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T Ö R Ö K  T I B O R

POPULÁCIÓGENOMIKAI
EREDMÉNYEK A HUNOK,

AVAROK ÉS HONFOGLALÓK
SZÁRMAZÁSÁRÓL

K I V O N A T :  A Kárpát-medencében feltárt hun, avar és honfoglalás korsza-
kokból származó 6 emberi maradvány teljes genomszintű elemzésével a je-
lenleg elérhet legnagyobb pontossággal sikerült rekonstruálni ezen korszakok 
népességtörténetét. A vizsgált minták teljes örökítanyag-készletét a legmoder-
nebb számítógépes algoritmusok segítségével hasonlítottuk össze közel  
si mintáéval, valamint Eurázsia összes ma él népcsoportjának genomjával. 
Mindhárom korszakból sikerült azonosítani az els generációs bevándorlókat, 
a helybeli slakosokat és az ezek keveredésébl leszármazottakat. Az eredmé-
nyek azt igazolták, hogy az európai hunok egy része ázsiai hun felmenktl 
származott, másik része pedig az útközben integrált szarmata és germán ele-
mekbl állt. A bevándorló avar elit genomösszetétele egyértelműen si mongó-
liai eredetre utalt, és a zsuanzsuan származás elméletét támogatta. A honfoglaló 
bevándorlók legnagyobb csoportja a manysik seinek korai szarmatákkal és 
korai hunokkal történ keveredésbl származott.
K U L C S S Z A VA K :  archaikus DNS, genomanalízis, fkomponens-elemzés, 
qpAdm



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 .

12

A népvándorlás kori genomprojektünkben 6 egyén teljes genomszintű 
vizsgálatát végeztük el a következ történeti korszakokból: az 5. századi hun 
korszakból  minta, a -. századi avar korszakból 4 minta, a . századi 
honfoglaló elit temetibl 4 minta, a -. századi honfoglalás kori közné-
pi temetkbl 6 minta genomját szekvenáltuk meg kétszeres átlagos lefedett-
séggel. A genomjainkat az adatbázisokban elérhet összes eurázsiai modern és 
archaikus genommal összehasonlítottuk, ez összesen  modern genomot 
jelent, melyek a ma él összes eurázsiai népcsoportot képviselik, valamint több 
mint  archaikus genomot, melyek ma már elég jól lefedik Eurázsia skortól 
a középkorig terjed korszakait (David Reich Lab ).

Az elemzésekhez az archeogenetikában szokásos módszereket használtuk. 
A közeli rokonokat PCAngsd-szoverrel azonosítottuk (Nyerki et al. ), 
és a további analízisekben csak egyetlen rokont hagytunk benn. Ezt követen 
genomjainkat összevontuk a teljes adatbázis több ezer genomjával, majd azokat 
hasonlóság szerint csoportosítottuk fkomponens-analízis (PCA) (Patterson 
et al. 6), unsupervised Admixture (Alexander et al. ) és Hierarchikus 
Ward Klaszterezés (Maechler et al. ) módszerekkel. Genomjaink szárma-
zását f és f4 statisztikákkal (Narasimhan et al. ), valamint qpAdm-szo-
verekkel (Harney et al. ) modelleztük. A források azonosítását követen a 
keveredések korát a DATES algoritmussal határoztuk meg.

A legtöbb genom az összes korszakból helyi, európai (Kárpát-medencei) 
eredetűnek bizonyult, de számos genom az Európa és Ázsia közötti átmeneti 
genetikai zónába térképezdött PCA-n. Az átmeneti zónák ázsiai végén három 
homogén populációt tudtunk azonosítani, amelyeket Conq_Asia_Core-nak, 
Avar_Asia_Core-nak és Hun_Asia_Core-nak neveztünk el, és amelyek egyér-
telműen a honfoglalók, avarok és hunok els generációs bevándorlóit képvi-
selték, mivel nem tartalmaztak friss európai keveredést. Az Európa és Ázsia 
közötti „átmeneti zónába” térképezd egyének felteheten európai és ázsiai 
sök keveredésébl származtathatók.

A honfoglalás kori bevándorlókat képvisel Conq_Asia_Core csoport gen-
omösszetétele a mai népességek közül a legnagyobb hasonlóságot a baskírok-
kal, valamint a szibériai és volgai tatárokkal mutatta. Az si népességek közül a 
Minuszinszki-medencében feltárt bronzkori Okunevo és Karasuk mintákhoz, 
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a Kazahszánban feltárt vaskori szakákhoz, a Tuva–Altáj vidékén és Mongólia 
nyugati felén feltárt ázsiai szkítákhoz, az Uráltól keletre feltárt szargat kultú-
ra tagjaihoz, valamint a Nyugat-Mongóliában feltárt Xiongnu mintákhoz ha-
sonlítottak legjobban (De Barros Damgaard et al. a). Ez arra utalt, hogy a 
honfoglalók sei esetleg kapcsolatba hozhatók az ázsiai szkítákkal és az ázsiai 
hunok szkítáktól származó csoportjával.

Az avar bevándorlókat képvisel Avar_Asia_Core csoport a mai népessé-
gek közül a legnagyobb hasonlóságot a jakutokkal, a khamnegán mongolokkal, 
a burjátokkal és a tuvaiakkal mutatta, az si népességek közül pedig a Bajkál-tó 
környékén feltárt si neolitikus mintákkal (Shamanka_Eneolithic, Lokomo-
tiv_Eneolithic) (De Barros Damgaard et al. b), valamint a Mongóliában 
feltárt bronzkori Slab Grave-kultúra tagjaival és az ennél atalabb Xiongnu és 
Xianbei mintákkal (Jeong et al. ). Ez az avar bevándorlók si mongóliai 
származására utal.

A hun bevándorlókat képvisel Hun_Asia_Core minták a mai népességek 
közül a legnagyobb hasonlóságot a kalmükökkel és a mongolokkal, az egykori 
népességek közül pedig a kési mongóliai Xiongnukkal, Xianbeiekkel, az Ural 
mellett feltárt európai hun és hun–szarmata mintákkal és egy Tian Shanban fel-
tárt hun kori mintával (De Barros Damgaard et al. a) mutatták. Megjegy-
zend, hogy a Makó-Mikócsahalom, Szarvas-Grexa és Sükösd-Ságod területén 
feltárt avar mintákhoz is nagyon hasonlítottak. Ez alapján a Hun_Asia_Core 
genomok legvalószínűbb származási helye is Mongólia lehetett.

A fenti három Asia_Core csoportba tartozó genomok hasonlóságát a felso-
rolt mai és si genomokhoz egy másik módszerrel, az úgynevezett unsupervi-
sed Admixture analízissel is megersítettük.

Mivel a genomok hasonlósága önmagában nem ad felvilágosítást a leszár-
mazási viszonyokról, azt további módszerekkel vizsgáltuk. A Conq_Asia_Core 
csoporttal legközelebbi evolúciós rokonsági viszonyban álló csoportokat 
f-outgroup statisztikával azonosítottuk. Azt találtuk, hogy k legközelebbi 
nyelvrokonainkkal, a manysikkal (vogulok), a szamojéd nyelvű nganaszanok-
kal, szelkupokkal és enyecekkel közös sökre vezethetk vissza, és ezek közül 
legutoljára a manysiktól válhattak külön. Ezért a további, nagyobb felbontású 
qpAdm-elemzésekbe a manysikat is bevontuk. Elször a távoli, vaskort megel-
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z korszakokból azonosítottuk a Conq_Asia_Core és a manysik seit. Azt kap-
tuk, hogy mindkét csoport közös se a kés bronzkori Mezhovskaya-kultúra 
(Allento et al. 5) és a nganasanok (szamojédek) keveredésébl származott, 
de a honfoglalók sei emellett egy altáji, mongóliai eredetű népességgel is keve-
redtek, ebbl azonban a manysik már kimaradtak, mert felteheten akkorra a 
két népesség már különvált egymástól. A Mezhovskaya-kultúra földrajzi hely-
zete alapján ez a bronzkori „proto-ugor közösség” az észak-kazakhsztáni step-
pe-erds steppe zónában élhetett az Uraltól keletre, ahonnan a manysik sei a 
vaskorban északra vándorolhattak, így megrizték bronzkori genomjukat. A 
vaskori és annál atalabb források vizsgálata azt mutatta, hogy a honfoglaló 
Conq_Asia_Core bevándorló csoport genomja 5% manysi, 5% szarmata és 
5% hun/Xiongnu keveredéseként modellezhet. Ez arra utal, hogy a honfog-
lalók sei továbbra is a steppezónában maradtak, ahol további népekkel keve-
redtek. A DATES algoritmus azt mutatta, hogy a szarmata keveredés i.e.  és 
44 között a korai szarmata periódusban történt, míg Xiongnu/hun keveredés 
i. sz.  és 46 között, az európai hunok kialakulásának idejében.

Az átmeneti zónába es honfoglaló egyének többségérl kimutattuk, hogy 
azok a bevándorló Conq_Asia_Core csoport és a helybeli Kárpát-medencei 
népesség keveredésébl származtak. Az átmeneti zóna egyéneinek körülbe-
lül negyede azonban teljesen eltér genetikai összetételt mutatott, azokat hun, 
Xiongnu, alán és avar genomokból tudtuk modellezni. Ez azt jelzi, hogy a hon-
foglalók nem csupán keveredtek a hunokkal, de jelents számú hun, avar és 
alán eredetű népességgel együtt érkeztek a Kárpát-medencébe.

Az Avar_Asia_Core bevándorlók genomját Xianbei és hun–szarmata ke-
veredésként tudtuk modellezni, és ez megersítette a mongóliai származást. 
Az átmeneti zónába térképezd avar genomoknak azonban csak körülbelül 
harmada volt visszavezethet az Avar_Asia_Core és a helybeliek keveredésére, 
a többségük hun és alán genomokból volt modellezhet. Ez arra utal, hogy az 
avarok vándorlásuk során jelents arányban asszimilálták az Európa keleti ré-
szén talált hun és alán eredetű népcsoportokat.

A Hun_Asia_Core egyének genomösszetételét ázsiai hunok és ázsiai szkí-
ták keveredéseként tudtuk modellezni, melyben az ázsiai hun genomok %-ot 
tettek ki. Mivel az ázsiai hunok is jelents szkíta–szarmata elemet tartalmaztak, 
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eredményeink alapján az európai hunok legalább egy részének sei ázsiai hu-
nok (Xiongnuk) lehettek. Az átmeneti zónába térképezd hun kori genomo-
kat Xiongnuk és szarmaták keveredéseként tudtuk modellezni, ez pedig szintén 
alátámasztja a fenti következtetést.

Az általunk vizsgált avar és honfoglalás kori genomok a nagy mintaszám, 
valamint a körültekint mintavétel miatt biztosan jól reprezentálják a két kor-
szak népességének összetételét. Ezért kijelenthet, hogy a nagy felbontású gen-
omelemzéseink a jelenleg elérhet legnagyobb pontossággal rekonstruálták 
ezen korszakok népességtörténetét. Eredményeink több eddig vitatott kérdést 
is segítenek megválaszolni.

A honfoglalók sei a kés bronzkorban tényleg közös népet alkottak a 
manysik seivel, ez pedig alátámasztja a korábban nyelvészeti adatokból re-
konstruált störténetet (Róna-Tas ). Ez a „proto-ugor” közösség azonban 
már a bronzkorban is a steppezónában nomadizált és a korai ázsiai szkíták közé 
tartozhatott. A „proto-ugor” shaza az Altáj-Ural közötti, mai Észak-Kazah 
steppe-erds steppe zónába tehet. Innen a manysik a vaskor elején északabbra 
költözhettek, míg a honfoglalók sei az erds steppén maradtak, ahol a szom-
szédos iráni szarmatákkal keveredtek. A keveredés akkor történhetett, amikor 
a korai szarmaták hatalma emelkedni kezdett és fokozatosan integrálták szom-
szédaikat, mieltt elfoglalták az egész pontusi-kaszpi steppét.

Amikor az északi Xiongnukat kiűzték Mongóliából, és azok elbb mint 
hun-szarmaták (Sergei Botalov elmélete), késbb mint európai hunok nyugatra 
költöztek, integrálták az útjukba es népeket, köztük az elmagyarokat. Innen 
származhat az störténeti és mitológiai hun hagyomány (Hóman 5), vala-
mint az els bolgár–török nyelvi hatások is.

Az avar vezet réteg biztosan Mongóliából származott. Az európai hun kor-
szak idején Ázsiában a Zsuanzsuan Birodalom az egykori Xiongnu Birodalom 
reinkarnációjának tekinthet, ugyanazon a területen, hasonló genetikai össze-
tételű népességgel. Amikor a türkök kiűzték az avarokat, azok Európában az 
európai hun birodalom maradék népességét integrálták. Adataink alátámaszt-
ják Hyun Jin Kim történész modelljét, aki szerint valószínűleg csak az európai 
hun maradványok vezet törzse cseréldött le avarra (Kim ). A kés avar 
korban a birodalom zsugorodásával ugyanaz a keverék népesség költözött be 
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a Kárpát-medencébe, mint korábban, miközben a korábbi hun maradványok 
másik része a korábbi uralkodó törzs ismételt felemelkedésével függetlenné vált 
(bolgár királylista, Hyun Jin Kim). A magyarokhoz ugyanaz a keverék népesség 
csatlakozhatott, mint a korábbi hun és avar bejövetelekhez.

Az ideköltöz hunok, avarok és honfoglalók mindegyike kisebbségben volt 
a helybeli népességhez képest, a Kárpát-medence lakosainak túlnyomó többsé-
ge európai bronzkori genommal rendelkezett, és az Árpád-korig igen hetero-
gén volt.
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