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A 10–11. SZÁZADI KÁRPÁT-
MEDENCEI KÖZNÉP ANYAI 
VONALAINAK JELLEMZÉSE 

ARCHEOGENETIKAI 
MÓDSZEREKKEL

K I V O N A T :  A 9. században nomád magyar törzsek csoportjai érkeztek a 
Kárpát-medencébe. Ez az esemény alapvető fontosságú Magyarország történel-
mében, azonban a 10-11. századi magyarság etnikai eredete máig tisztázatlan. 
A temetkezési jellemzők és régészeti mellékletek alapján egy elit társadalmi ré-
teg megkülönböztethető a honfoglalás kori nagyobb, köznépi rétegtől, de e két 
csoport genetikai rokonságáról keveset tudunk. Az eddigi genetikai vizsgálatok 
leginkább az elit réteg vizsgálatára koncentráltak, ezért tanulmányunkban a 
köznépi réteg filogeográfiai eredetének vizsgálatát, valamint e két csoport ge-
netikai összetételének összehasonlítását tűztük ki célul. 202 maradvány teljes 
mitokondriális genomszekvenciáját határoztuk meg, amelyek többsége a 10-
11. századi Kárpát-medence köznépi rétegéhez tartozott. A populációgenetikai 
vizsgálataink jelentős különbségeket tártak fel a két magyar csoport között, és a 
köznépi populációt archaikus európai populációkkal csoportosították, ez pedig 
arra utal, hogy a köznépi réteg helyben élő populációk leszármazottja lehet. Az 
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elit és a köznépi rétegek megosztott alhaplocsoportjai azonban a két csoport 
közötti keveredésre utalnak.
K U L C S S Z A VA K :  archeogenetika, populációgenetika, filogenetika, etnogen-
ezis, mitokondriális DNS

Bevezetés1

Az első, archaikus DNS-ből kinyert adatokat több, mint 30 éve publikálták. Ez 
alatt az idő alatt a polimeráz láncreakcióval (PCR), majd az újgenerációs szek-
venálás (NGS) megjelenésével érkezett módszertani újítások lehetővé tették a 
kutatóknak, hogy megértsék az archaikus DNS molekuláris jellemzőit, és akár 
teljes genomokat is rekonstruáljanak egykor élt szervezetekből (Orlando et al. 
2021).

A magyarság etnogenezisének kutatása a tudományos közösség összefo-
gását igénylő kihívás. Az archeogenetika viszonylag új tudományág, de a ré-
gészeti anyagok genetikai vizsgálata alapvető adatokat szolgáltat az őstörténeti 
kutatásokhoz, új lehetőséget adva a múltbeli populációk és etnikai csoportok 
genetikai és történeti kapcsolatainak vizsgálatára, valamint a népességtörténeti 
folyamatok, keveredések, vándorlások vizsgálatára.

 A forrásadatok korlátozott mennyisége és a sokszor egymásnak ellentmon-
dó kutatási eredmények miatt a magyarság eredete és a magyarság etnogenezise 
továbbra is az egyik legvitatottabb kérdés. Korábbi munkánk során elsősorban 
a honfoglalás kori szállási (elit) temetők genetikai kapcsolatait derítettük fel 
régészeti genetikai módszerekkel. Ezeknek a temetőegyütteseknek a nagy fel-
bontású teljes mitogenom-analízise azt mutatta, hogy a honfoglalók anyai ágú 
vonalai visszavezethetők az eurázsiai sztyeppe távoli részeire: egyharmaduk Kö-
zép-Belső-Ázsia területéről származott, kétharmaduk pedig a bronzkori Pontu-

1 A tanulmány alapját képező publikáció: Maár et al. 2021



69

A  1 0 – 1 1 .  S Z Á Z A D I  K Á R P Á T - M E D E N C E I  K Ö Z N É P  A N Y A I  V O N A L A I N A K . . .

si-Kaszpi sztyeppe poltavka-potakovka-szrubnaja kultúráira vezethető vissza. 
A mai népességek közül legnagyobb genetikai hasonlóságot a volgai tatárokkal 
mutatták (Neparáczki et al. 2018). Az apai ágú vonalak vizsgálatai ugyanezt az 
eredményt adták (Neparáczki et al. 2019). Felvetődött a kérdés, hogy ezek az 
adatok milyen mértékben érvényesek a Kárpát-medence teljes honfoglalás kori 
népességére. Hogy ezt a kérdést megválaszoljuk, vizsgálatainkat kiterjesztettük 
a 10. századi nagyobb sírszámú falusi temetőire, melyek a régészek szerint a 
honfoglalás kori köznépet rejthetik.

Anyagok és módszerek

Szemben a magyar honfoglaló elitet reprezentáló, jellegzetes sírmellékletek-
kel rendelkező 10. századi kis temetőkkel, a régészek a 10-11. századi nagy, 
szegényes sírokat – melyek az elitre jellemző mellékleteket csak elvétve tartal-
maznak – a magyar köznéphez tartozónak határozták (Szőke 1962). Vizsgála-
tunkhoz tíz köznépi réteghez köthető régészeti lelőhelyről (1. ábra) összesen 
229 emberi maradványból vettünk sziklacsontot, vagy ahol ezek nem voltak 
elérhetők, fogakat. Törekedtünk a reprezentatív mintavételre, így a temetők 
minden részéből választottunk sírokat, beleértve a sírmelléklettel rendelkező 
és melléklet nélküli férfiakat és nőket, valamint minden antropológiai típust. 
Az egyes temetőkből begyűjtött, feldolgozott és elemzett minták számát az 1. 
táblázat foglalja össze.



M A G Y A R  Ő S T Ö R T É N E T I  M Ű H E L Y B E S Z É L G E T É S  I I .

70

1.
 á

br
a:

 A
 v

iz
sg

ál
t k

öz
né

pi
 te

m
et

ők
 e

lh
el

ye
zk

ed
és

e.
 A

 m
in

ta
sz

ám
 n

ag
ys

ág
a 

a 
te

m
et

ő 
ne

ve
 m

el
le

tt
 v

an
 fe

ltü
nt

et
ve

, z
ár

ój
el

-
be

n.



71

A  1 0 – 1 1 .  S Z Á Z A D I  K Á R P Á T - M E D E N C E I  K Ö Z N É P  A N Y A I  V O N A L A I N A K . . .

Régészeti 
lelőhely

Temető 
típusa, kor-

szakolás
Sírszám

Kivá-
lasztott 
minták 
száma

Tanul-
mányban 

közölt 
mitogeno- 

mok 
(Dúsítás 

vagy WGS)

Koráb-
ban 

publikált 
mitog-

enomok 
száma

Ana-
lizált 

minták 
száma

Sárrétudvari- 
Hízóföld

10. századi 
köznépi 262 32 31 (dúsítás) 8 39

Püspökladány- 
Eperjesvölgy

10–12. szá-
zad köznépi 637 36 31 (dúsítás)   31

Ibrány- 
Esbóhalom

10–11.  
századi 
köznépi 

269 32 26 (dúsítás)   26

Homokmégy- 
Székes

10–11. szá-
zadi köznépi 206 36 34 (dúsítás)   34

Magyarhomo-
rog-Kónya-

domb

10–11. szá-
zadi köznépi 523 27 25 (dúsítás) 1 26

Magyarhomo-
rog-Kónya-

domb

10. századi 
elit 17 14 14 (dúsítás)   14

Vörs-Papkert B

8–9. századi

716

Avar kor: 9 8 (dúsítás)   8

9–11.  
századi

Karoling- 
kor: 11 11 (dúsítás)   11

10–11. szá-
zadi köznépi 

Honfogla-
lás kor: 10 9 (dúsítás)   9

Nagytarcsa- 
Homokbánya

10–11.  
századi 
köznépi 

21 4 4 (WGS)   4

Szegvár- 
Oromdűlő

10–11.  
századi 
köznépi 

372 7 4 (WGS) 2 6

Szegvár- 
Szőlőkalja

10. századi 
köznépi 62 11 5 (WGS)   5

Orosháza- 
Görbicstanya

10. századi 
köznépi 3     1 1

Szabadkí-
gyós-Pálliget

10. századi 
köznépi 17     1 1

1. táblázat: Összegzés a tanulmányozott mintákról, temetőnkénti lebontásban.
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A mintavétel minden esetben sziklacsontból vagy fogból történt, mivel 
ezekben őrződik meg leginkább a DNS. Az elporított csontból különböző kémi-
ai eljárásokkal kinyertük az örökítőanyagot, melyből ezután Illumina szekvená-
ló rendszerrel kompatibilis újgenerációs könyvtárakat építettünk. A DNS-mo-
lekulák két végét minden mintánál egyedi indexkombinációkkal láttuk el, hogy 
az összevont szekvenálás után bioinformatikai módszerekkel el tudjuk egymás-
tól különíteni az egyéneket. Először alacsony lefedettségű shotgun szekvenálás-
sal megbecsültük a minták endogén (humán) DNS-tartalmát, majd a közel azo-
nos endogéntartalmú mintákat egyesítve hibridizációval mitogenom-dúsítást 
végeztünk. Ezután újgenerációs szekvenálással meghatároztuk az egyes minták 
mitokondriális DNS-ének teljes szekvenciáját, majd megállapítottuk az egyénre 
jellemző haplotípust és haplocsoportot.

Ahhoz, hogy a populációgenetikai vizsgálatainkat elvégezzük és az egyes 
haplocsoportok filogenetikai és filogeográfiai kapcsolatait elemezni tudjuk, lét-
rehoztunk egy, a mai eurázsiai populációk mitogenom-szekvenciáit, valamint 
ismert (közölt) archaikus mitogenomokat tartalmazó adatbázist is.

Eredmények és értékelésük

A fentebb felsorolt lelőhelyekről összesen 229 mintát gyűjtöttünk, de tech-
nikai okok és egyéb szakmai követelmények miatt a hibridizációs dúsítás és 
NGS-módszer alkalmazásával 189 archaikus mitogenom-szekvenciát határoz-
tunk meg, további 13-at teljes genomszekvenálásból nyertünk, így tanulmá-
nyunkban 202 új mitogenomot közöltünk.

Filogenetikai elemzés, egyes temetők haplocsoport-
összetétele

Az elkészített archaikus mitokondriális adatbázisból kiválasztottuk a vizsgál-
ni kívánt minta haplocsoportjával megegyező, valamint ahhoz legközelebbi 
haplocsoportú mintákat, majd számítógéppel filogenetikai fát építettük, amely 
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feltárja és vizualizálja a hasonló szekvenciák evolúciós kapcsolatát, a minták 
egymástól való filogenetikai távolságát és legvalószínűbb leszármazási viszo-
nyait. Mivel az egyes szekvenciákhoz tartozó egyének földrajzi származási helye 
ismert, így lehetőségünk nyílt a haplocsoportok földrajzi elterjedéséről is infor-
mációt nyerni. A legközelebbi szekvenciaegyezések a legtöbb esetben egy jól 
meghatározott földrajzi régióra mutattak, amelyet a 2. ábrán foglaltunk össze.

A filogenetikai fák feltárták, hogy a 182 köznépi anyai leszármazási vonal-
ból 23 egyértelműen Kelet-Eurázsiából, 107 pedig Nyugat-Eurázsiából szárma-
zik, míg 52 Eurázsia egész területén elterjedt. A nyugat-eurázsiai leszármazási 
ágak közül 11 elsősorban kaukázusi–közel-keleti eloszlású (2A. ábra).

2. ábra: A vizsgált köznépi réteg anyai leszármazási vonalainak filogeográfiai 

eredete különböző temetőkből. A nyugat-eurázsiai haplocsoportok rózsaszínnel, 

a kelet-eurázsiai haplocsoportok sárgával, az eurázsiai haplocsoportok zölddel, a 

kaukázusi–közel-keleti haplocsoportok pedig barnával vannak jelölve. (A) 182 ma-

gyar köznépi minta egyesített adatainak megoszlása az összes temetőből. (B–G) Az 

anyai leszármazások filogeográfiai megoszlása az egyes temetőkből: (B) Homok-

mégy-Székes (n = 34); (C) Püspökladány-Eperjesvölgy (n = 31); (D) Sárrétudvari-Hí-

zóföld (n = 39); (E) Ibrány-Esbóhalom (n = 26); (F) Magyarhomorog-Kónyadomb 

(n = 26, csak a köznépi temetőrészből vett mintákkal); (G) Vörs-Papkert-B (n = 28, 

beleértve a temetőből származó összes mintát).
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Populációgenetikai elemzés

Először összehasonlítottuk a honfoglalás kori elit és a köznép főhaplocso-
port-eloszlását (3. ábra). A két csoport főhaplocsoportok tekintetében elég 
heterogén (22, valamint 19 főhaplocsoport), azonban a két csoport haplocso-
port-összetétele jelentősen eltér. A kelet-eurázsiai főhaplocsoportok aránya a 
köznépben 7,69%, szemben az elit 19,64%-ával. Az elit réteg jóval több jelleg-
zetesen kelet-eurázsiai haplocsoportot tartalmaz (A, B, C, D, F, G és Y), míg a 
köznépnél csak a C és D fordul elő jelentős gyakorisággal, egyetlen B-haplocso-
port megjelenésével.

A köznép és elit populáció nyugat-eurázsiai haplocsoportjai szintén jelen-
tős különbségeket mutatnak: HV-, I-, M-, R-, U1-, U8- és W-haplocsoportok 

3. ábra: A honfoglaló elit populáció (n = 112) és a köznépi populáció (n = 182) fő-

haplocsoport- eloszlásának összehasonlítása. A kapcsos zárójelek a kelet-eurázsiai 

haplocsoportokat jelölik.
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mérsékelt gyakorisággal fordulnak elő a köznépnél, míg ezek teljesen hiányoz-
nak az elit populációból. Három haplocsoport (N, T1 és X), amelyek jellemző-
en Kelet- és Nyugat-Eurázsiában egyaránt elterjedtek, sokkal magasabb arányt 
mutatnak az elitben, mint a köznépben. Ennek az ellenkezője igaz a H és a T2 
esetében; a köznépi csoport körében a H a legelterjedtebb haplocsoport, míg 
az elit csoportban aránya lényegesen alacsonyabb. A T2 aránya a köznépben 
szintén magasabb, mint az elit populációban.

Mivel a vizsgált köznépi minták haplocsoport-összetétele jelentősen eltér 
az elitétől, megmértük a köznépi csoport genetikai távolságát az elittől, vala-
mint 87 egyéb publikált ősi eurázsiai populációtól. A 88 populáció főhaplocso-
port-frekvenciájából nyert PCA (4. ábra) rávilágít az elit és a köznép közötti 
genetikai távolságra. A köznép az európai felhő keleti oldalán csoportosult, a 
legközelebbi genetikai kapcsolatot baltikumi bronzkori populációkkal, baltiku-
mi vaskori populációkkal, baltikumi középkori populációkkal, Bell Baker Né-
metország és Bell Baker Nagy-Britannia bronzkori populációkkal mutatták, és 
nincs messze a sztyeppi kora-középső bronzkori populációktól. Ezzel szemben 
a honfoglaló elit az ókori európai és ázsiai populációk között helyezkedik el, és 
a hozzá legközelebb eső csoportok a szarmata vaskori népesség, a Tien Shan 
vaskori népesség, a Karasuk késő bronzkori népesség és két, a honfoglalókkal 
kapcsolatba hozható csoport (Csáky et al. 2020), a cisz-uráli középkori populá-
ció és az uyelgi transz-uráli középkori populáció. Ezt az eredményt más mód-
szerrel végzett elemzésünk is megerősítette.

Egy következő, általunk alkalmazott populációgenetikai módszer, az 
SHD-analízis is hasonló eredményeket adott, de új információkat is feltárt. Ez 
a módszer a populációkban előforduló azonos alhaplocsoportok alapján képes 
megbecsülni, hogy két populáció között történt-e keveredés, vagy valamikor a 
múltban rendelkeztek-e közös őssel. A honfoglaló elit és köznépi csoport közöt-
ti azonos alhaplocsoportok jelenléte a két populáció közötti keveredésre utal.
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Eredmények értékelése

Munkánk célja a 10-11. században a Kárpát-medencében élő honfoglaló köz-
nép genetikai jellemzése volt. A köznépi temetők haplocsoport-összetétele je-
lentősen eltér az elit temetők haplocsoport-összetételétől, mind a kelet-, mind 
a nyugat-eurázsiai haplocsoportok tekintetében, ez pedig arra utal, hogy a két 
csoport különböző ősöktől származott. A populációgenetikai elemzések egyér-
telműen az elit rétegtől jól elkülönülten csoportosították a köznépi populációt 
az ősi (vagy közel) ősi európai, valamint közel-keleti populációkkal. Ez arra 
utal, hogy a honfoglalás kori köznép nagy részét helyben élő egyének leszár-
mazottjai alkották, más szóval nagyon valószínű, hogy a honfoglalás előtt itt élt 
népességekből származtak.

Populációgenetikai vizsgálatainkból az is kiderült, hogy a különbségek el-
lenére a köznép és az elit rétegek keveredtek egymással. Ezt az azonos terminá-
lis alhaplocsoportok jelenléte jelzi. A kelet-eurázsiai haplocsoportok jelenléte 
egyértelmű jele annak, hogy a köznép keveredett keleti eredetű bevándorlók-
kal, valószínűleg a honfoglalás előtt már itt élt avarokkal, illetve a hódító elit-
tel. Ez a keleti hatás egyértelműen megkülönbözteti a köznépet a mai európai 
lakosságtól, így a mai magyaroktól is, akiknél a kelet-eurázsiai haplocsoportok 
jelenléte sokkal ritkább.

A még pontosabb következtetések levonásához további vizsgálatokra van 
szükség, beleértve a köznépi és elit temetők nagy felbontású teljes genomelem-
zését, valamint az avar kort megelőző, az avar kori és a későbbi Árpád-kori 
maradványok genetikai vizsgálatát. Ezen vizsgálatok elvégzése segítene ponto-
sítani a Kárpát-medence népesedéstörténetéről eddig ismert képet.
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