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BEVEZETÉS 
 
 Az Y kromoszóma legfontosabb biológiai szerepe a nemiség meghatározása és a 

férfi fertilitás biztosítása. Sajátos jellemzıi következtében, melyek egyedivé teszik a 

kromoszómák között, az Y kromoszóma hatékony eszköznek bizonyult a 

populációgenetikusok számára a humán diverzitás tanulmányozásában és az apai ági 

leszármazási vonalak nyomon követésében. Az Y kromoszóma haploid, csak a 

férfiakban van jelen, apáról fiúra öröklıdik és 95%-án nem történik rekombináció a 

meiózis során.  

Az Y kromoszómán található nagyszámú polimorfizmus két nagyobb csoportba 

sorolható be. Az egyik a biallélikus markerek, a másik a tandem ismétlıdések, vagy 

multi-allélikus markerek csoportja. A biallélikus markerek közé tartozó pontmutációk 

(Single Nucleotide Polymorphisms - SNP markerek), illetve inszerciós és deléciós 

polimorfizmusok határozzák meg az Y-kromoszómális haplocsoportokat, melyek 

jellegzetes földrajzi eloszlást mutatnak (Jobling és Tyler-Smith 2003). Egy minta 

haplocsoportba sorolása az Y kromoszómán derivált/mutáns allélikus állapotban 

jelenlévı biallélikus markerek szerint történik.  

A Tat polimorfizmus egy olyan T>C pontmutáció az Y kromoszóma RBF5 

lókuszán (Zerjal et al. 1997), mely különös érdeklıdésre tart számot a finnugor nyelvő 

populációk vizsgálatakor. A Tat C allél az N3 haplocsoportot határozza meg, amely 

széles körben elterjedt Európa északi és keleti területein, ugyanakkor gyakorlatilag nem 

fordul elı a kontinens nyugati és déli részein élı populációkban. Ázsiában az északi 

területeken élı népcsoportokban fordul elı számottevı gyakorisággal (Zerjal et al. 

1997, Rootsi et al. 2000, Semino et al. 2000a, Tambets et al. 2004). Az irodalom alapján 

ez az Y-kromoszómális leszármazási vonal jelen van a legtöbb uráli nyelvő 

populációban, köztük a magyar nép legközelebbi nyelvrokonainál is, a vogul és az 

osztják népcsoportban, ugyanakkor nem jellemzi a modern magyar populációkat, ezen 

belül a csángó és a palóc népcsoportot sem (Lahermo et al. 1999, Rootsi et al. 2000, 

Semino et al. 2000b, Tambets et al. 2004). 

Az irodalomban sokféle magyarázat született arra vonatkozóan, hogy vajon 

miért nincs jelen a Tat C allél az uráli nyelvő modern magyar populációban (Rootsi et 

al. 2000, Semino et al. 2000b). Az egyik felvetés szerint a vogulok és az osztjákok, 

valamint több más szibériai populáció azután tettek szert erre az Y-kromoszómális 

leszármazási vonalra, amikor a magyarok ısei már maguk mögött hagyták a szibériai 



erdıséget és elindultak az eurázsiai sztyeppe felé. Egy másik lehetıség, hogy a 

magyarok és a szibériai ugor nyelvő populációk csak nyelvükben rokonok, genetikailag 

mindig is eltértek egymástól. Egy harmadik lehetıség szerint jelen volt a Tat C allél az 

ısi magyar populáció génkészletében, majd a vándorlások során, vagy a letelepedést 

követıen veszett el a genetikai sodródás következtében.  

Ezen megfigyelések alapján felvetıdik a kérdés, hogy vajon a 9. század végén a 

Kárpát-medencében letelepült és uráli nyelvet beszélı honfoglalás kori populációban 

jelen volt-e a Tat C allél vagy sem.  

A kérdés tisztázásához elsısorban X. századi mintákon tanulmányoztuk a Tat 

polimorfizmus allélikus állapotát. A fosszíliákból történı vizsgálatok esetén problémát 

jelent, hogy az archaikus DNS általában korlátozott számban, illetve erısen fragmentált 

és nagymértékben károsodott formában van jelen a leletekben (Lindahl 1993). Az Y-

kromoszómális tipizálás esetében további nehézséget okozhat, hogy szemben a 

mitokondriális DNS-sel, a kópiaszám a mintákban alacsony, miután az Y kromoszóma 

egyetlen példányban található meg a férfiak minden egyes sejtjében. Általában nukleáris 

DNS esetén a mitokondriális DNS vizsgálatokhoz képest rövidebb DNS fragmentumok 

amplifikálhatók (Binladen et al. 2006).  

A régészeti leletek Y-kromoszómális analíziséhez olyan módszert (modified 

improved Primer Extension Preamplification módszer – miPEP módszer -Hanson és 

Ballantyne 2005) kellett bevezetnünk, amely amellett, hogy megnöveli a vizsgálatok 

hatékonyságát, alkalmazásával ismételhetı és hiteles eredményeket kapunk. Az utóbbi 

módszer 2 polimeráz enzim elegyét használja, melyek közül az egyik 3’-5’ exonukleáz 

(más néven proofreading) aktivitással rendelkezik. Ily módon lehetıvé teszi, hogy 

nagyobb hőséggel történjen a templát DNS átírása. Az miPEP módszert a 

rendelkezésünkre álló archaikus DNS mennyiségének felszaporításához használtuk. 

Eredményeink hitelességének érdekében a csontminták vizsgálata során szigorú 

óvintézkedéseket tettünk azért, hogy elkerüljük a nem endogén DNS-sel történı 

szennyezıdést. 

Munkánk során választ kerestünk arra is, hogy a magyar és a székely populáció 

Y-kromoszómális genetikai összetételét tekintve mennyire heterogén, illetve hogyan 

viszonyul egymáshoz és más európai populációkhoz. Ennek érdekében 100, elsısorban 

az Alföld területérıl származó magyar és 97 korondi székely férfi mintáján, az Y 

kromoszóma nem rekombinálódó régióján lokalizálódó, 22 biallélikus markert 



vizsgáltunk meg. A kapott eredményeket összehasonlítottuk más európai populációk 

Semino és munkatársainak vizsgálatából (2000a) származó adataival. 

 

 

ANYAGOK ÉS MÓDSZEREK 

 

A vizsgált minták 

  

Munkánk során 100 magyar, 97 székely és 7 (IX-) X. századi csontlelet DNS 

mintáját vizsgáltuk meg.  

A vizsgálatba bevont apai ágon nem rokon magyar férfiak Magyarország 

különbözı területein születtek, de a leginkább reprezentált régió az Alföld területe volt 

(90/100). A székely minták apai ágon nem rokon, önkéntes donoroktól származnak, 

akik Erdély területén, Korondon születtek. 94 magyar és 97 székely férfi vérbıl izolált 

DNS mintáját a Szegedi Tudományegyetem Igazságügyi Orvostani Intézete bocsátotta 

rendelkezésünkre. 6 magyar férfi esetében hajszálból izoláltunk DNS-t a 

laboratóriumban.  

A 7 csontlelet 6 különbözı, a Kárpát-medence területén fekvı, régészetileg jól 

dokumentált ásatásból származik. Hat lelet egyértelmően a X. századra datálható. A 

csekeji 9-11. századi temetı területén feltárt 48/B lelet esetében nem egyértelmő a 

datálás; csak a leletanyag alapján a sír pontos korát nem lehet megállapítani, származhat 

a IX. és a X. századból is.  

 

Módszerek 

 

 1, DNS extrakció régészeti csontleletekbıl (combcsontból) (Kalmár et al. 2000., Qiagen, 

DNeasy Tissue Kit), valamint modern hajszál (Chelex módszerrel -Walsh et al. 

1991.) és vérmintákból (kisózással -Miller et al. 1988. vagy Chelex módszerrel -

Walsh et al. 1991) 

2, PCR amplifikáció 

 - Mitokondriális DNS amplifikáció 



 - Teljes genom amplifikáció (modified improved Primer Extension Preamplification 

módszer - Hanson és Ballantyne 2005 -High Fidelity PCR Enzyme Mix: Taq DNS 

Polimeráz + proofreading aktivitással rendelkezı Pfu DNS Polimeráz)  

 - Multiplex PCR (az M96, M89, M9, M45 SNP markerek amplifikálása) 

- az M35, M78, M170, M253, P37, M26, M201, P15, M304, M267, M172, M102, M67, 

M92, Tat, M173, M17, M269 biallélikus markereket hordozó Y-kromoszómális DNS 

fragmentumok amplifikálása  

- dCAPS (derived Cleaved Amplified Polymorphic Sequence)-PCR módszer (Neff et 

al. 2002) 

3,   poliakrilamid gélelektroforézis 

4,   PCR termékek restrikciós emésztése 

5, A Tat polimorfizmus archaikus DNS-en történı PCR-RFLP vizsgálata ALF 

(Automated Laser Fluorescent DNA Sequencer) rendszer használatával  

6,   A modern DNS-sel történı szennyezıdés megelızése és az eredmények hitelesítése 

7,   SNaPshot technika (ABI PRISM SNaPshot ddNTP Primer Extension Kit) 

8,  kapilláris elektroforézis (ABI PRISM 310 Genetic Analyzer rendszeren) (fragment 

analízis) 

9,   DNS szekvenálás, szekvencia analízis 

10, statisztikai vizsgálat (Arlequin szoftver 2. 000 -Schneider et al. 2000., genetikai   

diverzitás meghatározása (H), populációk közötti genetikai távolság becslése (Fst), 

MDS analízis) 

 

 

EREDMÉNYEK ÉS KÖVETKEZTETÉSEK 

  

 A 7 sikeresen tipizált (IX-) X. századi csontminta közül 2 esetben igazoltuk a 

mutáns C allél jelenlétét (13/1, B1/3c minták), míg 5 leletnél a vad típusú T allél 

elıfordulását. A Tat mutációt hordozó 2 X. századi minta egy régióból, Békés megyébıl 

származik. A 13/1 minta a szabadkígyós-pálligeti, a B1/3c lelet az örménykúti temetı 

leletanyagát képezi. Mindkét lelet mellett klasszikus, gazdag mellékletanyagot tártak fel 

az ásatás során. A T2/41 csontminta esetében kapott eredményt, mely szerint a vad 

típusú Tat T allél van jelen a mintában, sikerült megerısítenünk az M9 marker vad 

típusú C alléljának tipizálásával.  



A tény, hogy 7 csontminta közül kettı is hordozza a Tat C allélt, több mint érdekes, 

tekintve, hogy a 197 modern minta közül csak egyetlen székely férfi Y kromoszómáján 

detektáltuk az allél jelenlétét.  

 A Tat mutáció ritka elıfordulása az általunk tanulmányozott modern magyar és 

székely populációban összhangban van a korábbi vizsgálatok eredményeivel és további 

adatot szolgáltat ahhoz a felismeréshez, miszerint a Tat C allél gyakorlatilag hiányzik a 

modern magyarul beszélı populációkból. A Tat mutáció által meghatározott N3 

leszármazási vonal elıfordulása a székely csoportban talán valamilyen múltbeli 

esemény genetikai hatását tükrözi. 

Természetesen néhány vizsgált minta és egy marker alapján nem vonhatunk le 

messzemenı következtetéseket, mégis elmondható, hogy a Tat mutáció jelenléte az ısi 

magyar populációban utalhat keveredésre vagy közös apai ági felmenıre más uráli 

nyelvő populációkkal. Az eredményeink szerint a Tat C allél, amely széles körben 

elterjedt az uráli nyelvő populációkban, jelen volt az ısi magyar populáció 

génkészletében a Kárpát-medence területén történı letelepedéskor, illetve a Tat 

polimorfizmus egy megfelelı marker az ısi magyar populáció Y-kromoszómális 

genetikai összetételének analíziséhez.  

A C allél jelenléte egyben alátámasztja eredményeink hitelességét is, hiszen sem a 

Régészeti Intézet munkatársai (régész, antropológus), sem csoportunk férfi tagjai, akik 

kapcsolatba kerültek a csontmintákkal, nem hordozzák ezt a mutációt.  

Annak érdekében, hogy a jövıben további Y-kromoszómális markereket tudjunk 

vizsgálni az archaikus mintákon, minden marker (összesen további 21) analíziséhez, 

melyet a modern mintákon tanulmányoztunk, olyan primerpárokat terveztünk, vagy 

választottunk az irodalomból, melyek rövid (170 bp alatti) PCR terméket adnak. A 

markerek amplifikálásához szükséges PCR körülményeket a modern mintákon 

optimalizáltuk, így tulajdonképpen minden szükséges lépést megtettünk azért, hogy ısi 

DNS-en is vizsgáljuk azokat.  

A ma élı magyar és székely populációban, összesen 197 egyénnél, 22 (M96, 

M89, M9, M45, M35, M78, M170, M253, P37, M26, M201, P15, M304, M267, M172, 

M102, M67, M92, Tat, M173, M17, M269) Y-kromoszómális biallélikus markert 

vizsgáltunk meg az Y-kromoszómális filogenetikai fán elfoglalt hierarchikus 

szervezıdésük szerint (Y Chromosome Consortium 2002, Jobling és Tyler-Smith, 

2003).  Minden minta esetében elıször az M96, az M89, az M9 és az M45 SNP 



markereket analizáltuk, melyek gyors és hatékony vizsgálatához sikerült beállítanunk 

egy két lépésbıl álló multiplex reakciót. A markerek multiplex vizsgálatát részben a 

T2/41-es jelő csontmintán is sikerült elvégeznünk; az analízis során az M45 és az M9 

markert hordozó, 2 rövidebb DNS fragmentumot tudtuk amplifikálni.  

A vizsgált markerek segítségével a modern magyar és székely mintákat az E, F*, 

G, I, J, K*, N3, P* és az R1 Y-kromoszómális haplocsoportokba soroltuk be. 

 A megfigyelt haplocsoportok általánosan jellemzik a különbözı európai populációkat, 

egyetlen kivételt képez ez alól a székely populációban felbukkanó (3,1%) P-

M45*(xM173)  klaszter. A közép-ázsiai P-M45*(xM173) haplocsoport jelenléte a 

székely mintában szokatlan, mivel ez a klaszter szinte egyáltalán nem fordul elı 

Európában. Elképzelhetı, hogy a haplocsoport jelenléte némi ázsiai genetikai hatást 

tükröz. 

A jelen vizsgálatban az irodalmi adatokhoz képest a J haplocsoport meglepıen 

gyakori elıfordulását tapasztaltuk a magyar (16%) és a székely (21,6%) populációban. 

A J haplocsoport nagyobb gyakorisága az általunk vizsgált populációkban egyrészt 

utalhat anatóliai, illetve dél-balkáni genetikai hatásra, ugyanakkor, fıként a székely 

népcsoport esetében, genetikai sodródás következménye is lehet, hiszen a székelyek zárt 

közössége politikai okok miatt sokáig fennmaradt. Más részrıl különbözı történelmi 

események is hozzájárulhattak a J haplocsoport magasabb gyakoriságához. Ilyen 

esemény lehetett például az Oszmán Birodalom terjeszkedése, illetve ennek hatására a 

balkáni régióból Magyarország területére menekülı népek letelepedése. 

A történelmi adatok és az ısi magyar populáció anyai leszármazási vonalainak 

összehasonlító vizsgálata alapján elképzelhetı, hogy a korai magyar populációnak is 

szerepe lehetett a J haplocsoport Kárpát-medencében történı elterjedésében.  

A modern minták vizsgálatával kapott eredményeinket statisztikai alapon is 

kiértékeltük. Az E3b-M35, G-M201, I-M170, J1-M267, J2-M172, N3-Tat, R1a1-M17 

és az R1b3-M269 haplocsoportok gyakorisági értékei alapján az Arlequin 2.000 

program felhasználásával meghatároztuk az általunk vizsgált magyar és székely 

populáció genetikai diverzitásának mértékét, valamint páronkénti genetikai távolságot 

számoltunk az általunk vizsgált magyar és székely populáció, illetve a Semino és 

munkatársai által tipizált (2000a) további 20 európai populáció között. A populációk 

közötti távolságviszonyokat többdimenziós skálázási eljárással 2 dimenziós térben 

ábrázoltuk. A statisztikai vizsgálat szerint az általunk vizsgált magyar és székely 



populáció genetikailag heterogén összetételő, közeli rokonságban áll egymással, illetve 

más közép-európai és balkáni populációkkal. Ugyanakkor a 2. dimenzió egyértelmően 

elkülöníti egymástól az általunk analizált és a Semino és munkatársai által tipizált 

magyar csoportot. Az utóbbi közel térképezıdik a lengyel és az ukrán populációhoz. 

Egy lehetséges magyarázat lehet erre az eltérésre, hogy Semino és munkatársai 

elsısorban észak-magyarországi mintákat (fıként palócokat) vizsgáltak, ahol a 19. 

században jelentıs volt a szomszédos északi területek más anyanyelvő népességeivel 

való diffúzió. Eredményeink alapján kimondható, hogy Semino és munkacsoportjának 

adatai (2000a) nem reprezentatívak a jelenkori magyar populáció vonatkozásában.  
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