qla2 G->A G A 1 100 A D
PER10 8660645 F4784 Qla2 C->A C A 1 100 A D
PER10 15379476 F4996 Qla2 T->G T G 1 100 G D
PER10 17887937 F5119 Qla2 C->T C T 1 100 T D
PER10 18907907 F5169 Qla2 T->C T C 1 100 C D
PER10 8748077 F4792 Qla2 G->A G A 1 100 A D
PER10 21098767 F5212 Qla2 T->C T C 1 100 C D
PER10 8272164 F4756 Qla2 G->T G T 1 100 T D
PER10 6764055 Y663 Qla A->C A C 1 100 C D
PER10 18234309 F2743 Qla A->C A C 1 100 A A
PER10 8454150 F1215 Qla A->C A C 1 100 C D
PER10 18599094 F2786 Qla C->T C T 1 100 T D
PER10 7932797 F4740 Qla G->A G A 1 100 A D
PER10 14673835 CTS3122 Ql G->A G A 1 100 A D
PER10 22970360 CTS11133 Q1 G->A G A 1 100 A D
PER10 16195023 CTS5301 Q1 G->A G A 1 100 A D
PER10 6812699 CTS511 Ql T->C T C 1 100 C D
PER10 17560616 CTS7611 Ql A>T A T 1 100 T D
PER10 14151622 CTS2006 Q1 C->T C T 1 100 T D
PER10 14092227 CTS1845 Q1 G->C G C 1 100 C D
PER10 15863129 CTS4849 Ql G->A G A 1 100 A D
PER10 22155597 M1168 Ql G->A G A 1 100 A D
PER11 8115394 BY25361 12a1b2a2b2b G->C G C 2 100 C D
PER11 8421692 BY25363 12a1b2a2b2b G->A G A 2 100 A D
PERI1 22102226 BY14034 12a1b2a2b2 C->A C A 1 100 A D
PERI1 21213742 BY14032 12a1b2a2b2 G->A G A 2 100 A D
PER11 23579930 BY 14029 12a1b2a2b2 C->T C T 1 100 T D
PER11 21732915 BY14033 12a1b2a2b2 T->C T C 1 100 C D
PERI1 19494849 BY14031 12alb2a2b2 T>G T G 2 100 G D
PERI1 14448488 PH1237 12alb2a2b C->T C T 3 100 T D
PER11 22188296 52604 12alb2a T->G T G 1 100 G D
PER11 8427216 FGC29572 12alb2a A>T A T 1 100 T D
PERI1 7744894 FGC29588 12alb2a G->A G A 2 100 A D
PERI1 16626617 L65.1 12alb2a A->G A G 1 100 G D
PER11 17362488 S2561 12alb2a C->A C A 1 100 A D
PER11 14773597 S2520 12alb2a T->C T C 1 100 C D
PERI11 14029707 S2507 12alb2a G->T G T 1 100 T D
PERI11 14789282 S2521 12alb2a G->A G A 1 100 A D
PER11 15032215 S2524 12alb2a C->T C T 2 100 T D
PER11 16910264 S2557 12alb2a A->G A G 1 100 G D
PERI11 22810186 FGC29580 12alb2a T>C T C 1 100 C D
PERI11 6877439 52497 12alb2a C->A C A 2 100 A D
PER11 14186238 S2510 12alb2a G->T G T 1 100 T D
PER11 16778798 S2556 12alb2a A->G A G 1 100 G D
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PERI11 6934599 52498 12alb2a G->T G T 1 100 T D
PER11 9375320 S12294 12alb2a C>G C G 1 100 G D
PER11 28788178 FGC29704 12alb2a G->T G T 1 100 T D
PERI11 7957490 S10886 12alb2a T->C T C 3 100 C D
PER11 16610214 S2552 12alb2a C->A C A 3 100 A D
PER11 19369174 FGC29601 12alb2 G->T G T 1 100 T D
PER11 18770327 32577 12alb2 C>G C G 1 100 G D
PER11 21594118 FGC29597 12alb2 G->T G T 4 100 T D
PERI11 7856918 S10750 12alb2 C->A C A 1 100 A D
PER11 17463021 52563 12alb2 C>A C A 2 100 A D
PER11 8052362 S10978 12alb2 G->C G C 2 100 C D
PER11 17795467 FGC29579 12alb2 T->G T G 1 100 G D
PERI11 7435995 S2504 12a1b2 T->C T C 1 100 C D
PER11 8614730 S11727 12a1b2 C->T C T 1 100 T D
PER11 19318261 Y11317 12a1b2 C>A C A 2 100 A D
PERI11 7100853 S2501 12a1b2 C->T C T 1 100 T D
PER11 15955877 S2540 12alb2 C->T C T 1 100 T D
PER11 8193321 FGC29562 12a1b2 T->C T C 1 100 C D
PER11 19106468 FGC29556 12a1b2 A->G A G 1 100 G D
PERI11 7844000 S10728 12a1b2 C>A C A 2 100 A D
PERI11 15843990 FGC29626 12a1b2 T->G T G 1 100 G D
PER11 16715106 52555 12a1b2 T->A T A 1 100 A D
PER11 17076043 52558 12a1b2 T->C T C 1 100 C D
PERI11 14265663 FGC29585 12a1b2 G->A G A 1 100 A D
PERI1 21742618 FGC3537 12alb C->T C T 3 100 T D
PER11 7883549 L3800 12alb G->A G A 1 100 A D
PER11 19077754 L181 12alb G->T G T 1 100 T D
PERI1 23479678 FGC3521 12alb C->T C T 1 100 T D
PER11 19384600 FGC3527 12alb C>G C G 1 100 G D
PER11 6944190 FGC3524 12alb G->A G A 1 100 A D
PER11 24409110 FGC3522 12alb C->T C T 1 100 T D
PERI1 14026058 FGC14209 12alb G->A G A 1 100 A D
PERI1 14834417 CTS3326 12alb A->C A C 1 100 C D
PER11 13992338 P216 12alb C->G C G 1 100 G D
PER11 19220272 CTS10037 12alb T->C T C 2 100 C D
PERI1 9108724 FGC3520 12alb C->T C T 1 100 T D
PERI1 18951175 FGC3526 12alb G->A G A 1 100 A D
PER11 7879415 L460 12al A->C A C 1 100 C D
PER11 15354989 CTS4047 12a G->A G A 1 100 A D
PER11 17605052 CTS7669 12a C->T C T 2 100 T D
PERI11 14238700 CTS2257 12a G->T G T 1 100 T D
PER11 21155258 PF3798 12a T->C T C 2 100 C D
PER11 17770238 CTS7965 12 G->A G A 2 100 A D
PERI11 15718964 CTS4568 12 G->A G A 1 100 A D
PERI11 22109679 PF3820 12 C->T C T 1 100 T D
PER11 16638804 M438 12 A->G A G 1 100 G D
PER11 14202119 CTS2159 12 C->A C A 1 100 A D
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F5. tablazat. Az rCRS-hez (Revised Cambridge Reference Sequence) viszonyitott SNP-k listaja. Van Oven (2009) leirasanak megfelelden az elemzésbdl kizartuk az ismert
inszercids/delécids hotspotokat a kdvetkezd nukleotidpoziciokon: 309.1C(C), 315.1C, 523-524del (vagy 522—523del), 3106del, 16182C, 16183C, 16193.1C(C), 16519C. A
piros szinnel jeldlt poziciok azokat az SNP-ket jelolik, amelyek lefedettség hianya miatt nem voltak detektalhatok. A haplocsoport-meghatarozast a HaploGrep szoftver
végezte, fasta formatumu szekvenciakbol.

Osszesitett Nem talslt
Mmtz} . MT Hg rangsot- . p‘ihmm_‘ﬁzmu,mk Megtalalt polimorfizmusok Egyedi polimorfizmusok Osszes polimorfizmus
azonosito (pontossagi * a lefedettség
érték) hidnyaban
263G 750G 1438G 2259T 4745G 4769G 7337A 309 1CT 310C 3107C 4923G 263G 309.1CT 310C 750G 1438G 2259T 3107C 4745G 4769G
PERO1 H13alala 0.9377 8860G 13326C 13680T 14831A 14872T ' 4923G 7337A 8860G 13326C 13680T 14831A 14872T 15326G
16519C
15326G 16519C
75A310.1C 3107C 3705A 75A 263G 310.1C 750G 1438G 3107C 3705A 4769G 4793G
PERO02 H7c4 1 263G 7506 143??33229?62226 6296A 8860G 8857N 9300A 16172C 6296A 8857N 8860G 9300A 15326G 16172C 16189C 16265C
16189C 16291T 16519C 16291T 16519C
PERO03-1 Hie | 263G 477C 750G 1438G 3010A 4769G 8860G 195C 292C 3107C 6671C 195C 263G 292C 477C 750G 1438G 3010A 3107C 4769G 6671C
15326G 16519C 8860G 15326G 16519C
73G 185A 263G 295T 4621 489C 750G 1438G 73G 185A 263G 295T 310.1C 326G 462T 489C 750G 1438G
2706G 3010A 4216C 4769G 5024T 7028 T 310.1C 326G 3107C 3202C
2706G 3010A 3107C 3202C 3558G 4216C 4769G 5024T 7028T
PER04A J1c10 0.8783 228A 8860G 10398G 11251G 11719A 12612G 3558G 8945C 12501A
13708A 14766T 14798C 15326G 15452A 15650A 16362C 8860G 8945C 10398G 11251G 11719A 12501A 12612G 13708A
14766T 14798C 15326G 15452A 15650A 16069T 16126C 16362C
16069T 16126C
73G 263G 709A 750G 1438G 1888A 2706G 73G 263G 310.1C 709A 750G 1438G 1888A 2706G 3107C 4216C
4216C 4769G 4917G 7028T 8697A 8860G 310.1C 3107C 8701G 9111C 4769G 4917G 7028T 8697A 8701G 8860G 9111C 10463C 11251G
PER04B T2 0.9266 10463C 11251G 11719A 11812G 13368A 11404G 15466A 15650A 11404G 11719A 11812G 13368A 14233G 14766T 14905A
14233G 14766T 14905A 15326G 15452A 16519C 15326G 15452A 15466A 15607G 15650A 15928A 16126C
15607G 15928A 16126C 16294T 16296T 16294T 16296T 16519C
77?)(2}8?32}6(7)2}0;:7‘339(}622}61(}122gécl f;f;(j 73G 200G 263G 310.1C 750G 1438G 2706G 3107C 3197C 4769G
PERO5 Usalb | 12308G 12372A 13617C 14766T 14793G 200G 310.1C 3107C 9545G 7028T 8860G 9477A 9545G 9667G 11467G 11719A 12308G
15218G 15326G 16192T 16256T 16270T 13077T 16311C 12372A 13077T 13617C 14766T 14793G 15218G 15326G 16192T
16256T 16270T 16311C 16399G
16399G
PEROS He | 263G 750G 1438G 4769G 4793G 8026T 8860G 309.1CT 310C 3107C 263G 309.1CT 310C 750G 1438G 3107C 4769G 4793G 8026T
9527T 15326G 16519C 8860G 9527T 15326G 16519C
73G 152C 235G 263G 663G 750G 1438G 73G 152C 235G 263G 309.1CT 310C 514d 663G 750G 1007A
11809C 14968C 1736G 2706G 4248C 4769G 4824G 4924A 309.1CT 310C 514d 1007A 1438G 1736G 2706G 3107C 4248C 4769G 4824G 4924A 7028T
PER09 A26 0.8933 16144C 7028T 8794T 8860G 9716A 11719A 12705T 3107C 8651C 10646A 8651C 8794T 8860G 9716A 10646A 11719A 12705T 13650T

13650T 13752C 14766T 15326G 16223T
16290T 16319A 16362C

16067T 16519C

13752C 14766T 15326G 16067T 16223T 16290T 16319A 16362C
16519C
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F5. tablazat. Az rCRS-hez (Revised Cambridge Reference Sequence) viszonyitott SNP-k listaja. Van Oven (2009) leirasanak megfelelden az elemzésbdl kizartuk az ismert
inszercids/delécids hotspotokat a kdvetkezd nukleotidpoziciokon: 309.1C(C), 315.1C, 523-524del (vagy 522—523del), 3106del, 16182C, 16183C, 16193.1C(C), 16519C. A
piros szinnel jeldlt poziciok azokat az SNP-ket jelolik, amelyek lefedettség hianya miatt nem voltak detektalhatok. A haplocsoport-meghatarozast a HaploGrep szoftver
végezte, fasta formatumu szekvenciakbol.

Osszesitett Nem talalt
Mmtz} . MT Hg rangsm'f . p(?llmon"flzmu,sok Megtalalt polimorfizmusok Egyedi polimorfizmusok Osszes polimorfizmus
azonosito (pontossagi * a lefedettség
érték) hianyaban
309.1CT 310C 513.1CA 263G 309.1CT 310C 513.1CA 552A 750G 1438G 2098A 3010A
PER09A H1né6 1 263G 352A 750G 1438G 2098A 3010A 4769G 3107C 7235T 16336A 3107C 4769G 7235T 8860G 11551G 14221C 15326G 16336A
8860G 11551G 14221C 15326G
16519C 16519C
73G 263G T09A 750G 930A 1438G 1888A 73G 151T 263G 309.1CT 310C 709A 750G 930A 1438G 1888A
2706G 3826C 4216C 4769G 4917G 5147A
2706G 3107C 3826C 4216C 4769G 4917G 5147A 7028T 8697A
7028T 8697A 8860G 10463C 11251G 11719A 151T 309.1CT 310C 3107C
PER09B T2b5 0.9571 8860G 9948A 10463C 11251G 11719A 11812G 13368A 14233G
11812G 13368A 14233G 14766T 14905A 9948A 16051G 16519C
14766T 14905A 15326G 15452A 15607G 15928A 16051G
15326G 15452A 15607G 15928A 16126C 16126C 16294T 16296T 16304C 16519C
16294T 16296T 16304C
7?%;2523?:23322 izslg:?;:gisgj(g(} 73G 185A 228A 263G 295T 310.1C 462T 489C 513.1CA 750G
PER10 Jicsa 09737 5198G 7028T 8860G 10192T 10398G 11251G 310.1C 513.1CA 3107C 1438G 2387C 2706G 3010A 3107C 4216C 4769G 5198G 7028T
’ 117194 12612G 13708A 14766T 14798C 15418T 16256T 8860G 10192T 10398G 11251G 11719A 12612G 13708A 14766 T
15326G 15452A 16069T 16126C 14798C 15326G 15418T 15452A 16069T 16126C 16256T
75A309.1CCT 310C 3107C
75A 263G 309.1CCT 310C 750G 1438G 3107C 3705A 4769G
PER11 H7c4 0.854 263G 750G 1438G 4769G 4793G 6296A 8860G 3705A9300A 16172C 4793G 6296A 8860G 9300A 15326G 16172C 16189C 16265C
15326G 16265C 16189C 16291T 16497G
16291T 16497G 16519C
16519C
73G 193C 263G 499A 750G 1438G 1811G 73G 195C 263G 309.1CT 310C 499A 750G 1438G 1811G 2706G
2706G 4646C 4769G 4811G 3999C 6047G 3107C 3438A 4646C 4769G 4811G 5999C 6047G 6146G 7028T
PER22 Udcl 0.9769 6146G 7028T 8860G 9070G 10907C 11009C 309.1CT 310C 3107C 3438A 8860G 9070G 10907C 11009C 11332T 11467G 11719A 12308G

11332T 11467G 11719A 12308G 12372A
14620T 14766T 14866T 15326G 15693C
16179T 16356C

16519C

12372A 14620T 14766T 14866T 15326G 15693C 16179T 16356C
16519C
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F6. tablazat. A szilagyperecseni lelhely genetikai rokonainak listaja. Az ANGSD szoftverrel szdmitott rokonsagi egyiitthatok a Nyerki

et al., 2023 altal leirtak szerint keriiltek korrekciora.

kinl kin2 Angsd ::égzd Javitott rokonsag Angsd kinl mtDNA Hg | kinl Y-chr Hg kin2 mtDNA Hg | kin2 Y-chr Hg
PER03-1 PERO1 0.012684 0.036733 4th Hlc Rlblalblalalcl Hl3alala Rlblalblalalcla
PERO02 PERI11 0.002663 0.024278 4th H7c4 [2ala2bl H7c4 12alb2a2b2b
PERO02 PERO4A 0.004562 0.061679 3rd H7c4 12ala2bl Jic10 J2alala2b2albl~
PERI11 PERO4A 0.00278 0.007616 uncertain H7c4 12a1b2a2b2b Jic10 J2alala2b2albl~
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F7 tablazat. A modern europai PCA hattér 1étrehozasahoz hasznalt populaciok.

A teljes verzid itt érhetd el: https://doi.org/10.1016/.is¢i.2023.107911.

A populacié kodja A populicié neve (;)nrgs(flaugl) Régio6 (angolul) meMn:;tizléfge
Abz Abazin Russia Caucasus 8
Abk Abkhasian Abkhazia Caucasus 9
AdK Adygei Krasnodar Russia Caucasus 10
Adg Adygei Shovgenovsky Russia Caucasus 10
Abn Albanian Albania Southern Europe 6
Arm Armenian Armenia Caucasus 10
Asy Assyrian Turkey Western Asia 4
Asy Assyrian Iraq Western Asia 3
Asy Assyrian Iran Western Asia 3
Avr Avar Russia Caucasus 9
Azr Azeri Azerbaijan Caucasus 9
Blk Balkar Russia Caucasus 10
Bsq Basque France Southern Europe 10
Bsq Basque Spain Southern Europe 6

Blr Belarusian Belarus Eastern Europe 10
Bes Besermyan Russia Eastern Europe 6
Blg Bulgarian Bulgaria Eastern Europe 10
Can Canary Islander Spain North Africa 2
Cch Chechen Russia Caucasus 9
CvC Chuvash Cheboksary Russia Eastern Europe 10
CvT Chuvash Tatarstan Russia Eastern Europe 6
Crt Croatian Croatia Southern Europe 10
Cyp Cypriot Cyprus Western Asia 8
Cze Czech Czechoslovakia | Eastern Europe 10
Drg Darginian Russia Caucasus 8
Drz Druze Israel Western Asia 12
Eng English Great Britain Western Europe 10
Est Estonian Estonia Northern Europe 10
Ezd Ezid Armenia Caucasus 8
Fin Finnish Finland Northern Europe 16
Fre French France Western Europe 18
Ggz Gagauz Moldova Eastern Europe 9
Grg Georgian Georgia Caucasus 6
GrT Georgian Turkey Turkey Western Asia 7
GrzZ Georgian Zugdidi Georgia Caucasus 8
Grk Greek Greece Southern Europe 14
Hun Hungarian Hungary Eastern Europe 20
Ice Icelandic Iceland Northern Europe 12
Irn Iranian Iran Western Asia 20
Itn Italian North Italy Southern Europe 16
Its Italian_South Italy Southern Europe 4
Jas Jew Ashkenazi Poland Eastern Europe 7
Jar Jew Georgian Georgia Caucasus 7
Jir Jew Iranian Iran Western Asia 9
Jig Jew_lIraqi Iraq Western Asia 6
JIn Jew_Libyan Libya North Africa 9
Jmo Morocco North Africa 6
Jtu Jew Tunisian Tunisia North Africa 7
Jtr Jew Turkish Turkey Western Asia 8
Jym Jew_Yemenite Yemen Western Asia 8
Jrd _ Jordan Western Asia 9
Kbd Kabardinian Russia Caucasus 9
Krl Karelian Russia Northern Europe 10
Kbc Kubachinian Russia Caucasus 6
Kmk Kumyk Russia Caucasus 8
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F7 tablazat (folytatas). A modern eurépai PCA hattér 1étrehozasahoz hasznalt populaciok.

A teljes verzid itt érhetd el: https://doi.org/10.1016/.is¢i.2023.107911.

A pl(()g(llljl:Clo A populicié neve (;)nrgs:ﬁ;gl) Régio6 (angolul) meMnilnyti?gge
Krd Kurd Russia Caucasus 8
Krd Kurd Armenia Caucasus 2
Lbn Lebanese Lebanon Western Asia 17
Lzg Lezgin Russia Caucasus 9
Lth Lithuanian Lithuania Northern Europe 10
Mit Maltese Malta Southern Europe 8
Mdv Moldavian Moldova Eastern Europe 10
Mrd Mordovian Russia Eastern Europe 16

Nwg Norwegian Norway Northern Europe 10
Orc Orcadian U?“ted Western Europe 13
Kingdom
Ost Ossetian Russia Caucasus 14
Pls Palestinian Israel Western Asia 14
Rom Romanian Romania Eastern Europe 10
RuA Russian_Archangelsk Krasnoborsky | Russia Eastern Europe 4
RuA Russian Archangelsk Leshukonsky | Russia Eastern Europe 2
RuB Russian Belgorod Russia Eastern Europe 4
RuC Russian Cheremisinovsky Russia Eastern Europe 4
RuO Russian_Orel Russia Eastern Europe 4
RuP Russian_Pskov Russia Eastern Europe 6
RuR Russian Ryazan Russia Eastern Europe 5
RuT Russian Tver Russia Eastern Europe 4
RuV Russian_Vologda Russia Eastern Europe 8
RusY Russian_Yaroslavl Russia Eastern Europe 3
Sar Sardinian Italy Southern Europe 16
Sct Scottish Great Britain Western Europe 4
Scl Sicilian Ttaly Southern Europe 11
Spa Spanish Spain Southern Europe 16
Syr Syrian Syria Western Asia 8
Trk Turkish Turkey Western Asia 16
Ukr Ukrainian Russia Eastern Europe 6
UKL Ukrainian_Lviv Ukraine Eastern Europe 3
UKN Ukrainian North Ukraine Eastern Europe 8
UkS Ukrainian_Sumskaya Ukraine Eastern Europe 4
Vep Veps Russia Eastern Europe 10
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F2. abra. Az Abasar Bolt-tet6 lelohelyrél szarmazé nagyobb csalad rokonsagi fokai alapjan
felallitott lehetséges csaladfak. A HUASS581 pontos helyzete a csaladfan nem egyértelmii, mivel a
rokonsagi elemzgés szerint negyedfoktl kapcsolatban all HUASS57-tel, valamint 6todfoka kapcsolatban
HUASS59B-vel. Ennek megfeleloen HUASS81 feltételezett sziileit szaggatott vonallal jeloltik a
csaladfakon.
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F8. tablazat. Az Abasar Bolt-tetd lelohelyrol szarmazé DNS mintak forrasa.

azl\(:lllnzz?té DNS minta forrasa azl\(:lrllr;';?té DNS minta forrasa
HUAS57 halantékcsont (pars petrosa) HUAS262 foggyokér
HUASS81 halantékcsont (pars petrosa) HUAS257 halantékcsont (pars petrosa)
HUAS82 halantékcsont (pars petrosa) HUAS257 foggyokér
HUASS3 halantékcsont (pars petrosa) HUAS309 foggyokér
HUAS84 halantékcsont (pars petrosa) HUAS341 halantékcsont (pars petrosa)
HUASS85 halantékcsont (pars petrosa) HUAS341 foggyokér
HUAS86 halantékcsont (pars petrosa) HUAS200 halantékcsont (pars petrosa)
HUAS87 halantékcsont (pars petrosa) HUAS261 foggyokér
HUAS88 halantékcsont (pars petrosa) HUAS310 foggyokér
HUAS89 halantékcsont (pars petrosa) HUAS450 foggyokér
HUASS57F halantékcsont (pars petrosa) HUAS390 halantékcsont (pars petrosa)
HUAS581 halantékcsont (pars petrosa) HUAS390 foggyokér
HUAS582 halantékcsont (pars petrosa) HUAS445 halantékcsont (pars petrosa)
HUASS59A halantékcsont (pars petrosa) HUAS316 foggyokér
HUAS59B halantékcsont (pars petrosa) HUAS401 halantékcsont (pars petrosa)
HUASS5A halantékcsont (pars petrosa) HUAS401 foggyokér
HUAS55B halantékcsont (pars petrosa) HUAS401P foggyokér
HUAS311A halantékcsont (pars petrosa) HUAS194A halantékcsont (pars petrosa)
HUAS311A foggyokér HUAS194B halantékcsont (pars petrosa)
HUAS311B halantékcsont (pars petrosa) HUAS194C halantékcsont (pars petrosa)
HUAS311B foggyokér HUAS194D halantékcsont (pars petrosa)
HUAS201 halantékcsont (pars petrosa) HUAS259 halantékcsont (pars petrosa)
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F9. tablazat. Az Abasar projektben feldolgozott, valogatott csontmintak AMS radiokarbon kormeghatarozas eredményei.

Kalibralatlan
. . radiokarbon s g :

azonosto Leléinely Sirszim | kor | OxCalf 95% cal (CE) laboratirium? | asonosts.

(uncalibrated

BP)
HUASS55A Abasar-Bolt-tetd S55A borda darab 1110 13 892-933 (42,3%); 941-992 (53,2%) INR Debrecen DeA-39136
HUASSH5B Abasar-Bolt-tetd S55B borda darab 696 12 1276-1300 (92,6%); 1372-1377 (2,8%) INR Debrecen DeA-39137
HUASS7 Abasar-Bolt-tetd S57 fog 686 14 1279-1303 (79%); 1368-1379 (16,4%) INR Debrecen DeA-39135
HUAS59B Abasar-Bolt-tetd S59B borda darab 628 12 1300-1325 (43,7%); 1352-1395 (51,7%) INR Debrecen DeA-39138
HUAS261 Abasar-Bolt-tetd S261 fog 692 13 1277-1301 (88,4%); 1371-1378 (7%) INR Debrecen DeA-39129
HUAS262 Abasar-Bolt-tetd S262 fog 690 12 1278-1301 (87,8%); 1371-1378 (7,6%) INR Debrecen DeA-39130
HUAS309 Abasar-Bolt-tetd S309 fog 608 13 1305-1365 (76,6%); 1383-1398 (18,9%) INR Debrecen DeA-39131
HUAS341 Abasar-Bolt-tetd S341 fog 383 12 1455-1505 (78,8%); 1596-1618 (16,6%) INR Debrecen DeA-39132
HUAS390 Abasar-Bolt-tet6 S390 fog 858 13 1169-1222 (95,4%) INR Debrecen DeA-39133
HUAS450 |  Abasdr-Bolt-tets $450 fog 618 12 1301'13291(,0‘,‘7351%5?;21;%9 (29.3%); | |\NRDebrecen | DeA-39134
AG-6 Ar-Gunt 6 fog 2070 16| PHIOBCEETO %:ZS'(%?&C)E (81.6%): | |NR Debrecen | DeA-39859
Megjegyzés:

Szoftver és beallitasok: OxCal 4.4.4, IntCal20
Mérést végz6 laboratérium: INR Debrecen — az MTA Atommagkutatd Intézetének AMS laboratériuma, Debrecen, Magyarorszag
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F10. tablazat. Alacsony lefedettségii shotgun szekvenalasi adatok az Abasar Bolt-tet6 mintaibdl.

Osszes a GRCh37

Az egyedi, GRCh37

Minta Minta forrisa 3\5,:1153 referencia genomra hfl:llgggli;S referencia genomra Duplikatumok Atlagos Biologiai nem meghatarozas
azonosito sZAma lllesztestztét::l\;asatok tartalom (%) lllesztestztéc:rll\;asatok (%0) fragment hossz (Skoglund)
HUAS57 petrosa 360450 98392 55% 96950 2% 56.70 XY
HUAS81 petrosa 320891 15306 10% 15110 1% 59.19 XY
HUAS82 petrosa 382737 128999 67% 127052 2% 54.12 XY
HUAS83 petrosa 346479 146191 84% 144260 1% 55.60 XY
HUAS84 petrosa 357192 24344 14% 23992 1% 61.45 XY
HUAS85 petrosa 254370 15267 12% 15075 1% 56.40 Valész”;j;gijﬁ,fg(de nem
HUAS86 petrosa 431636 167204 78% 164729 2% 56.90 XY
HUAS87 petrosa 653028 188802 58% 186155 1% 53.95 XY
HUASS8 petrosa 306951 2291 2% 2257 2% 59,50 Valész%?;gifﬁ,ﬁ&“ nem
HUAS89 petrosa 333709 893 1% 886 1% 62.42 valészinisthetd XX
HUAS57F petrosa 191719 26 0.00% 26 0.0% 22.69 NA
HUAS581 petrosa 298386 46311 31.00% 44141 4.7% 61.89 XY
HUAS582 petrosa 671180 11052 3.30% 10549 4.6% 47.38 val6sziniisthetd XX

HUAS59A petrosa 418697 6791 3.20% 6545 3.6% 51.24 Valész“;(?;gﬁg)g(de fnem
HUAS59B petrosa 300835 16362 10.90% 15545 5.0% 53.78 XX

HUAS55A petrosa 450621 14565 6.50% 13817 5.1% 59.98 XY

HUAS55B petrosa 144906 60078 33.60% 57753 1.6% 57.27 XY
HUAS311A petrosa 344196 17 0.00% 17 0.0% 22.71 valdsziniistheté XX
HUAS311A fog 51805 859 2.10% 842 4.1% 54.03 valoszintisthetd XX
HUAS311B petrosa 321657 1800 1.10% 1769 1.7% 45.87 ValéSZi‘ll(?;gglji)g(de nem
HUAS311B fog 141986 294 0.40% 288 2.0% 56.99 valoszintisthetd XX
HUAS201 petrosa 130141 99 0.20% 98 1.0% 56.32 valdsziniistheté XX
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F10. tablazat (folytatas). Alacsony lefedettségii shotgun szekvenalasi adatok az Abasar Bolt-teté mintaibol.

Osszes Osszes a GRCh37 Endogén Az egyedi, .
Minta Minta forra olvasat referencia genomra humén DNS GRCh37 referencia | Duplikdtumok | Atlagos fragment Biolégiai nem meghatirozas
azonosito Inta torrasa h illesztett olvasatok uman o genomra illesztett (%) hossz (Skoglund)
Szama szdma tartalom (%) olvasatok szama
HUAS262 fog 56161 2431 8.70% 2281 6.2% 77.15 valoszinisithetd XY de nem
kizarhaté XX
HUAS257 petrosa 101416 10731 21.20% 10598 1.2% 57.64 XY
HUAS257 fog 159727 45 0.10% 45 0.00% 39.13 NA
HUAS309 fog 65097 4100 12.60% 3873 5.50% 52.73 valosziniisthetd XX
HUAS341 petrosa 146177 51414 70.30% 50584 1.60% 63.05 XY
HUAS341 fog 308331 518 0.30% 508 1.90% 53.63 NA
HUAS200 petrosa 66548 12 0.00% 12 0.00% 60 NA
HUAS261 fog 108882 27067 49.70% 26792 1.00% 65.24 XY
HUAS310 fog 90101 1630 3.60% 1534 5.90% 45.66 valdsziniisithetd XY de nem
kizarhaté XX
HUAS450 fog 120822 6011 10.00% 5583 7.10% 425 valoszinisithet6 XY de nem
kizarhaté XX
HUAS390 petrosa 112562 138 0.20% 136 1.40% 58.25 valosziniisthetd XX
fog o o valdszintisitheté XY de nem
HUAS390 79080 6539 16.50% 6421 1.80% 54.21 o e
HUAS445 petrosa 256058 4818 3.80% 4744 1.50% 51.04 valoszintisthetd XX
HUAS316 fog 128697 211 0.30% 210 0.50% 68.61 valosziniisthetd XX
HUAS401 petrosa 110690 433 0.80% 428 1.20% 50.16 valosziniisthetd XX
HUAS401 fog 128366 3120 4.90% 3089 1.00% 94.83 XX
HUAS401P fog 199278 989 1.00% 981 0.80% 78.77 NA
HUAS194A petrosa 306372 634 0.40% 626 1.30% 74.97 valosziniisthetd XX
HUAS194B petrosa 304703 32857 21.60% 32397 1.40% 54.43 XY
HUAS194C petrosa 249029 1051 0.80% 1037 1.30% 48.36 XY
HUAS194D petrosa 125062 7 0.00% 7 0.00% 23.43 NA
HUAS259 petrosa 79502 1548 3.90% 1534 0.90% 54.24 valosziniisithetd XY de nem
kizarhaté XX
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F11. tablazat. Teljes genom NGS adatok az Abasar Bolt-tet6 mintaibdl.

Minta g\slzzse:t GRC?\?;grﬁgri’encia ) Enc'logén Atlagos genom Atlagos,X Atlagos'Y . Atlagos. - Becsiilf MT ] Becsii.lt X ]

azonosité ‘ genomra illesztett uman DNS lefedettség kromosmfna kromoszorna mltokondr}alls kontammacu.) kontaminacio

szama olvasatok szama tartalom (%) lefedettség lefedettség lefedettség (%, Schmutzi) (%, ANGSD)
HUAS194B 705431650 133326901 19% 2.23 1.23 0.79 241 1% 1%
HUAS257 434196630 71707439 17% 1.15 0.65 0.50 172 2% 4%
HUAS261 165338595 62932032 38% 1.22 0.67 0.58 88 1% 0%
HUAS262 1343248400 129585766 10% 3.11 1.71 1.36 312 1% 1%
HUAS309 737336091 77630217 11% 1.33 1.34 0.05 1084 1% NA
HUAS341 109542774 64682716 59% 1.30 0.72 0.56 120 1% 1%
HUAS390 705850695 97899761 14% 1.11 0.63 0.57 78 1% 2%
HUAS450 1064668379 78672474 7% 0.84 0.50 0.40 66 1% 1%
HUASSSA 38188196 7832389 21% 0.58 0.32 0.31 49 1% 2%
HUASS5B 218806915 56066303 26% 1.06 0.58 0.42 142 1% 1%
HUASS7 73463946 7734495 11% 1.31 0.73 0.62 169 1% 1%
HUAS581 59686931 7554335 13% 1.06 0.59 0.49 138 1% 0%
HUASS9B 46454478 6703672 14% 0.69 0.71 0.04 66 1% NA
HUASS81 102911012 22372613 22% 1.63 0.91 0.95 148 1% 1%
HUASS2_83 169785964 20185423 12% 5.70 1.61 1.30 476 1% 1%
HUASS84 98806969 16960692 17% 1.70 0.95 0.75 222 1% 2%
HUASS5 92629598 14560155 16% 1.52 0.86 0.31 194 1% 1%
HUASS86 79499517 9062488 11% 1.39 0.77 0.60 143 1% 1%
HUASS87 92056872 11101111 12% 1.51 0.84 0.73 295 1% 1%
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F12. tablazat. Mitokondrialis és Y kromoszomas haplocsoportok meghatarozasa az Abasar Bolt-teté mintaibdl.

azlt)/[:(:ts?té MT Hg (Haplogrep) MT Hg (Schmutzi-Haplogrep) Y Hg (Yleaf) Y Hg marker
HUAS194B H28 s Rlalalblalala2~ %;Ggfg?g%%f;c; (xY112415, BY27942, YP5248, YP5253,
HUAS257 Tlal Tlal 12a2a1b1bl I-FGC18098*(xBY23, FGC18106, L199.2)

HUAS261 H2a2al H2a2al Nlalalala4a2~ N-A9408

HUAS262 H3 H3 Nlalalalada2~ N-A9408

HUAS309 H5a3a3 H5a3a3 NA NA

HUAS341 I1b I1b Rlalalbla2b3a3a2g2b~ R-YP4863*(xY23598)

HUAS390 Hlce Hlc 12ala2blala2 1-Y4460*(xY3118, S8201, Y16810)

HUAS450 Hlc+152 Hlc+152 Rlblalblala2blc2blal R-FGC20777

HUASSSA X2m1 X2ml Rlalalbla2b3a3a2g2~ R-FGC10361

HUASS55B ROb ROb Rlblalblala2b3c R-PF6584

HUAS57 H1b1lb HIblb Nlalalal N-M2007/etc*(xCTS3103)

HUASS581 H75 H75 Nlalalalada2~ N-A9408

HUASS9B ROb ROb NA NA
HUASS82_83 HV14a HV14a Rlalalb2a2a3c2~ R-S15948/etc*(xY70173)

HUAS84 H13ald H13ald Rlalalbla2b3a4a2b~ R-M12335

HUASSS T2 T2 I2ala2blalal 135{51230’5;;;32(1)((% K’fgéégmgn’ B474, Y15928, A356,
HUASS86 J1c5a Jlc5a Rlalalbla2b~ R-CTS3607*(xCTS3402, Y10806)

HUASS87 H18 HI18 Rlalalbla2b3a3a2h R-FGC10329*(xFGC10176)
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F13. tablazat. Az Abasar Bolt-tet6 mintak rCS-hez viszonyitott SNP-k listaja. Az elemzés soran a van Oven M és Kayser M (2009) ajanlésait kovettiik.
Az alabbi gyakori inszerciok/deléciok (hotspotok) ki lettek zarva az elemzésbol: 309.1C(C), 315.1C, 523-524del (vagy 522-523del), 3106del, 16182C,
16183C, 16193.1C(C), 16519C.

0 itett Lefedett
Minta ., Nem talalt Haplogroup Osszesite , ? ede Bazisok szama
s Haplocsoportot meghatirozé SNP-k . rangsor bazisok >5x .
azonosito polimrfizmusok (HaploGrep) (HaploGrep) %) 0 lefedettséggel
HUAS194B 186A 263G 750G 1438G 4769G 8860G 15326G H28 0.8825 100.0% 0
73G 152C 195C 263G 709A 750G 1438G 1888A 2706G 4216C 4769G 4917G
7028T 8697A 8860G 9899C 10463C 11251G 11719A 12633A 13368A 14766T o
HUAS257 14905A 15326G 15452A 15607G 15928A 16126C 16163G 16186T 16189C Tal 0.9672 100.0% 0
16294T
152C315.1C 0
HUAS261 3107C 4122G H2a2al 0.5 100.0% 0
HUAS262 263G 750G 1438G 4769G 6776C 8860G 15326G H3 0.8521 100.0% 0
263G 456T 513A 750G 1438G 4336C 4769G 8860G 10915C 12384C 15326G o
HUAS309 158844 16304C HS5a3a3 0.9603 100.0% 0
73G 199C 204C 250C 263G 455.1T 750G 1438G 1719A 2706G 4529T 4769G
6227C 6734A 7028T 8251A 8860G 9966A 10034C 10238C 10398G 11719A o
HUAS341 12501A 12705T 13780G 14766T 15043A 15326G 15924G 16223T 16311C S73.XC 16129A b 0.9425 99-9% 0
16391A
HUAS390 263G 477C 750G 1438G 3010A 4769G 8860G 15326G Hle 0.8513 99.9% 0
HUAS450 152C 263G 477C 750G 1438G 3010A 4769G 15326G 8860G Hlc+152 0.8666 99.8% 1
73G 143A 153G! 195C 225A 226C 235G 263G 750G 1438G 1719A 2706G 4769G
HUASSSA 6221C 6371T 7028T 8860G 11719A 12705T 13966G 14470C 14766T 15326G 16292T X2ml 0.9364 99.8% 2
16189C 16223T 16278T
58C 64T 93G 152C 263G 750G 1438G 1719A 2442C 2706G 4769G 4924A 5205C
HUASSSB 7028T 8772C 8860G 9055A 10101C 11764G 14766T 15326G 15613G 15628G 10775A ROb 0.9587 100.0% 0

16301T 16362C




F13. tablazat (folytatas). Az Abasar Bolt-teté mintak rCS-hez viszonyitott SNP-k listaja. Az elemzés soran a van Oven M és Kayser M (2009) ajanlasait
kovettiik. Az alabbi gyakori inszerciok/deléciok (hotspotok) ki lettek zarva az elemzésbol: 309.1C(C), 315.1C, 523-524del (vagy 522-523del), 3106del,
16182C, 16183C, 16193.1C(C), 16519C.

. ; Osszesitett Lefedett L. ;
Minta ; ; Nem talalt Haplogroup L. Bazisok szama
s Haplocsoportot meghatarozé SNP-k . rangsor bazisok >5x .
azonosito polimrfizmusok (HaploGrep) (HaploGrep) (%) 0 lefedettséggel
263G 750G 1438G 3010A 3796G 4769G 8860G 15326G 16129A 16189C 16355T o
HUASS7 16356C 16362C H1bl1b 0.9664 100.0% 0
HUASSS81 263G 750G 1438G 4769G 5821A 8592A 8860G 15326G H75 0.9325 100% 0
58C 64T 93G 152C 263G 750G 1438G 1719A 2442C 2706G 4769G 4924A
HUASS9B 5205C 7028T 8772C 9055A 10101C 11764G 14766T 15326G 15613G 15628G 8860G 10775A ROb 0.9497 99.9% 2
16301T 16362C
204C 239C 263G 750G 1438G 3915A 4727G 4769G 8860G 9380A 10589A o
HUASSI 15326G 16193T 16219G 16362C 16482G Héalb3 0.9335 100.0% 0
28T 15115C 1532
HUASS? 83 263G 480C 750G 1438G 2706G 4655A 4769G 7028T 8860G 15115C 15326G HV14a 0.8936 100% 0
- 16311C
HUASS84 152C 263G 750G 1438G 2259T 4745G 4769G 14872T 15326G 16234T 8860G H13ald 0.9459 100.0% 0
73G 263G 709A 750G 1438G 1888A 2706G 4216C 4769G 4917G 7028T 8697A
HUASS5 8860G 10463C 11251G 11719A 11812G 13368A 14233G 14766T 14905A T2 0.9497 100.0% 0
15326G 15452A 15607G 15928A 16126C 16294T 16296T
73G 185A 228A 263G 295T 462T 489C 750G 1438G 2387C 2706G 3010A
HUASS86 4216C 4769G 5198G 7028T 8860G 10192T 10398G 11251G 11719A 12612G J1c5a 0.9942 100.0% 0
13708A 14766T 14798C 15326G 15452A 16069T 16126C
HUASS87 263G 750G 1438G 4769G 8860G 13708A 14364A 15326G H18 1 100.0% 0
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F13. tablazat. A szekvenalt konyvtarak posztmortem DNS-karosodasanak (PMD) mértéke.

5pC>T 3pG>A

Samples 1 2 3 4 5 1 2 3 4 5

HUAS194B | 0.085369 | 0.009036 | 0.005813 | 0.00437 | 0.003284 0.007602 | 0.005412 | 0.004282 | 0.003248

HUAS257 0.136641 | 0.012793 | 0.006469 | 0.004653 | 0.003613 0.011303 | 0.006062 | 0.004445 | 0.003603

HUAS261 0.063013 | 0.004065 | 0.002295 | 0.001732 | 0.001515 0.002836 | 0.001849 | 0.001533 | 0.001305

HUAS309 0.063528 | 0.004432 | 0.003598 | 0.00291 | 0.002486 0.002935 | 0.003065 | 0.002676 | 0.002373

HUAS341 0.084838 | 0.007417 | 0.004673 | 0.003408 | 0.002765 0.006114 | 0.004238 | 0.003239 | 0.002601

0
0
0
HUAS262 0.051987 | 0.004171 | 0.003005 | 0.001857 | 0.001504 0 0.003769 | 0.002914 | 0.001976 | 0.001613
0
0
0

HUAS390 0.056739 | 0.004578 | 0.002283 | 0.001633 | 0.001265 0.003003 | 0.001616 | 0.001411 | 0.001105

HUAS450 0.147245 | 0.005111 | 0.003265 | 0.002348 | 0.001957 0 0.004555 | 0.002906 | 0.002293 | 0.001948

HUASS55A | 0.083072 | 0.005739 | 0.003201 | 0.002295 | 0.001916 | 0.083221 | 0.005609 | 0.003156 | 0.002286 | 0.001884

HUASS55B | 0.083944 | 0.008009 | 0.005473 | 0.004258 | 0.003287 | 0.08406 | 0.008026 | 0.005467 | 0.004287 | 0.003243

HUASS57 0.107309 | 0.008887 | 0.005142 | 0.004882 | 0.003347 0.10744 0.008873 | 0.005034 | 0.004897 | 0.003274

HUAS581 0.058219 | 0.006355 | 0.003254 0.00328 0.002429 | 0.058244 | 0.006371 | 0.003235 | 0.003261 | 0.002379

HUAS59B 0.091613 | 0.008489 | 0.004378 | 0.003583 | 0.002515 0.09144 0.008487 | 0.004377 0.00359 0.002487

HUASS1 0.196552 0.00779 0.004378 | 0.003412 | 0.002575 | 0.195636 | 0.008331 | 0.004449 | 0.003428 | 0.002529

HUAS82_83 | 0.100591 | 0.008879 | 0.006335 0.0054 0.003857 | 0.100009 0.00899 0.006358 | 0.005391 0.00382

HUAS84 0.255011 | 0.063805 | 0.034244 | 0.026519 | 0.020152 | 0.256004 | 0.064802 | 0.034922 | 0.026909 | 0.020362

HUAS85 0.105967 | 0.009898 | 0.004574 | 0.004247 | 0.002825 | 0.105464 | 0.009954 | 0.004568 | 0.004228 | 0.002723

HUAS86 0.123238 | 0.006654 | 0.004145 | 0.00327 | 0.002357 | 0.122244 | 0.006844 | 0.004173 | 0.003244 | 0.002322

HUAS87 0.132931 | 0.006158 | 0.004954 | 0.004491 | 0.003328 | 0.132642 | 0.006296 | 0.004944 | 0.004436 | 0.003291
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F13. tablazat (folytatas). A szekvenalt konyvtarak posztmortem DNS-karosodasanak (PMD) mértéke.

3pG>T 5pC>A
Samples 1 2 3 4 5 1 2 3 4 5

HUAS194B 0.00322 0.00047 0.00057 0.00057 0.00055 0 0.00057 0.00083 0.00092 0.0008
HUAS257 0.00319 0.001 0.00078 0.00059 0.000685 0 0.00103 0.00113 0.00093 0.00105
HUAS261 0.00409 0.00086 0.0008 0.00062 0.000679 0 0.00088 0.00097 0.00096 0.00102
HUAS262 0.00116 0.00058 0.00111 0.00103 0.0008 0 0.00084 0.00143 0.00136 0.00111
HUAS309 0.00135 0.00063 0.00084 0.00086 0.00109 0 0 0 0.00109 0.00161
HUAS341 0.00246 0.00067 0.00051 0.00059 0.000458 0 0.0006 0.00077 0.00083 0.00087
HUAS390 0.00462 0.00095 0.00075 0.00079 0.000615 0 0 0 0.00045 0.00078
HUAS450 0.00214 0.00053 0.00069 0.00064 0.000624 0 0.00058 0.00089 0.00091 0.00091
HUASS5A 0.00375 0.00075 0.00072 0.00078 0.000702 0.00414 0 0.00071 0.0012 0.00118
HUAS55B 0.00338 0.00042 0.0007 0.00079 0.000714 0.00386 0.00124 0.00138 0.00141 0.00133
HUAS57 0.00089 5.8E-05 0.00048 0.00046 0.000275 0.00156 0 0 0.00067 0.00061
HUAS581 0.00171 0.00068 0.00089 0.00087 0.000913 0.00212 0.00123 0.00129 0.00133 0.00134
HUAS59B 0.00254 0.00063 0.00067 0.00064 0.000742 0.00305 0.00114 0.00115 0.00115 0.00119
HUASS1 0.00228 0.00071 0.00075 0.00078 0.000677 0.00277 0.00125 0.0012 0.0012 0.00105
HUAS82_83 0.00095 0 0.00036 0.00027 0.000206 0.0014 0.00034 0.00063 0.00057 0.00044
HUAS84 0.0032 0.00097 0.00127 0.00117 0.001038 0.00372 0.00148 0.00164 0.0016 0.00139
HUASS85 0.00185 0.00077 0.00098 0.00091 0.000655 0.00236 0.00119 0.00127 0.00124 0.00098
HUAS86 0.00144 0.00023 0.00045 0.00039 0.000335 0.00181 0.00066 0.00074 0.00073 0.00061
HUASS87 0.00094 0 0.00057 0.00058 0.000385 0.0013 0.00037 0.00088 0.00086 0.00066
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F15. tablazat. Az abasari mintak rokonsagi elemzésének eredményei a correctKin médszerrel.
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ID1 1D2 uncorr. kin. coeff. overlap frac. corr. kin. coeff. 6.00 sigma threshold 95 conf (lower) 95 conf (up-) est. relatedness
HUAS-82 HUAS-83 0.297106 0.616122 0.482219 0.017112 0.477486 0.486952 DUP/MZT
HUAS-59 | HUAS-55B 0.076537 0.316472 0.241845 0.019817 0.236298 e 0909090 |
HUAS-57 HUAS-59 0.025076 0.361006 0.069461 0.020043 0.063846 0.075075 3rd
HUAS-262F | HUAS-261F 0.042667 0.666016 0.064064 0.017352 0.059268 0.06886 3rd
HUAS-57 HUAS-55B 0.017814 0.49097 0.036284 0.030222 0.027253 0.045315 4th
HUAS-58 HUAS-59 0.009739 0.317559 0.030667 0.017163 0.026057 0.035278 4th
HUAS-57 HUAS-58 0.009919 0.489212 0.020274 0.016283 0.015629 0.02492 5th

HUAS261F HUAS262F
HUAS261F 3th
HUAS262F 3th
HUAS55B HUAS57 HUAS581 HUAS598
HUAS55B 4th n.d. 1st
HUAS57 5th 3rd
HUAS581 n.d. 4th
HUAS59B 1st 3rd
1st 0.25
2nd 0.125
3rd 0.0625
4th 0.03125
5th 0.015625



F16. tablazat. Forras populaciok a qpAdm szamolashoz.

Left Populations No. Samples Right Populations No. Samples
Conqg_Asia_Corel 8 Ethiopia_4500BP.SG 1
Conqg_Asia_Core2 4 Iran_GanjDareh_N 8
Avar_Asia_Corel 3 Anatolia_N 28
Avar_Asia_Core2 9 Latvia HG 17
Hun_Asia_Core 2 Russia_LS_Ene (Baikal EN) 14
Anapa 3 Russia HG_Tyu-Sos (EEHG) 3
Eur_Core_1 5 Russia_MLBA_Sintashta 40
Eur_Core_2 5 Finnish 10
Eur_Core_3 4 Han 10
Eur_Core_4 4 Ket 10
Eur_Core 5 4

Hungary_Langobard.SG 6

Germany_EarlyMedieval.SG 20

SZLAper646 1
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14. Magyar nyelvii 6sszefoglalo

Ez a doktori disszertacid egy olyan interdiszciplindris munka, mely célja két kozépkori,
méltan hires magyar nemesi csaldd, a Bathory és az Aba nemzetség tagjainak archeogenetikai
azonositasa. A genetika tudomanyanak segitségével, régészeti, antropologiai és torténeti
adatokra tamaszkodva dolgoztunk. Célunk az volt, hogy azonositsuk e torténelmileg rendkiviil
jelentds csaladok feltételezett tagjainak maradvanyait.

Ez volt az elsé alkalom, hogy sikerrel nyertiink ki magas mindségii teljes
genomszekvencia-adatokat a Bathory és az Aba csalad egyes tagjainak maradvanyaibol. Célunk
az volt, hogy feltarjuk és megismerjiikk a nemzetségek genetikai eredetét, és kapcsolatokat
keressiink egykor élt populacidkkal, igy pontosabb képet kaphatunk e két csalad torténetérdl és
genetikai 6rokségérol. Kivancsiak voltunk tovabba arra is, hogy a torténeti forrasok, miszerint
a kozépkori magyar nemesi csalddok sokszor egymas kozott hdzasodtak, milyen genetikai
bizonyitékot adhatnak szamunkra.

A kutatés soran interdiszciplindris megkozelitéssel sikeriilt azonositanunk feltételezett
Bathory csalddtagokat és Magyarorszag egyik legjelentOsebb kiralyi nemzetségének az Aba
nemzetség genetikai eredetét s annak kapcsolatrendszerét, valamint meghatdrozni a két csalad
Y-kromosz6émas és mitokondrialis leszdrmazasi vonalait.

A szilagyperecseni feltardsok soran Osszesen 14 emberi maradvanyt azonositottak,
amelyek koziil 13 genomjat sikeriilt elemezni. A PERO1 és PER03-1 egyének, akik a templom
haplocsoportot (R1b-S498) mutattak, ami megerdsitette a feltételezést, miszerint Bathory Elek
¢s Kalman, a feltételezett a Bathory csalad neves tagjairdl lehet sz6. Tovabbi rokonsagi
kapcsolatok i1s kimutathatok voltak a sirok kozott. Az Y-kromoszdmas haplocsoport-elemzés
german eredetet mutatott: az R1b-S498 vonal a nyugat-europai R1b-M405/U106 ,,german
haplocsoport” ald tartozik, amely a Bathory csaldd svab eredetével Osszhangban all. A férfi
mintdk tovabbi kiilonféle haplocsoportokat képviseltek, koztiik 12, Rla, J2a és Qla agakat,
melyek részben a Karpat-medence korabbi sztyeppei népességeihez kothetok. A mitokondrialis
haplocsoportok tobbsége nyugat-eurazsiai eredetii volt. A PCA- és gqpAdm-elemzések alapjan
az itt eltemetett egyének genetikailag a mai magyarokhoz, csehekhez és balti népekhez (pl.
litvanokhoz) alltak legkozelebb, mikdzben kis mértékii keleti (dzsiai) és kaukdzusi komponens
is megtalalhatd volt. Osszességében a genetikai adatok megerdsitették a torténeti forrasokat
miszerint a vizsgalt személyek valoban a Bathory csalad tagjai lehettek. A german eredetet

mutatd Y-kromoszomds vonal, valamint a kozeli rokonsdg és a temetkezési kontextus
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egylittesen egyértelmiien aldtamasztjdk a nemesi csalad szilagyperecseni jelenlétét ¢és
szarmazasat.

A Magyarsagkutato Intézet altal végzett dsatas sordn Abasar Bolt-tetdn sikertiilt feltarni egy
kozépkori templomot, amely a hagyomény szerint az Aba nemzetség temetkezési helye volt.
Bar Aba Samuel sirjat nem sikeriilt azonositani, a templom szentélyében és kozéppontjaban
tobb, cimerrel ellatott kdfedeles sirt taldltak a régészek, amelyek rangos csaladtagokhoz
kothetdk. A radiokarbon vizsgdlatok a 12—15. szazadra keltezték a mintakat, 6sszhangban a
sirfeliratokkal és torténelmi forrasokkal. DNS vizsgalatokat 36 mintan végeztiik el, amelyek
koziil 20 ért el teljes genom szekvendldsra alkalmas mindséget. Osszesen hat egyént
(HUAS261, HUAS262, HUAS55B, HUASS57, HUAS59B, HUAS581) azonositottunk az 4satas
kiemelt sirjaiban, akik koziil tobben kozeli rokonsagban alltak egymassal. A HUASS7 és
HUASS581 mintdk egy kozos sirban fekiidtek, és Nlalalala4~ Y-haplocsoportba tartoztak,
mely 4zsiai eredetli, és a honfoglal6 elit mintdkban is megtalalhatd. A rokonsagi és IBD-
elemzések alapjan két kiilon csaladi egységet tudtunk megkiilonboztetni, amelyek tagjai kdzott
els6-, harmad- és negyedfoku genetikai kapcsolatokat mutattunk ki. Egyes egyének genetikai
rokonsagot mutattak a Corvinokkal, Bathoryakkal, valamint az Arpad-haz tagjaival is, és tobb
mintadban megfigyelhetd volt kozos genetikai 6rokség a honfoglalo elit egyes mintdival Az
uniparentalis markerek alapjan az apai vonalak nagy része bels0-azsiai eredetii Nla és Rla
haplocsoportokba tartozott, mig a mitokondrialis vonalak valtozatos eurdpai és keleti eredetet
mutattak. A genetikai adatok alapjan az Aba nemzetség apai vonala a N-A9408
alhaplocsoportba sorolhatd, amely 6sszekdthetd a honfoglald elit és egy Xiongnu (mongo6liai)
egyén vonalaval. A teljes genom szintli PCA-, ADMIXTURE- és gpAdm-elemzések alapjan az
abasari mintdk genetikai Osszetétele keverék: foként nyugat-eurdpai eredet dominal, kisebb
aranyu keleti (hun, avar, honfoglald, illetve kaukdzusi) elemekkel. Az abasari klaszter atfedést
mutatott a Bathoryak, és egyes Arpad-hazi mintak genomjaival, ami egy homogén kozépkori
magyar nemesi genetikai rétegre utal. Ez a genetikai 6rokség Osszhangban van a torténeti

hagyomannyal, amely az Aba nemzetséget az Arpadokkal és a sztyeppei elit népeivel rokonitja.
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15. Summary in English - Angol nyelvii 6sszefoglalas

This doctoral dissertation is an interdisciplinary work aimed at the archaeogenetic
identification of members of two prominent medieval Hungarian noble families: the Bathory
and the Aba lineages. By applying the tools of genetic science and relying on archaeological
and historical evidence, we attempted to identify the presumed individuals of these historically
significant families.

This is the first instance where high-quality whole genome sequencing data was
successfully obtained from the remains of certain members of the Bathory and Aba families.
Our objective was to explore and understand their genetic origins and to establish connections
with past populations, thus gaining a more accurate picture of the history and genetic heritage
of these two lineages. We were also interested in evaluating historical sources that suggest
frequent intermarriage among medieval Hungarian noble families and examining what genetic
evidence could support such claims.

Through an interdisciplinary approach, we successfully identified presumed Bathory
family members and revealed the genetic origin and connections of the Aba family—one of
Hungary’s most prominent royal lineages—determining the Y-chromosomal and mitochondrial
lineages of both families. Our findings contribute to the reconstruction of familial relations
among once-prominent Hungarian noble houses in the broader context of medieval Hungarian
and European societies.

The Béthory family was a distinguished aristocratic lineage in the medieval Kingdom
of Hungary, with significant political influence, particularly in Transylvania during the Ottoman
occupation. The primary aim of this study was to genetically identify members of the Bathory
family among the 14 skeletons unearthed during archaeological excavations at the family chapel
in Pericei. Our goals included obtaining whole genome sequences and exploring kinship
relations among the remains. Unfortunately, no comparative genetic samples from confirmed
Bathory individuals were available, thus our analysis relied exclusively on archaeological and
historical evidence. The identification of the individuals associated with the Bathory family was
primarily based on the rich funerary artifacts—especially in one grave—and the strategic
location of burials within the ancient church. Historical sources confirm that the Bathory family
was of Swabian origin and that two 4th-degree relatives, Elek Bathory (1568) and Ferencz
Bathory (1589), were buried in the Pericei chapel.
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Following the whole genome sequencing of 13 individuals, we identified a 4th-degree
kinship between the armored individual and an adult buried in a neighboring grave with rich
inventory. These findings strongly support that the two skeletons found in the altar area are
most likely the remains of Elek and Ferencz Bathory from the Szaniszl6fi branch of the Somlyo
line. The two Bathory individuals carried the R1b-S498 (R1blalblalalcla) Y-chromosome
lineage, commonly associated with Germanic populations. This result aligns with the family’s
presumed Swabian (Germanic) origin. This lineage descends from R1b-S263/Z381
(R1blalblalalc), itself derived from R1b-M405/U106/S21 (Rlblalblalal). The Rl1b-
M405/U106/S21 haplogroup has been identified in Viking Age individuals from Denmark,
Iceland, and Sweden (Margaryan et al., 2020), as well as in three 10th-century Hungarian
samples (Neparaczki et al., 2019). The R1b-S21 variant is often referred to as the "Northwestern
European R1b haplogroup" or simply the "Germanic haplogroup" due to its high frequency in
Germany, Austria, Belgium, Denmark, and Switzerland. Its spread across Europe is linked to
the Germanic migrations from the 3rd to the 10th centuries (Lucotte, 2015).

According to Hungarian chronicles, King Sdmuel Aba was buried in the monastery he
founded in Abasar. However, the church associated with his tomb was destroyed over time.
Research suggests the most probable burial site is the Bolt-tetd site in Abasar (Kovéacs, 1966),
and recent archaeological excavations have confirmed that this location indeed hosted the royal
monastery. Inside the church, anatomically intact human remains were found. Some graves
contained multiple skeletons in primary and secondary positions, indicating reburials over
generations. Ossuary-like arrangements suggest earlier remains were reinterred in collective
graves, possibly due to construction work, grave robbing, epidemics, or wars. The destruction
is likely linked to the Mongol invasion of 1241-42, as the site lies on the Tatars’ route, who
were known to desecrate Christian churches and cemeteries. Because of these disruptions, the
king’s tomb could not be identified archaeologically.

Although King Aba's burial site could not be confirmed, the discovery of high-status
family members’ graves within the church underlines its importance in the history of the Aba
clan. A double grave and a single grave bearing the Aba family coat of arms were discovered.
One grave inscription identified two individuals, Janos and Mihdly, as members of the clan
buried in the 15th century. Historical records confirm that the Abasar monastery and
surrounding lands were held by branches of the Aba clan such as the Kompolti, Ugrai, and
Csobanka families (Karacsony, 1900; Kovacs, 1966; Kristo, 1978).

Four individuals from these graves shared the same Y-chromosome lineage, suggesting

they represent two distinct branches of the Aba family. These results were confirmed by shared
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IBD (identity-by-descent) analysis, revealing that two branches were indeed present and that
the individuals had genetic ties to other noble Hungarian families. Thus, both archaeological
and genetic evidence supports the presence of Aba family members in the Bolt-tetd cemetery
at Abasar, consistent with historical records, although their exact sub-lineages remain unclear.

The results also revealed a clear genetic link between the Abas and the immigrant core
of the conquering Hungarians (Maroti et al., 2022), suggesting that this relationship predates
the conquest of the Carpathian Basin. The genetic data support the theory that the ancestors of
the Abas belonged to the migrating, nomadic Hungarian tribes. According to historical sources,
the Abas had Hunnic or Cuman origins, although most historians favor a Khazar or Kabar origin
(Kristé & Makk, 2000). Phylogenetic analysis determined that the Aba paternal lineage belongs
to haplogroup Nlalalala4~, which originates in Inner Asia, and may link the family to Hunnic,
Cuman, or Khazar groups. The deeper sub-branch of this lineage, N-A9416, is part of the N-
PH1612 group found mostly in Eastern Europe, especially in modern-day Hungary. The oldest
known carriers of this lineage are two elite individuals from the conquering Hungarians. Two
more conqueror samples belonging to Nlalalalad4~ were excluded from this study because
they were sequenced using amplicon-based hybridization methods that lacked internal SNP
marker information. Based on available evidence, it is highly probable that the paternal lineage
of the Aba family is tied to the elite of the conquering Hungarian tribes. It is even plausible that
this lineage belonged to a tribal leader.

Hungarian chronicles claim that both the Abas and the Arpads were descendants of
Attila the Hun, which would imply a shared paternal lineage. However, the R1a haplogroup
previously identified in the Arpad dynasty (Nagy et al., 2021; Olasz et al., 2019; Varga et al.,
2023) differs from that of the Abas, thereby excluding the possibility of a shared paternal origin.
While whole genome sequencing suggests the Arpads also had East Eurasian roots, with
possible Hunnic links (Keyser et al., 2021), our study found genetic relationships between the
Abas and the Huns/Xiongnu, suggesting both families may trace back to this distinguished
ancient ancestry.

Our genetic analyses align with uniparental data. Both ADMIXTURE and PCA analyses
revealed a minor East Asian genetic component in the Abasar individuals. gpAdm analysis
showed a consistent, albeit small, East Asian ancestry in most genomes, though its exact source
could not be determined due to the small proportion. Likely contributors include the Huns,
Avars, or conquering Hungarians. This supports the theory that the Aba clan descended from

an ancient noble lineage associated with the conquest.
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Importantly, our IBD analysis also revealed both documented and undocumented
dynastic connections among medieval Hungarian noble families. While historical records
confirm a marriage between the Abas and the Arpads (Kristd6 & Makk, 2000), no such
documentation exists for ties between the Abas and the Bathorys or Corvins—yet our genetic
results demonstrated these connections. The findings indicate that noble families in the
medieval Kingdom of Hungary were closely intertwined, and that intermarriage was a common

practice within the aristocracy.
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Hélasan koszondm Schiitz Oszkarnak a szamtalan segitségét, az abrak elkészitését és az
analizisek értelmezését. Az 6 tudasa és munkéja nélkiil ez a dolgozat nem johetett volna létre.

Halaval tartozok Dr. Tihanyi Balazsnak, akinek a régészet és antropologiai tudasa nélkiil ezek
a publikacidok nem sziilethettek volna meg. Koszoném, hogy kérdéseimre mindig gyors, és
preciz valaszt adott.

K06szondm tovabba minden munkatdrsamnak, akikkel az évek soran szamtalan orat és napot
eltoltottiink egylitt a laborban, és kozos erdvel végeztiik a kutatast. Koszonom Dr. Nyerki
Emilnek, Dr. Kis Lucanak, Varadi Orsolyanak, Kiss Petranak és Dosztig Monikanak!
Nélkiiletek ez nem sikertilt volna.

Szeretnék koszonetet mondani tovabba a Szildgy Megyei Torténelmi és Szépmiivészeti
Miuzeum munkatirsainak, Dan Bacuetnek ¢és Major-Keresztes Timeanak, hogy a Bathory
csaladdal kapcsolatos asatasra felhivtak a figyelmiinket, és részesei lehettliink a munkéjuknak!
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Koszonom 1) kollegdimnak a folyamatos segitséget és tdmogatast, és egy Uj kozos ut
kitaposasat! Kedves Dr. Vaszké Tibor ¢s Dr. Olasz Judit, remélem még sokaig egyiitt
dolgozhatunk.

Kiilon koszonetet szeretnék mondani Dr. Sinka Ritanak, a Genetika Tanszék vezetdjének. Az
6 Utmutatasa nélkiil, a biologus palyafutasom elején, és a Bsc-s években nem tanultam volna
meg a munka aldzatat, a precizitas sziikségességét, és a sikeres kisérletek oromét. Halaval
tartozom neki, amiért az évek soran nemcsak szakmailag, hanem emberileg is mindig mellettem
allt.

Koszondm a Magyarsagkutaté Intézetnek az anyagi tdmogatast és az infrastruktirat a
kisérleteim elvégzéséhez. Segitségiik nélkiil ez a dolgozat nem késziilhetett volna el.

Halaval tartozom barataimnak, akik végig kisértek ezen az tton, és folyamatosan tdmogattak.
Téletek olyan tudast és erét kaptam, amit az €élet mas teriiletein nem lehet elsajatitani.

Kiilon szeretném megkdszonni csaladomnak, hogy mindig mellettem alltak, és tamogattak
barmiben, amit célul tiiztem ki. Koszonom Edesapémnak, hogy biztatott, hitt bennem ¢és
mindig a legjobbat akarta szdmomra. K6szondm Nagymamamnak, hogy mindig ott volt a
nehéz idOkben. Haldsan koszondm Testvéremnek az évek soran nyujtott folyamatos
tamogatast.

Koszonom Edesanyamnak, hogy elinditott és tamogatott az utamon. Koszonom azt a
szeretetet, tandcsadast €s utmutatast melyet nem csak az egyetemi tanulmanyaim, hanem az
életem soran kaptam. Sajnos mar nem lehetsz koztiink, hogy ezt lasd, de bizom benne, hogy
biiszke vagy ram.

Végiil szeretném kifejezni kdszonetemet, hdldmat €és minden tiszteletemet feleségemnek,
munkatarsamnak és partneremnek, Dr. Ginguta Alexandranak. Koszondm azt a mérhetetlen
munkat, amit a kozos kutatasba fektettél. A PhD-képzésem négy évét egylitt toltve toled
tanultam meg a munka irdnti elkGtelezettséget, az aldzatot és a kitartast. Neked kdszonhetden
olyan személyes fejlodésen mentem keresztiil, amit mast6l nem tanulhattam volna meg.
K8sz6nom, hogy mindig mellettem allsz, segitesz, timogatsz minden dontésemben. K8szonom
a tlirelmed, és koszonom, hogy amikor sziikségem van rd, nem engedsz lemaradni. Ksz6nom,
hogy veled tervezhetek.
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