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TOROK TIBOR

POPULACIOGENOMIKAI
EREDMENYEK A HUNOK,
AVAROK ES HONFOGLALOK
SZARMAZASAROL

KIVONAT: A Karpat-medencében feltart hun, avar és honfoglalas korsza-
kokbol szarmazé 269 emberi maradvany teljes genomszintii elemzésével a je-
lenleg elérhet legnagyobb pontossaggal sikeriilt rekonstrudlni ezen korszakok
népességtorténetét. A vizsgalt mintak teljes orokitéanyag-készletét alegmoder-
nebb szamitégépes algoritmusok segitségével hasonlitottuk ossze kozel 3000
6si mintaéval, valamint Eurazsia 0sszes ma él6 népcsoportjanak genomjaval.
Mindharom korszakbdl sikeriilt azonositani az els6 generacios bevandorldkat,
a helybeli 6slakosokat és az ezek keveredésébdl leszarmazottakat. Az eredmé-
nyek azt igazoltdk, hogy az eurdpai hunok egy része azsiai hun felmendktdl
szarmazott, masik része pedig az utkozben integralt szarmata és german ele-
mekbdl allt. A bevandorlé avar elit genomosszetétele egyértelmiien 6si mongo-
liai eredetre utalt, és a zsuanzsuan szarmazas elméletét tamogatta. A honfoglal6
bevandorlék legnagyobb csoportja a manysik Gseinek korai szarmatakkal és
korai hunokkal torténé keveredésbol szarmazott.

KULCSSZAVAK: archaikus DNS, genomanalizis, f6komponens-elemzés,
qpAdm
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A népvandorlas kori genomprojektiinkben 269 egyén teljes genomszinti
vizsgalatat végeztiik el a kovetkezd torténeti korszakokbol: az 5. szazadi hun
korszakbdl 9 minta, a 7-9. szazadi avar korszakbdl 143 minta, a 10. szazadi
honfoglalé elit temetdib6l 48 minta, a 10-11. szdzadi honfoglalds kori kdzné-
pi temetékbdl 68 minta genomjat szekvenaltuk meg kétszeres atlagos lefedett-
séggel. A genomjainkat az adatbazisokban elérhetd 6sszes eurazsiai modern és
archaikus genommal 6sszehasonlitottuk, ez 6sszesen 1397 modern genomot
jelent, melyek a ma €16 6sszes eurazsiai népcsoportot képviselik, valamint tobb
mint 2000 archaikus genomot, melyek ma mar elég jol lefedik Eurazsia 6skortdl
a kozépkorig terjed6 korszakait (David Reich Lab 2020).

Az elemzésekhez az archeogenetikaban szokasos mddszereket hasznaltuk.
A kozeli rokonokat PCAngsd-szoftverrel azonositottuk (Nyerki et al. 2022),
és a tovabbi analizisekben csak egyetlen rokont hagytunk benn. Ezt kdvetéen
genomjainkat dsszevontuk a teljes adatbazis tobb ezer genomjaval, majd azokat
hasonldsag szerint csoportositottuk fékomponens-analizis (PCA) (Patterson
et al. 2006), unsupervised Admixture (Alexander et al. 2009) és Hierarchikus
Ward Klaszterezés (Maechler et al. 2018) modszerekkel. Genomjaink szarma-
zasat 3 és f4 statisztikakkal (Narasimhan et al. 2019), valamint qpAdm-szoft-
verekkel (Harney et al. 2021) modelleztiik. A forrasok azonositasat kovetéen a
keveredések korat a DATES algoritmussal hataroztuk meg.

A legtobb genom az dsszes korszakbol helyi, eurdpai (Karpat-medencei)
eredetlinek bizonyult, de szdmos genom az Eurdpa és Azsia kozotti dtmeneti
genetikai zonaba térképez6dott PCA-n. Az atmeneti zonak azsiai végén harom
homogén populaciét tudtunk azonositani, amelyeket Conq_Asia_Core-nak,
Avar_Asia_Core-nak és Hun_Asia_Core-nak neveztiink el, és amelyek egyér-
telmtien a honfoglaldk, avarok és hunok elsé generacids bevandorléit képvi-
selték, mivel nem tartalmaztak friss eurdpai keveredést. Az Eurdpa és Azsia
kozotti ,atmeneti zonaba” térképezddd egyének feltehetden eurdpai és dzsiai
0s0k keveredésébol szarmaztathatok.

A honfoglalas kori bevandorldkat képvisel6 Conq_Asia_Core csoport gen-
omosszetétele a mai népességek koziil a legnagyobb hasonlosagot a baskirok-
kal, valamint a szibériai és volgai tatarokkal mutatta. Az 6si népességek koziil a
Minuszinszki-medencében feltart bronzkori Okunevo és Karasuk mintikhoz,
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a Kazahszanban feltart vaskori szakdkhoz, a Tuva-Altdj vidékén és Mongolia
nyugati felén feltart azsiai szkitdkhoz, az Uraltdl keletre feltart szargat kultd-
ra tagjaihoz, valamint a Nyugat-Mongoliaban feltart Xiongnu mintakhoz ha-
sonlitottak legjobban (De Barros Damgaard et al. 2018a). Ez arra utalt, hogy a
honfoglalok dsei esetleg kapcsolatba hozhatdk az azsiai szkitakkal és az azsiai
hunok szkitaktdl szarmazé csoportjaval.

Az avar bevandorlokat képvisel6 Avar_Asia_Core csoport a mai népessé-
gek koziil a legnagyobb hasonldsagot a jakutokkal, a khamnegan mongolokkal,
a burjatokkal és a tuvaiakkal mutatta, az 6si népességek koziil pedig a Bajkal-t6
kornyékén feltart 6si neolitikus mintakkal (Shamanka_Eneolithic, Lokomo-
tiv_Eneolithic) (De Barros Damgaard et al. 2018b), valamint a Mongoliaban
feltart bronzkori Slab Grave-kultura tagjaival és az ennél fiatalabb Xiongnu és
Xianbei mintakkal (Jeong et al. 2020). Ez az avar bevandorldk 6si mongoliai
szarmazasara utal.

A hun bevandorldkat képvisel6 Hun_Asia_Core mintak a mai népességek
koziil a legnagyobb hasonlosagot a kalmiikokkel és a mongolokkal, az egykori
népességek koziil pedig a kés6i mongoliai Xiongnukkal, Xianbeiekkel, az Ural
mellett feltart eurépai hun és hun-szarmata mintékkal és egy Tian Shanban fel-
tart hun kori mintaval (De Barros Damgaard et al. 2018a) mutattak. Megjegy-
zendd, hogy a Mako-Mikdcsahalom, Szarvas-Grexa és Stikosd-Sagod teriiletén
feltart avar mintdkhoz is nagyon hasonlitottak. Ez alapjan a Hun_Asia_Core
genomok legvaldszintibb szarmazasi helye is Mongolia lehetett.

A fenti harom Asia_Core csoportba tartozé genomok hasonldsagat a felso-
rolt mai és 6si genomokhoz egy masik mddszerrel, az ugynevezett unsupervi-
sed Admixture analizissel is megerdsitettiik.

Mivel a genomok hasonldsaga 6nmagaban nem ad felvilagositast a leszar-
mazasi viszonyokrdl, azt tovabbi mddszerekkel vizsgaltuk. A Conq_Asia_Core
csoporttal legkozelebbi evoluciés rokonsagi viszonyban &ll6 csoportokat
f3-outgroup statisztikdval azonositottuk. Azt taldltuk, hogy 6k legkozelebbi
nyelvrokonainkkal, a manysikkal (vogulok), a szamojéd nyelv{i nganaszanok-
kal, szelkupokkal és enyecekkel kozos 6sokre vezethetok vissza, és ezek koziil
legutoljara a manysiktdl valhattak kiilon. Ezért a tovabbi, nagyobb felbontasu

qpAdm-elemzésekbe a manysikat is bevontuk. El6szor a tavoli, vaskort megel6-
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z6 korszakokbdl azonositottuk a Conq_Asia_Core és a manysik 6seit. Azt kap-
tuk, hogy mindkét csoport kozos 6se a késé bronzkori Mezhovskaya-kultira
(Allentoft et al. 2015) és a nganasanok (szamojédek) keveredésébdl szarmazott,
de a honfoglalok 6sei emellett egy altdji, mongoliai eredet(i népességgel is keve-
redtek, ebbdl azonban a manysik mar kimaradtak, mert feltehet6en akkorra a
két népesség mar kiilonvalt egymastol. A Mezhovskaya-kultura f6ldrajzi hely-
zete alapjan ez a bronzkori ,,proto-ugor kozosség” az észak-kazakhsztani step-
pe-erdds steppe zonaban élhetett az Uraltol keletre, ahonnan a manysik 6sei a
vaskorban északra vandorolhattak, igy megdrizték bronzkori genomjukat. A
vaskori és annal fiatalabb forrasok vizsgalata azt mutatta, hogy a honfoglald
Cong_Asia_Core bevandorlé csoport genomja 50% manysi, 35% szarmata és
15% hun/Xiongnu keveredéseként modellezhet6. Ez arra utal, hogy a honfog-
lalok Gsei tovabbra is a steppezdndban maradtak, ahol tovabbi népekkel keve-
redtek. A DATES algoritmus azt mutatta, hogy a szarmata keveredés i.e. 112 és
484 kozott a korai szarmata periddusban tortént, mig Xiongnu/hun keveredés
i. sz. 290 és 461 kozott, az eurdpai hunok kialakulasanak idejében.

Az atmeneti zénaba es6é honfoglalo egyének tobbségérdl kimutattuk, hogy
azok a bevandorlé Conq_Asia_Core csoport és a helybeli Karpat-medencei
népesség keveredésébdl szarmaztak. Az atmeneti zona egyéneinek koriilbe-
lil negyede azonban teljesen eltérd genetikai dsszetételt mutatott, azokat hun,
Xiongnu, aldn és avar genomokbdl tudtuk modellezni. Ez azt jelzi, hogy a hon-
foglalék nem csupan keveredtek a hunokkal, de jelent6s szamu hun, avar és
alan eredett népességgel egyiitt érkeztek a Karpat-medencébe.

Az Avar_Asia_Core bevandorlok genomjat Xianbei és hun-szarmata ke-
veredésként tudtuk modellezni, és ez megerdsitette a mongodliai szarmazast.
Az atmeneti zénaba térképez6dd avar genomoknak azonban csak koriilbeliil
harmada volt visszavezetheté az Avar_Asia_Core és a helybeliek keveredésére,
a tobbségiik hun és alan genomokbdl volt modellezhetd. Ez arra utal, hogy az
avarok vandorlasuk soran jelentds aranyban asszimilaltak az Europa keleti ré-
szén talalt hun és alan eredetii népcsoportokat.

A Hun_Asia_Core egyének genomdsszetételét azsiai hunok és azsiai szki-
tak keveredéseként tudtuk modellezni, melyben az azsiai hun genomok 80%-ot
tettek ki. Mivel az azsiai hunok is jelentds szkita—szarmata elemet tartalmaztak,
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eredményeink alapjan az eurépai hunok legalabb egy részének 6sei dzsiai hu-
nok (Xiongnuk) lehettek. Az atmeneti zénaba térképez6d6 hun kori genomo-
kat Xiongnuk és szarmatdk keveredéseként tudtuk modellezni, ez pedig szintén
alatamasztja a fenti kovetkeztetést.

Az altalunk vizsgalt avar és honfoglalas kori genomok a nagy mintaszam,
valamint a koriltekinté mintavétel miatt biztosan jol reprezentaljak a két kor-
szak népességének Osszetételét. Ezért kijelenthetd, hogy a nagy felbontasu gen-
omelemzéseink a jelenleg elérhetd legnagyobb pontossaggal rekonstrualtak
ezen korszakok népességtorténetét. Eredményeink tobb eddig vitatott kérdést
is segitenek megvalaszolni.

A honfoglaldk 6sei a késé bronzkorban tényleg kozos népet alkottak a
manysik 6seivel, ez pedig aldtdmasztja a korabban nyelvészeti adatokbdl re-
konstrualt storténetet (Rona-Tas 1999). Ez a ,,proto-ugor” kozdsség azonban
mar a bronzkorban is a steppezénaban nomadizalt és a korai azsiai szkitak kozé
tartozhatott. A ,,proto-ugor” 6shaza az Altdj-Ural kozotti, mai Eszak-Kazah
steppe-erdds steppe zonaba tehetd. Innen a manysik a vaskor elején északabbra
koltozhettek, mig a honfoglalok dsei az erd6s steppén maradtak, ahol a szom-
szédos irdni szarmatakkal keveredtek. A keveredés akkor torténhetett, amikor
a korai szarmatdk hatalma emelkedni kezdett és fokozatosan integraltak szom-
szédaikat, miel6tt elfoglaltak az egész pontusi-kaszpi steppét.

Amikor az északi Xiongnukat kitizték Mongo6liabol, és azok elébb mint
hun-szarmatdak (Sergei Botalov elmélete), késobb mint eurdpai hunok nyugatra
koltoztek, integraltdk az utjukba esé népeket, koztiik az elémagyarokat. Innen
szarmazhat az Gstorténeti és mitologiai hun hagyomany (Héman 1925), vala-
mint az els6 bolgar-t6rok nyelvi hatasok is.

Az avar vezetd réteg biztosan Mongoliabol szarmazott. Az eurépai hun kor-
szak idején Azsidban a Zsuanzsuan Birodalom az egykori Xiongnu Birodalom
reinkarnaciojanak tekinthetd, ugyanazon a teriileten, hasonld genetikai 6ssze-
tételt népességgel. Amikor a tiirkok kitizték az avarokat, azok Eurépaban az
eurdpai hun birodalom maradék népességét integraltak. Adataink alatamaszt-
jak Hyun Jin Kim torténész modelljét, aki szerint valdszintileg csak az eurdpai
hun maradvanyok vezetd torzse cserélédott le avarra (Kim 2013). A késo avar
korban a birodalom zsugorodasaval ugyanaz a keverék népesség koltozott be
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a Karpat-medencébe, mint korabban, mikozben a korabbi hun maradvanyok
masik része a korabbi uralkod¢ torzs ismételt felemelkedésével fiiggetlenné valt
(bolgar kiralylista, Hyun Jin Kim). A magyarokhoz ugyanaz a keverék népesség
csatlakozhatott, mint a kordbbi hun és avar bejovetelekhez.

Az idekoltdz6 hunok, avarok és honfoglalok mindegyike kisebbségben volt
a helybeli népességhez képest, a Karpat-medence lakosainak tilnyomo tobbsé-
ge eurdpai bronzkori genommal rendelkezett, és az Arpad-korig igen hetero-

gén volt.
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