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Bevezetés

Immar bé tiz esztendeje annak, hogy elindultak azok a népesség-genetikai vizsgalatok, melyeknek célja az volt, hogy
feltérképezzék a finnugor nyelvesaladba tartozo populaciok genetikai bélyegeit. A tanulmany ezen vizsgalatok
eredményeképpen publikalt tudomanyos kdzleményeket probalja meg roviden sszefoglalni. Az attekintés soran valaszt
keresiink azokra a kérdésekre is, hogy milyen sajatossagok jellemzdek a kiillonb6z6 finnugor népességekre, illetve hogy az
azonos nyelvcsaladba tartozo populaciok kozott vajon a meglévd a nyelvi rokonsag mellett genetikai kapcsolatok is

megfigyelhetoek-e.

Urali gének Européban

Az 1990-ben olasz genetikusok altal publikalt klasszikus
genetikai markereken alapuldé tudomanyos vizsgalat arra
kereste a valaszt, hogy vajon milyen aranyban van jelen az
urali populaciok genetikai allomanya a finnek, lappok és
magyarok korében (Guglielmino és m.tarsai 1990.). A
fékomponens elemzés alapjan elkiilonithetd egymastol egy

urali, egy lapp illetve egy eurdpai-magyar klaszter
(1. abra).

1. abra Fokomponens elemzés (PCA) a klasszikus

genetikai markerek alapjan (Guglielmino és m.tarsai

1990.)
A lappok kozbensd helyet foglalnak el az els6 tengely két
sz€ls6 tombje kozott. Megfigyelhetd az is, hogy a
nganaszanok, szamojédek, nyenyecek és enyecek egy
kompakt csoportot alkotnak, a marik és komik pedig ezen
csoport kozvetlen kozelében helyezkednek el. A masodik
tengely a magyar-eurdpai csoportot valasztja el a finnekt6l.
A kiilonboz6 népességek elhelyezkedése az elsd tengelyen
megfeleltethetd az wurdli gének kelet-nyugat iranyh
(foldrajzi szélesség mentén torténd) aranyvaltozasanak. Ez
alapjan kovetkeztettek a szakemberek ezen gének lapp,
finn és magyar mintakban meglévo nagysagara.

Leolvashaté, hogy az utobbi ketté all legkdzelebb az
eurdpaihoz.

2. abra A vizsgalt népességek fa dbrazolason
bemutatva (Guglielmino és m.tarsai 1990.)

A faabrazolason (2. abra) feltiintetve a mintaban szerepld
populécidkat hasonlé kovetkeztetéseket olvashatunk le. Az
els6 csoportot a keleti, urali populaciok alkotjak. A
masodikat az ehhez kozeli, de mar koztes helyet elfoglald
mari, komi és lapp népességek. A tovabbi klaszterezés
elkiiloniti egymastol a finneket és nem finneket. A magyar
minta pedig az eurdpaiak kozott szétszorva taldlhato. A
foldrajzi tényezokhdz és nyelvi megallapitasokhoz
kapcsolhatd eredményt hozott tehat a vizsgalat, bar a
magyarok tilsdgosan tavol estek az urali csoporttol.

A kozlemény szerint az urali gének aranya a magyarokban
13,3%, a finnekben 10,1% a lappokban 47,5 %. A
kozlemény hianyossaga ugyanakkor, hogy nem vizsgalta a
tobbi eurdpai populacidban ezen markerek aranyat, hiszen



akkor lehetett volna ezeket az adatokat igazi kontextusban
vizsgalni.

Az 0sszefoglaloban ezen vizsgalat megismétlésére tesziink
kisérletet, de mar a mitokondridlis DNS (tovabbiakban:
MtDNS) eredmények alapjan.

Finnek

A korabbi atfogd populaciogenetikai vizsgalatok (Torroni
és m.tarsai 1996.) megallapitottak, hogy az eurdpai
népességek MtDNS nyaldbai 99%-ban 10 haplocsoportba
sorolhatok be, melyek a leggyakoribbak a kontinensen
HLILKM,T,U,V,W és X). Ezek kozil H, I, J, K, T és W
kontinens specifikus nyaldboknak tekinthet6k, mivel
alapvetéen az eurdpai populdcidkra jellemzdek, és azok
Oseinek az afrikaiak és 4azsiaiak Oseitdl vald elvalést
kovetden alakultak ki. A kontinensen szintén gyakori U
tipus Afrikaban is el6fordul, ezért feltehet6 hogy ott
alakult ki, a késobbieckben pedig Kozel-keleten keresztiil
terjedt el az északi régiokba.

A finn mintdk 99%-a is visszavezethetd erre a 10
haplocsoportra. A H a leggyakoribb Eurdpaban (~41%)
ahogy a finnek esetében is (3. abra).

A korabbi klasszikus genetikai eredmények alapjan a
finneket ,kiviilalloknak™ tekintették, amit a specialis
betegségtipusaik is megerdsitettek. A MtDNS adatok
azonban nem tamogattak ezeket a kovetkeztetéseket: a két
leggyakoribb nyalab, a H és U, 44-16% ko6zott mozog
kozottik. Az azsiai tipusok koziil kis mértékben jelen van
az M, és egyes vizsgalatokban a Z is. Ami eltérés
észlelhetd a tobbi eurdpai népességhez képest, az abban
jelentkezik, hogy az U haplocsoport 92%-a az US5 altipusba
tartozik, ami elsésorban Eszak-Eurdpara jellemz3, mint a
késobbiekben latni fogjuk majd (Meinild és m.tarsai
2001.).

A 2000-ben publikalt, magyarokat masik harom finnugor
nyelvli népességgel dsszehasonlito tanulmany (Lahermo és
m.tarsai 2000.) a finnek HVS-I szekvencia valtozatossagat
is megvizsgalta (4. abra). Ezek alapjan a finn népesség
56%-a hordoz azonos szekvencidkat. A legmagasabb a
skolt-lappoknal volt (92%), a legalacsonyabb a torokoknél
(17%). Az alacsony mutatd utal az izolacidra ¢és
belterjesség mértékére. A finnek tehat koztes helyet
foglalnak el e tekintetben a vizsgalt népességek kozott.
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1. abra MtDNS szekvencia valtozatossag (HVI-I)
Az atlo a %-os aranyt mutatja a kozos szekvenciak
tekintetében a populacion beliil, a tobbi adat a kozos
szekvenciak  szamat a populaciok  kozott
(Lahermo és m.tarsai 2000.)

finn (L) finn (S) finn (Sa)
A - - -
B - - -
C - - -
D - - -
= - i -
G - - -
H 42 40,8 43,9
HV - - -
I 1 2 4,1
J 8 14,3 5,7
K 3 4,1 2,4
M 3 2 0,8
Nla - - -
N1b - - -
N9 - - -
R - - -
T 5 6,1 7,3
T1 - - -
U 22 16,3 22,8
pre-V - - -
Y, 4 4.1 7,3
w 6 4.1 0
X 4 4,1 0
Y - - -
Z - - -
egyéb 4 2 5,7

2. abra Haplocsoport megoszlasok a finnek kozott
(L-Lahermo és m.tarsai 2000., T-Torroni és m.tarsai
1996., Sa-Sajantila és m.tarsai 1995.)

Lappok

A klasszikus genetikai vizsgalatok szerint a lappok erésen
elkiiloniilnek az eurdopai populacioktél. A genetikai
tavolsaguk nagyobb a tobbi eurdpai népességtdl, mint azok
egymas kozotti értékei (Cavalli-Sforza és m.tarsai 1994).
Ezen elemzések egy erdsebb  europid-mongolid
keveredéssel magyaraztdk az eredményeket. A finnek és
lappok szoros nyelvi kapcsolatait, ugyanakkor bioldgiai
jellegeikben fellelhetd ellentmondéasossagot egyesek azzal
magyaraztak korabban, hogy a finnek nyelvcserével
jutottak mai nyelviikhoz.

A legujabb MtDNS vizsgalatok azonban egyértelmiien
kimutattak a lapp génallomany eurdpai jellegét. Mégis mi
lehet az oka markans elkiiloniilésiiknek a tobbi
populacioktol?

A magyarazat abban keresendd, hogy kevés, de nagy
gyakorisagli haplocsoportokat hordoznak: génallomanyok
98%-at teszi ki a V, U5b, H, Z és D5 nyalab. Ezen beliil az
V és USb 89%-ot jelent! Az U5b jelenléte Europaban itt a
legmagasabb. Azsiai tipusok is kimutathatok: D és Z5
foleg a finn lappokban taldlhatdé magas a gyakorisaggal.
(Tambets €s m.tarsai 2004.)



A fékomponens analizis szerint a lapp csoport tavol esik a
szibériai és az eurdpai mintaktol egyarant, foleg a J, U4 és
A haplocsoportok hidnya miatt (5. abra).
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3. abra Fokomponens (PCA) elemzés a MtDNS
adatok alapjan (Tambets és m.tarsai 2004.)

Az U5blbl haplotipus alacsony gyakorisdggal, de egész
Eurépaban kimutathatd, Azsidban hianyzik. Az ebbél
levezethetd sajatos lappokban eléforduld mintdzatot a
MtDNS 16148-as nukleotid pozicidjaban bekovetkezett
mutacid definialja. Becsiilt életkora ~4300 év. A finnekben
6,7%-0s gyakorisaggal mutattak ki jelenlétét (6. abra).

A szintén finnugor nyelvcsaladba tartozo szamojédok,
manysik, és az altaji nyelvcsaladhoz tartozd szibériai
népességekben hianyzik a V és az USblbl nyaldb, ami
mint lattuk dominans a lappokban.

A kelet-eurdzsiai variaciok ugyanakkor korlatozott
gyakorisagot mutatnak. A lappok ebben nem kiilonboznek
markansan a finn nyelvii karéloktdl, mariktol, komiktdl,
udmurtoktdl, akik hasonld gyakorisaggal hordozzak a D és
Z5 haplocsoprtokat. A D5 Kindban gyakori, illetve a
mongolokban és bizonyos szibériai népességekben fordul
még eld. A lapp DS tipus jelen van még a karél, észt,
észak-orosz €s komi mintadkban is, de hianyzik a
szamojédoknal. Ez bizonyitékul szolgalhat arra, hogy
nincs jelents génaramlas Szibériabol anyai leszarmazasi
vonalon. A Z az észak-kelet azsiai népek korében fordul
elé (itelmen, korjak), illetve a szibériai altdji nyelviiek
kozott.  Hianyzik a  szibériai wurdli  nyelvesalad
népességébdl, ugyanakkor magas a volgai finn
populécioban! Mindent Osszevetve valdsziniisithetd, hogy
egy ujabb keletli génaramlas eredményeképp van jelen a
lappokban. A szamojédoknal gyakori C haplocsoport jelen
van a Volga-Urdl régioban, de hianyzik a vizsgalt
lappoknal: ezen adat is a szamojédok (szibériai
népességek) iranyabol torténd jelentdsebb génaramlast
kérddjelezi meg.
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Osszefoglalva; a kevés szdma haplocsoport genetikai
sodrodas,  palacknyak-hatds  eredménye  (izolacio,
népességszam csdkkenés). Lehetséges magyarazat, hogy a
proto-lappok csak par alap MtDNS haplotipust hordoztak,
melyek az izolacioé hatasara rogziiltek.

A 'V haplocsoport kozép-kelet Eurdpan keresztiil érte el
fennoskandiat. Az US5Sblbl nyugat vagy dél eurdpai
eredetli és valdszintileg szintén keletrdl érte el észak
Skandinaviat. Lehetséges, hogy az eurépai finnugor nyelvii
népességek szétvalasa eldtt keletkezett. A magyarokban
0,9%-ban, a honfoglalokban nem mutathatdo ki. A HI a
nyugati oldalrél recens génaramlas eredményeképpen érte
el a lappokat. A Z1 és D a dél-Uralon keresztiil, a Volga-
Ural régiot érintve jutott el Skandinaviaba, de nem
érintette az obi-ugorokat, nyenyeceket. Talan a korai
holocén idGszababan azon azsiai torzsek maradvanya ez a
par kivalasztott azsiai nyalab, akik a Kéma kultara
kialakulasaban is szerepet kaptak.

Esztek

Richard Villems és munkatarsainak 1998-ban publikalt, a
finnugor nyelvii népességek anyai leszarmazésait elemzd
dolgozataban szerepelt egy 120 f0s észt minta is. Az
eurdpai mintdkhoz hasonldan az észt anyai leszarmazasok
is nagyon valtozatosak. 100 mintabol 61 kiilonbozo
haplotipust tudtak kimutatni (Willems és m.tarsai 1998.).
Az ¢észt haplocsoport megoszlasok is tipikus eurdpai
mintazatot mutatnak azsiai tipusok nélkiil.

Karélok

A karél minta hasonl6 a tobbi balti finn népesség genetikai
allomanyahoz, magas U és H értékekkel és jelentésebb
4dzsiai hatds nélkil. Erdekesség, hogy a finnekkel
megkozelitdleg azonos gyakorisaggal (~6%) hordozzak a
lapp mintat, ami a veliik valé keveredésre utal.

Marik, mordvinok, komik, udmurtok

Osszesen 979 minta alapjan tortént a Volga-Ural régi6
népességének (koztik harom torok nyelvil) MtDNS
vizsgalata. (Bremisheva és m.tarsai 2002.)

A nyalabok 80%-a eurdpai haplocsoportokba sorolhatd
(H,LJ,T,U,W, és V). Ezek nagy része a felsd paleolitikum
eurdpai génallomanyabol szarmaztathatok le. (7. abra)

A leginkabb altalanos haplocsoport itt is H nyalab. A
maximum értéket (42%) a mordvin illetve a mari (40%)
mintdkban éri el. Az elézében a legnagyobb a tipus

valtozatossaga. Mint korabban sz6 volt réla nyugat- és
P .

f T —
.

4. abra Génfrekvencia térkép az USb1b1 haplotipus (lapp motivum) eurazsiai megoszlasarol



komi- komi-

baskir tatar csuvas mordvin B . mari udmurt
permjgk  zUrjén . . .

H 12 31 27 42 32 34 40 22 jellemz8. A~ legmagasabb a komi-
oV, V 3 4 . 5 ] i 1 ziirjén és l?asklr, a legalacsorrly'a}bb a

mordvin és udmurt populacioban.
PHV.HV - 1 ) 1 j ) 1 Részletesebb ismertetésére késdbb
U 29 29 44 26 18 37 26 25 még visszatériink.
K 1 6 7 - 1 2 2 - Erdekes jelenség figyelheté meg a T
U - 2 2 - - 2 haplocsoporttal kapcsolatban. Bar ez
u1 - 1 - - - inkabb a torok populaciokra jellemz6
u2 - 1 - 7 - 10 altalanossagban, ebben a térségben
U3 B 2 2 R R mégis a finnugoroknal volt a
" 13 7 16 5 9 o4 10 4 leigtmagl?'sabb: az udmurtokban 24%-

ot tesz ki.
Us 14 1 15 16 > 10 14 o Az 1 észak-nyugat Eurdpaban
U8 ) 2 ) 2 gyakori, itt a mordvinoknal a
J 3 7 5 8 4 10 7 2 legnagyobb aranyua (6%). Hasonlo
T 5 9 4 8 14 13 5 24 variansokkal taldlkozunk a baskir,
T1 4 3 4 2 7 3 1 15 tatar és csuvas mintakban is.
I 1 1 2 6 3 - 1 A keleti-eurazsiai A, B, Y, F, M, C,
W B 2 - - 2 Z, D, G haplocsoportok valtozatos
Nla 4 5 ) 9 ) gyakorisaggal fordulnak eld a
Nib i 5 i i i vizsgalt népességekben, de
R ) ) 1 3 ) ; él'talénosségban elmondhatd, hogy

kisebb az aranyuk a finnugorok
M 28 9 7 3 16 3 6 20 kozott, a legmagasabb a baskiroknal
M 1 2 2 - - - 1 (42%), tatdroknal (12%) és a
C 12 2 2 2 8 - 1 3 csuvasoknal 9%.
z 1 0 - 2 3 5 A C elsésorban kelet-Szibériara
D 9 3 4 1 5 - 1 12 jellemzd, Eurépaban 1% alatti az
G 5 2 . . 3 2 értéke, ennek ellenére az
NO 1 1 ) ) ) udmurtoknal 3%-ot, komi-
v i i i i permjakoknal 8%-ot, baskiroknal
F 6 ) ) ) 12%-ot tesz ki .

A Z és D nyalabok 5 és 12%-ot
B 1 ) ) ) képviselnek az udmurt
A 4 3 2 - 1 2 1 1 génallomanyban. Az eléz6 még

5. abra Haplocsoport megoszlas a Volga-Ural régiéban
(Bremisheva és m.tarsai 2002.)

észak-Eurdpaban 40-50%, dél-nyugat Eurdépaban 20-40%,
de még kozép-Azsiaban és Indianban is eléri a helyenként
20%-o0s gyakorisagot. A baskirokban a legalacsonyabb a
vizsgalt régidban.

A dél-nyugat eurdpai eredetii, megkozelitleg 16 000 éves
V nyalab a jégkorszak utan terjedt el a kontinensen. A
marikban a legnagyobb gyakorisagl, de mivel csak egy
fajta tipusat tudtdk kimutatni benniik, ezért ujabb
keletiinek tételezhetd fel a Volga-Ural kdrnyékén.

Az U haplocsoport a masodik leggyakoribb és egyben az
egyik legrégebbi tipus 45-50000 évesre becsiilt koraval.
Az U1-US5 alcsoportok csak Nyugat-Eurépaban fordulnak
el6. Az U2 eurdpai agéval taldlkozunk a baskir, tatar,
mordvin €s udmurt mintakban. Az U3 ritka Europdban és
nem mutathatd ki Azsidban sem, de a Kaukazusban és
Torokorszagban gyakori. A vizsgalt népességek kozil a
tatdrok és csuvasok kozott talaltdk meg. A leggyakoribb
tipusok U makrocsoporton beliil az U5 és U4 voltak. Az
US, mint lattuk korabban, a lappoknal ér el rendkiviil
magas frekvenciat sajatos tipusaval. A vizsgalt térségben
nem csak a finnugor mordvin és mari, hanem a baskir
génallomanyban is kimutathato volt a specialis lapp minta.
Az U4 cls6sorban az észak-kelet eurdpai populaciokra

megtalalhatd a mari, baskir, tatar,

komi-ziirjan népességekben, és mint

lattuk korabban a lappokban is. Ez
marker a tunguz-mandzsu, €szak-szibériai, mongol és
kozép-azsiai torok populaciok sajatja. Az udmurtok azsiai
tipusainak a fele a D klaszterbe tartozik, ez a mongoloknal
24%, szibériaiakban 13%, de ritka dél-kelet Azsidban.
Szintén el6fordul a lappokban.
A B nyalab baskirokban a legmagasabb, ez egy kapocs a
burjat, tuvai és altdji népcsoportokhoz. Az F-el és A-val
egyetemben az M is a baskirokban a legmagasabb.
Mindezen eredmények egybevagnak a torténeti adatokkal
¢és ismereteinkkel.
Osszefoglalva lathatjuk, hogy a Volga-Ural régi6
népességének etnogenezisében mar jelentds szerepet
jatszottak a szibériai és kdzép-azsiai komponensek.
A legnagyobb gyakorisaggal europai jellegli MtDNS a
mordvinokban, marikban és komi-ziirjénekben, a legtobb
az azsiai nyaldb a baskirokban, udmurtokban, komi-
permjakokban volt kimutathatdé. A finnugorok koéziil az
udmurtokban a legmagasabb ezen utobbi érték 21%-al, de
mivel a kiilonb6z6 haplocsoportok haplotipusai alacsony
valtozatossagrol tanuskodnak, alapito hatasra vagy
genetikai sodrodasra kell gyanakodnunk. A genetikai
valtozatossidg magasabb a torokok kozott. Erdekes



jelenség, hogy inkabb foldrajzi, mint nyelvi hatarokat
tudunk meghtizni a MtDNS eredmények alapjan; azaz a
szomszédos népességek jobban hasonlitanak egymashoz,
mint tavolabb él6 nyelvrokonaikhoz, bar a részletekben a
kozos nyelvesalad népességeihez  kothetd elemek is
sejthetok.

A kiilonb6zo eurdpai €s azsiai populaciok haplocsoportjai
nem keverednek egymassal altalanossagban, ha felvetitjiik
Eurazsia génfrekvencia térképét. Az atfedés nagyjabol 5%-
ra teheté. Egyediili kivétel Kozép-Azsia egyes részei, ahol
mindkét tipuscsoport vegyesen fellelhetd. Ezen korabbi
felismeréseket tamogatjak az elébb elhangzottak is, hiszen
jelent6s szamban talalkoztunk mindkét csoporttal a Volga-
Ural régioban Europa hatarvidékén. Azonban az Ural
hegység felé kozeledve fokozatosan novekednek a
szibériai és koOzép-azsiai tipusok részaranyai. Genetikai
értelemben  leegyszerlisitve ,,Azsia” a  baskiroknél
kezdddik.

Magyarok

A haplocsoport valtozatossag tekintetében hasonld
eredményekhez jutunk, mint a tdbbi eurdpai népesség
esetében a finn Lahermo eredményei alapjan (Lahermo és
m.tarsai  2000., mintaszam: 78 budapesti+68 csango)
(8. abra).

Ornella Semino kozleményében (Semino €s m.tarsai 2000.,
mintaszam: 22 budapesti+80 paloc) a magyar nyalabok
93,3%-a europai eredetli, 4,1% ismeretlen, illetve 2 egyén
hordozott azsiai haplocsoportokat (M és B), de ezek sem
uréli hatasokrol tantuskodnak feltétleniil. Erdekesség, hogy
a H haplocsoport a palocoknal 50,6% a budapestieknél
33,3%. A masik leggyakoribb tipus az U 17,3%-al. A
palécok és a budapestiek eltérd részleteredményei miatt a
palécok inkdbb kozép-, észak-, északkelet-europai
népességekhez kozelitenek, mig a budapestiek dél-kelet
europai jellegiiek.

A csangok 75%-a hordoz olyan HVR-I szekvenciat, amely
még egy csangdban eléfordul. A budapestiek esetében ez
csupan 30%-os (lasd 4. abra).

A két magyar csoport 12 szekvencidban egyezik meg, ami
~30%-ot jelent. A budapesti és az osztrak minta kozott 20-
30% a kozos szekvencia. A finnugor és a magyar minta
kozott viszonylag magas a kdzOs mintdzat aranya (13-
41%), mig a magyar és a torok kozott csak 3-10%.
Mindennek ellenére a magyarok és a finnugorok nem
mutatnak szignifikdns hasonlosagot egymassal a tobbi
indoeurdpai és torok mintakhoz képest. A genetikai
tavolsag szamitasa is hasonld értéket mutat.

Habar a szekvencia valtozatossag értékek nem térnek el
szignifikdnsan egymastol, az MtDNS szekvencidk
megoszlasa eltér a csangd és a budapesti minta kozott.
Ennek hatterében a genetikai sodrodas, izolacio, alapitd
hatas allhat a csangok részérdl.

A MtDNS adatok nem mutatnak szignifikans kapcsolatot,
kis  genetikai  tavolsagot vagy egyéb  finnugor
sajatossagokat a magyarok és a tobbi finnugor populacio
kozott. A hazai mintdk hasonloak a nem finnugor
népességekhez haplocsoport szinten.

Az uraliak maternalis agon vald hozzajarulasa a magyar
génallomanyhoz alacsony volt, a klasszikus genetikai
eredmények alapjan kimutatott 13,3 % nem igazolhato.
Ezen tul kiilonosebb torok illetve szlav befolyast sem
tudtunk leolvasni (Semino és m.tarsai 2000).

Az azsiai haplocsoportok hidanya nem tanuskodik erds
keleti befolyasrol, bar megemlitendd, hogy 12 mintat nem
azonositottak be, illetve mas késébbi vizsgalatok
egyértelmi, keleti eredetli nyaldbokat mutattak ki (pl.
Nadasi és m.tarsai 2007.).

Osszegezve; a csang6 és a budapesti magyarok tobb kozos
genetikai  bélyeget hordoznak magukban, mindkettd
alapvetden europai jellegl, de azok struktaraja eltérd, ami
utalhat a koz0s Osokre, de egyben az izolaciora,
palacknyak hatasra is.

Manysik

Az orosz Debreneva és munkatarsai altal publikalt
kozlemény Osszesen 98 modern manysi mintat dolgozott
fel (Debreneva és m.tarsai 2002.). Ebbdl 59 a Konda folyo,
39 a Sosva folydo mell6l szarmazott. A vizsgalt mintak
63,3%-a nyugat eurdzsiai, azaz eurdpai jelleget mutat,
ezzel szemben 36,7%-a kelet eurazsiai jellegti (8. dbra).

A 62 europai tipus koziil 28 hordozza az U haplocsoportot,
ami az europai szelet kozel felét jelenti (45%). Ezen beliil
az U4 nyaldb az U 57%-at teszi ki! Ezen kiviil
azonositottak az U5a, U7 és K tipusokat is. Erdekes, hogy
a lapp motivum nem volt kimutathato.

A T haplocsoport 11%-ot tesz ki, és ugyanaz a tipus, mint
ami a finnekben talaltak.

A J nyalab 19%-a az eur6pai nyalaboknak, és ennek dontd
hanyada a J2, ami ugyanakkor ritka a kontinensen.

A H alacsony értéket képvisel. A nyugat europai 40%-hoz
képest csupan 14.3%. A V pedig Osszesen 1 mintaban
szerepelt. Ez a finneknél 5,1%, illetve a lappoknal, mint
lattuk kb. 40%. Valdsziniileg orosz vagy egyéb nyugati
finnugor népességekbdl keriilhetett a manysikba.

Az azsiai tipusok koziil a legmagasabb a C 17,3%-al,
azutan kovetkezik a D, G és M 1 %-al.

Az adatok alapjan lathato, hogy a manysik egyediilallo
kombinaciodjaval rendelkeznek a nyugati és keleti jellegii
MtDNS leszarmazasoknak.

Az U haplocsoport leszarmazasi againak valtozatossaga

kizarja, hogy ezek T1jabb kori, recens génaramlas
eredményei. Sokkal valoszintibbnek tinik, hogy ez
azoknak a  proto-eurdzsai  vadaszo,  gyljtogetd

populacioknak a nyomai, akik az uralon tali és szomszédos
szibériai régiokat kolonizaltak. Ezt tdmasztja ala, hogy az
U4 a kozeli keteknél a legmagasabb. Sem az U4, sem az
U5 nem gyakori a Kozel-keleten, ezért is valosziniisithetd,
hogy egy olyan fels6-paleolitikumi populacionak
maradvanyait jelzik, akiknek e genetikai bélyegei
U7 szintén a feltételezett proto-eurazsi leszarmazast
erésiti, hiszen becsiilt életkora 24-25 ezer év. Az U7
hianyzik a mai eurdpaiakbol, és nagyon ritka a nyugaton
¢l6 wurali nyelvesalad népességeiben. Igaz, alacsony
gyakorisaggal, de jelen van a kozel-keleti népességekben,
igy talan egy paleolitikumi kozel-keletr6l kiindulod
vandorlast mutathat, melyet a kés6bbi korok migracioi



magyar (T) székely (T) csang6 (L) magyar (L) magyar (S) magyar (N) honfoglalé (T) manysi (D)
A - - - - 3,1
B ; - - - 1 3,6 3,9
c . 2,7 - - - - - 17,3
D - - - - - - - 8,2
F - - - - - - - 1
G - - - - - - - 6,1
H 39,6 36,9 37 37 46,9 32,8 26,9 14,3
HV 3 2,7 - - - ; 3,9 .
| 2 1,4 1 - - 1,8 3,9 -
J 8,9 9,4 10 17 12,2 16,5 - 12,2
K 7,9 10,6 6 4 14,6 - 3,1
M - - - - 5,5 3,9 1
Nla - - - - - - 7,6 -
R - - - - - - 7,6 -
T 9 16,1 12 3 2 1,8 15,2 7,2
T1 2 7,9 - - - - - 3,1
U 16 17,5 22 17 17,3 3,6 19,3 25,4
pre-V 1 - - - 8,2 - 3,9 -
\ 4.8 - 6 4 1 1,8 - 1
w 7,9 2,7 3 5 4,1 3,6 - -
X - - 1 1 0 7,2 3,9 -
egyéb - - 1 12 4,1 7,2 - -

6. abra Haplocsoport megoszlasok a modern magyar és manysi illetve a honfoglalok népességében
(T-Tomory és m.tarsai 2007., L-Lahermo és m.tarsai 2000., Semino és m.tarsai 2000., N-Nadasi és m.tarsai

2007., D-Debreneva és m.tarsai 2002.)

nem tordltek ki a manysik génallomanyabol. Ezt erdsitheti
a J2 alcsoport jelenléte is, ami pedig egy neolitikus
expanziora utalhat Ural iranyaba.

Habar, mint lattuk, a manysi génallomany kozel 2/3-a 6si
eurdpai jellegli, mégis a nyalabok 29%-a hordozza azt a
harom haplocsoportot a négybdl, melyek Amerika
benépesitésében is szerepet jatszottak. Ezek az A, C és D.
A bemutatott genetikai struktura vagy egy jabb keletil,
keleti és nyugati populaciok keveredésének eredménye,
vagy a manysik visszatiikroznek egy olyan Osi és egységes
proto-eurépai MtDNS génallomanyt (amiben az azsiai
tipusok is szerepeltek), ami kés6bb a jelentdsen
specializalodott a genetikai sodrodas hatasara.

Nganaszanok
Viszonylag kevés; 24 mintabol

S g it nganaszan
sikeriil a tablazatban (9. dabra) 2 333
szereplé ~eredményekhez jutni, ) 9’ )
igaz az észak-eurazsiai '

. , .. H 8,4
rénszarvasvadaszok kozvetlen
leszarmazottainak lélekszama Y 25
csupan  ~500 {6  jelenleg Z 4.2

(Derbeneva és m.tarsai 2002). 7. abra Haplocsoport
Ahhoz képest, hogy Szibéria megoszlas a ngana-
szivében  jarunk, meglepden szanok kozott
magas az U  haplocsoport (Derbeneva és
részaranya (25%), ezen belil az m.tarsai 2002.)

U4 83%-ot tesz ki, ami ugyan

gyakori a kozeli manysikban, de mint lattuk a balti—
finnekben ritka. A ritka U2-vel is talalkozunk, ami a
baskir, tatar, mordvin és udmurt mintakban is felfedezhetd.
Az U4 a manysikhoz €s a szomszédos ketekhez hasonloan
talan a paleolitikumi proto-eurazsiaiak jelenlétére utal az
Ob-Jenyiszej régioban. Ez egyébként gyakori a kozeli
Altaj-Szajan régioban is (18,5%).

Az H nyalab itt 8,4%-ot tesz ki, ennek a fele a ritka HS.
Talalkozunk a szintén eurdpai T és J nyaldbokkal is, illetve
a kutatok kimutattak egy olyan W haplocsoportotba tartozo
tipust is, amit eddig még nem detektaltak!

Bar kevés szamu eurdpai haplocsoporttal talalkozunk (H és
U) ezek viszonylag magas valtozatossdga megerdsiti ezek
proto-eurazsiai, tehat nem jabb keletl eredeztetését.

Az azsiai tipusok 62%-ot tesznek ki (C 33% és D 29%), de
a haplotipus valtozatossag alacsony.

Az egyediilallo eurdpai és azsiai tipusok kombinacidja és
azok eurazsiai szintli foldrajzi elosztasa alapjan a genetikai
nyomok az Ural hegység felé és azon tulra, illetve a
szomszédos szibériai teriiletek fel¢ (4zsiai tipusok)
mutatnak.

Ezek az eredmények megegyeznek az orosz antropologus
Bunak eredményeivel és elméletével, mely szerint e régid
benépesiilése inkabb egy korai kozel-keletrél kiinduld
expanzio eredménye, mintsem késébbi mongoloid és
europid népességek helyi talalkozasanak és keveredésének
kdszonhetd.



Az eurdpai és azsiai tipusok foldrajzi
megoszlasa az urali népességekben

Az azsiai haplocsoportok kelet-nyugati iranyt ndvekedése
és az eurdpai valtozatok ilyen irdnyt csokkenése
egyértelmiien megfigyelhetd (10. abra). Ez parhuzamban
all Karin Mark észt antropologus altal 0Osszeallitott
mongolid embertani jellegek valtozasat bemutatd grafikon
adatival (11. abra).

inari
lapp skolt
lapp

finn karél
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manysi

mar  ydmurt

mordvin

11. abra A mongoloid embertani jellegek valtozasa
(K. Mark)

nganaszan

8. abra Az europai(zold)/azsiai(piros) haplocsoportok megoszlasa az urali népességben

Az urdli nyelvek csaladfgja

Ha ezeket a genetikai adatokat az uradli nyelvek
csaladfajan abrazoljuk, hasonld tendenciat figyelhetiink

meg, mint az el6z6 génfrekvencia térképen (12. abra).
Ahogy haladunk a keletebbre €16 urali nyelvii populaciok
felé, ugy nd az azsiai jellegek aranya. A magyar népesség
azonban kivételt képez.

12. Abra Az eurépai/azsiai nyalabok megoszlasa az urili nyelvesaladon beliil



Klaszter analizis

A kovetkez6 abran a korabban ismetetetett haplocsoportok
alapjan megalkotott szarmazasfat 1athatjuk, kiegészitve par
referencia népességgel (13. abra). A sorrendet szemlélve
leolvashatdo az azsiai jellegek alapjan torténd sorrend
kialakulasa fentrél lefelé haladva. A lappok elkiiloniild
csoportja itt is megjelenik. Mint lathattuk, benniik az azsiai
nyaldbok alacsonyabb gyakorisaggal jelennek meg, de
egyedi eurdpai tipusosszetételik mégis kiilon csoportba
sorolja 6ket. A csaladfan torténd besorolasuk is kétséges,
bizonytalan, ezt jelzi a torzsfan torténd elhelyezkedésiik is.
A genetikai adatokon alapul¢ torzsfan a masodik elagazast
a finn-permi és ugor szamojéd nyelvek elvalasa jelenti,
ami nagyjabol megfelel a nyeli csaladfa elagazasanak. A
finn-permi csoportbdl 6nallé agként kivalik a finn-volgai
nyelvek aga, ami szintén megfelel a nyelvi csaladfanak.
Ezen beliil a volgai és balti finn nyelvii népességek
sz€tvalasztasa nem egyértelmtl, bar talan ezt a klasztert is

két részre lehet majd osztani tovabbi részletesebb
vizsgalatok utan.
Osszefoglalva; a lappok elkiiloniild csoportjai, a

permiektd]l élesen elvald finn-volgai nyelvek, valamint
hogy a fo6ldrajzilag a permiekhez kozel €16 marik és
mordvinok  inkabb a  balti  finnekhez,  tehat
nyelvrokonaikhoz  allnak  kozelebb,  valdsziniileg
Osszhangba hozhatok a nyelvi csaladfa rendszerével, az
azon abrazolt elvalasokkal, ezaltal mintegy alatamasztva a

UPGMA

két tudoményag eredményeit.

Hol vannak a magyarok? A hazai eredmények a finn-permi
nyelvii népességek kozott szorodnak szét a tilnyomorészt
europai tipusok talsilya miatt - egyiitt az ecurdpai
referencia népességekkel - és egyben ezért tavol esnek a
legkozelebbi nyelvrokonainktdl, a manysiktol, igy
egyediiliként ,kilognak” az elobb felallitott nyelvi-
genetikai parhuzamunkbol.

Az U4 haplocsoport gyakorisaga
Eurazsiaban

A kovetkezékben megvizsgalnank azokat a genetikai
markereket, melyek legnagyobb gyakorisaggal az urali
népességben talalhatoak, illetve hozza kothetoek.

Az U nyalab becsiilt életkora 50 000 év, ezen beliil az U4
alhaplocsoport megkozelitdleg 25-28 ezer éves. A
génfrekvencia térképrél leolvashatdo, hogy az U4
részaranya az U haplocsoporton beliil kelet felé nd,
maximumat észak-Szibéridban éri el 67,7%-al, de még
ezen tal is megfigyelhetd 33,3%-o0s gyakorisaggal az Altaj
térségében (14. abra) (Malyarchuk és m.tarsai 2004.). Mint
a kordbbiakban lattuk, archaikus részét képezi a manysi,
ket és nganaszan népességeknek.

Ha felrajzoljuk az U4 genetikai halozatat Kelet-Europa,
Ural és Nyugat-Szibéria népességeivel, a kdvetkezd abrat
kapjuk (15. abra). Az U4 tovabbi 3 alcsoportra bomlik.
16 310-es ag foleg a szlav népességekhez kapcsolhato. A
16 134 és 16 362 egyiittes becsiilt életkora 23 000 év, ez
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13. Abra A vizsgalt népességek abrazolasa a klaszter analizissel készitett fan



94. abra Génfrekvencia térkép az U4 eloszlasarol

alapjan felsd paleolitikumi eredetiinek tételezhetd

fel. A kelet-eurdopai 16 362-es agbodl nyilik ki az

urali leszarmazas a MtDNS 16 113-as helyén
bekovetkezé mutacioval.

Becsiilt kora a tipusvaltozatossag alapjan 19 ezer

év, a felsé paleolitikum korszaka, ezen beliil az
eljegesedés maximuma.

A masik ritka U4 alcsoport a 16 311-es ag, benne manysi,
ket, nyenyec és egyéb kelet-europai populaciok (mari,
csuvas, ¢s komi-ziirjén), becsiilt kora 6500 év. Valamivel
késébbi a 16 189-es ag az 5600 évével, benne a manysi,
ket és nganaszan mintdkkal. A harmadik komi, mordvin és
csuvas ag, a 16 261-es, 5200 éves. Ezen utobbi agak jelzik
a tovabbi kibontakozasat a Volga-Ural régié finnugor
népességének a neolitikum alatt.

Az elébbiekben ismertetett haplocsoportok elagazasa tehat
a fels6-paleolitikumban kezd6dott mintegy 23 ezer éve. Az
ebben az iddszakban megjelend vadaszok hozhattak
magukkal ezeket a géneket, akik egészen a Kelet-Uralig
kialakitottak  sajatos  kultirajukat  (régészet). Az
antropologiai adatok is meger6sitik, hogy izolacids
mechanizmusok jatszodtak le, a 16 113-as ag illetve a H
haplocsoport sajatos, egyedi tipusa a manysikban
(Debreneva €s m.tarsai 2002.) is ezt mutatja. Ez a jelenség
késébb is megismétlddott, ami a 16 311-es és 16 189-es
agakon lathato. Erdekes, hogy a 16 311-es tipus alacsony
frekvencidval, de jelen van a nyenyecektdl egészen dél-
Szibéria népességeiig, ez akar azt is jelentheti, hogy ennek
a leszarmazasnak a hordozoi részt vettek abban a
migracidoban 3-4 ezer évvel ezel6tt, ami az urali populacié
szétszorodasat jelentette Eszak-Europabol Dél-Szibériig,
amely altal eurdpai komponensek is keriiltek az itt €16
népcsoportokba (példaul az egyedi manysi H marker is).

A honfoglalok két darab U4 tipusa (Tomory €s m.tarsai
2007.) nem tartozik az el6bb ismertetett csoportok
egyikébe sem.

Az U7 és a J2 jelenléte a manysikban, vagy a ketekben és
nganaszanokban el6fordul6 ritka W haplocsoportok inkabb
az andronovoi kultura vagy egyéb déli sztyeppei népek

Kelet- Balti Volga- FEszak-  Dél-
Eurépa régio Ural nyugat Szibéria
régié Szibéria

lenyomatat bizonyitjadk, mint a kozel-keleti migraciot
(Debreneva és m.tarsai 2002.).

Osszegezve elmondhatd, hogy az északnyugat-szibériai
populédcidk Osszetett genetikai struktiraval rendelkeznek.
Ez a specifikacio az izolacionak az eredménye, valamint a
déli sztyeppei csoportokkal val6 kapcsolatoké.

A sajatos MtDNS leszarmazasok a manysikban, ketekben
és nganasztanokban helyi fejlédés folyomanya, nem pedig
keleti €s nyugati hatasok Osszessége, eredfje. A
génallomanyuk dontd részét pedig a kelet—eurdpai
finnugor populaciokban is meglévo tipusok alkotjak.

A legljabb embertani vizsgalatok szerint a modern urali
népcsoportok  visszavezethetok egy 6si proto-urali
populdciéra, melynek jellemvonasai tovabb ¢élnek a
keveredés ellenére a mai leszarmazottaikban, illetve
szamos torok nyelvii csoport is ebbdl az 6si kdzosségbol
szakad ki (pl. jukagirok). Ez parhuzamba allithat6 Bunak
elméletével, aki szerint az urdli embertani tipus egy olyan
proto-azsiai elem, mely azel6tt agazott el a mongol agtol,
mieldtt kialakultak volna a jellegzetes mongolid
karakterek. A MtDNS elemzés alatamasztva ezt a proto-
(eur)azsiai jelleget, kimutatja azt is, hogy valdoban
tartalmaznak ezek a finnugor, urali népességek olyan
mongolid/azsiai komponenseket, melyek jelen vannak
Eszak-Szibériaban és Kozép-Azsidban, de ezek nem
tartalmaznak semmilyen archaikus elemet, alacsony a
valtozatossaguk, és megtalalhatok kelet-Eurdpa egyéb
népességeiben (A, F, C, Z, D, G, M*) is. Tehat inkabb tjabb
keletiiek.
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15. abra Az U4 haplocsoport genetikai hal6zata. (Malyarchuk és m.tarsai 2004.) A H4 és a H7 a

honfoglalékban analizalt tipusok helyét mutatja.

Az U5b1b1 haplocsoport gyakorisaga
Eurazsidban

A sajatos lapp genetikai mintdzatrol mar volt sz6 a

korabbiakban. Az eurazsiai értékeket a 16. dbra mutatja
be.

Az US5Sblbl nyugat- vagy dél eurdpai eredetli ¢és
valdszintleg szintén keletrél érte el Eszak-Skandinaviat,
mivel a pl. a németekben nem mutattak ki. Lehetséges,
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16. abra A lapp minta szazalékos gyakorisaga (Tambets és m.tarsai 2004.)
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hogy még a finnugor nyelvli népességek feltételezett
szétvalasa  elott  keletkezett. A magyarokban
megkozelitéleg 0,9%-os gyakorisagt, a honfoglalokban
még nem sikeriil kimutatni. Erdekes jelenség, hogy a tavoli
jakutokban viszont felfedezték.

A T1 haplocsoport a sarkkori urali
népességekben

Az északi  népességek  tanulmanyozésa  soran
korvonalazodik egy nagyobb részben az uraliakhoz
kapcsolhat6 alcsoport, a T1 jelenléte is. A magyarok koziil
a székely minta hordozza nagyobb aranyban. Részletesebb
vizsgalata a jovo feladatat képezi.

Néhany sz6 a férfiakrol

Az Y - kromoszoma vizsgalatok egyértelmiien kimutattak
a Tat polimorfizmus C alléljanak nagyaranyl jelenlétét
lényegében az Osszes urdli népességben. fgy a férfiak
esetében sokkal egyszerlibb a ,képlet”, mint az anyai
leszarmazasi vonalakon, ahol ilyen egyértelmii urali
migracios marker nem volt kimutathat6. A Tat-C
magyarokban csupan 0-1%-ban mutathaté ki (eurdpai
atlag). A honfoglalok analizalt csontmintaiban sikeriilt
kimutatni (Csanyi és m.tarsai 2008.). Ennek eredete
azonban  tovabbi  kutatast igényel, hiszen az
archeogenetikai vizsgalatok a bels6 azsiai hunok kozott is
analizaltak (C.Keyser-Tracqui és m.tarsai 2004.) ennek
jelenlétét, akikkel a honfoglalok régészeti hagyatéka is
kapcsolatba hozhaté (lasd Erdy Miklés  kutatasi
eredményei). A szélesebb kori vizsgalat sziikségességét
megerdsiti, hogy a X.-XI. szdzadi népességben 1évé U
haplocsoport és alcsoportjai (Tomory és m.tarsai 2007.)
inkabb a mai torok nyelvii népekhez (tatar, baskir, csuvas)
kotheték az Ural foldrajzi kornyezetében, mint ott €16
nyelvrokonainkhoz (az ébra nincs bemutatva.) az eddigi
vizsgalatok szerint. De ez egy masik tanulmany témaja
maAr.

Osszegzeés

A mitokondrialis DNS vizsgalatokon alapuld genetikai
adatok részben Osszhangba hozhatok a nyelvi csaladfa
elrendezésével.

Az urali nyelvcsalad népességéhez kothetd
genetikai markerek: U4, USb1b1 valamint a T1.
Az antropologiai és genetikai adatok egyarant tdmogatjak
egy paleolitikumi eredetli proto-urali/proto-eurazsiai
népesség létezését, melynek bioldgiai jegyei utddaikban is
részben kimutathatok, bar a keveredés és a genetikai
sodrodas a kisebb populaciok génallomanyat (pl. lapp,
nganaszan) jelentdsen atalakithatta.

A korabbi megallapitast megerdsitendé (Sajantila és
m.tarsai  1995.) megallapithatd, hogy a haplocsoport
leszarmazas inkabb a mélyebb tdrténeti korok
népmozgasainak feltérképezésére alkalmas, hiszen az
evolucios rata alapjan évtizezredekrdl beszéliink ebben az
esetben. A génfrekvenciak Osszehasonlitdsa pedig jobb
eszkdznek Dbizonyul olyan idémélységben torténd
kutatasara, mint a nyelvtorténet (kb. 1-5000 év) (lasd urali
népek bemutatott szarmazasfaja).

sajatos

A magyar populacio és a tobbi urali nyelvcsalad népessége
kozott MEDNS  szinten sem  sikeriilt szignifikans
kapcsolatot kimutatni a kutatoknak.
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