




Késő rézkori temetkezések 
régészeti és bioarcheológiai elemzése

Archaeological and Bioarchaeological Studies 
on Late Copper Age Burials





Késő rézkori temetkezések 
régészeti és bioarcheológiai elemzése

Archaeological and Bioarchaeological Studies 
on Late Copper Age Burials

Szerkesztő:
Bondár Mária

Közreműködő szerzők:
Bondár Mária, Demény Attila, Farkas Csaba, Gál Erika, Gerber Dániel, 

Gugora Ariana, Hegyi István, Horváth Anikó, Jakucs János, Köhler Kitti, 
Marton Tibor, Oross Krisztián, Palcsu László, Rácz Piroska, 

Somogyi Krisztina, Somogyvári-Lajtár Enikő

HUN-REN Bölcsészettudományi Kutatóközpont, Régészeti Intézet
MTA Kiváló Kutatóhely

Budapest 2023



A kötet megjelenését támogatta:
A Nemzeti Kutatási, Fejlesztési és Innovációs Hivatal K-128413, 

A Kárpát-medence késő rézkori temetkezéseinek komplex elemzése és a 
MEC K_140620, Késő rézkori temetkezések a Kárpát-medencében – 

Régészeti és bioarchaeológiai elemzések új eredményei című pályázata

Borító:
Fent: mintavétel a HUN-REN BTK AGI-ban; réz karperec (Balatonlelle-Rádpuszta 415. sír); 

kettős temetkezés (Balatonszentgyörgy-Faluvégi-dűlő 2. lh. 774. sír)
Lent: DNS spirál (https://www.dreamstime.com/royalty-free-stock-image-dna-molecules-beautiful-

background-image34490806); gagát gyöngy (Balatonlelle-Rádpuszta 415. sír); 
a gyöngy mikroszkópos felvétele; gyöngysor (Budakalász-Luppa-csárda 128. sír); 

gyermeksír részlete (Balatonlelle-Rádpuszta 415. sír).

Technikai szerkesztő: Vajda Olga
Angol fordítás: Seleanu Magdaléna

ISBN 978-615-5766-64-0

© HUN-REN Bölcsészettudományi Kutatóközpont, Régészeti Intézet, 2023
© Archaeolingua Alapítvány, 2023

© Szerzők, 2023
© Grafikusok, fotósok, számítógépes grafika és 3D rekonstrukció készítői, 2023

© Seleanu Magdaléna, 2023

Minden jog fenntartva. Jelen könyvet, illetve annak részeit tilos reprodukálni, adatrögzítő rendszerben tárolni, 
bármilyen formában vagy eszközzel – elektronikus úton vagy más módon – közölni a kiadó engedélye nélkül.

2023

ARCHAEOLINGUA ALAPÍTVÁNY
H-1067 Budapest, Teréz krt. 13.

www.archaeolingua.hu
Felelős kiadó: Jerem Erzsébet

Borítóterv: Kaszta Móni
Tipográfi a és nyomdai előkészítés: Kovács Rita

Nyomda: Prime Rate Kft. Budapest



Tartalomjegyzék / Contents

BONDÁR MÁRIA
Előszó  ...........................................................................................................................................  7
Introduction  ................................................................................................................................  10

BONDÁR MÁRIA
Kutatástörténet – másképp. A reformkortól a bioarcheológiáig  .................................................  15
Research history with a diff erent perspective. From the Age of Reform to bioarchaeology  ......  44

BONDÁR MÁRIA
A temetkezések katalógusa  .........................................................................................................  49
Catalogue of burial sites  ...........................................................................................................  262

  1. Győr-Moson-Sopron vármegye  ................................................................................  53
  2. Vas vármegye  ...........................................................................................................  58
  3. Veszprém vármegye  .................................................................................................  62
  4. Zala vármegye  ..........................................................................................................  71
  5. Komárom-Esztergom vármegye  ...............................................................................  83
  6. Fejér vármegye  .........................................................................................................  99
  7. Tolna vármegye  ......................................................................................................  100
  8. Baranya vármegye  ..................................................................................................  107
  9. Pest vármegye  ......................................................................................................... 119
10. Budapest  .................................................................................................................  135
11. Bács-Kiskun vármegye  ...........................................................................................  143
12. Csongrád-Csanád vármegye  ...................................................................................  148
13. Békés vármegye  .....................................................................................................  156
14. Jász-Nagykun-Szolnok vármegye  ..........................................................................  157
15. Heves vármegye  .....................................................................................................  158
16. Nógrád vármegye  ...................................................................................................  161
17. Borsod-Abaúj-Zemplén vármegye  .........................................................................  162
18. Szabolcs-Szatmár-Bereg vármegye  ........................................................................  174
19. Hajdú-Bihar vármegye  ...........................................................................................  179

BONDÁR MÁRIA – SOMOGYI KRISZTINA
20. Somogy vármegye  ..................................................................................................  181

BONDÁR MÁRIA
Irodalom / References  ...............................................................................................................  269

BONDÁR MÁRIA
A temetkezési kategóriák és a temetési rítusok látható elemei  .................................................  303
Burial categories and the archaeologically visible elements of the mortuary rites  .................  330

RÁCZ PIROSKA
Dunántúli késő rézkori temetkezések embertani vizsgálatának főbb eredményei  ...................  339
The main results of the osteoarchaeological study of the Late Copper Age burials 
of Transdanubia  ........................................................................................................................  412



6 Bondár Mária

GÁL ERIKA
Dunántúli késő rézkori temetkezésekben talált állatcsontleletek vizsgálatának 
főbb eredményei  .......................................................................................................................  423
Main results of the analyses of animal bones from Late Copper Age burials 
in Transdanubia  ........................................................................................................................  452

MARTON TIBOR
Pattintott kőeszközök késő rézkori temetkezésekben  ...............................................................  455
The chipped stones from the Late Copper Age burials  .............................................................  478

JAKUCS JÁNOS
Az alkalmazott mintavételi stratégia elméleti megfontolásai és gyakorlati kivitelezése  .........  481
Theoretical and practical considerations of the employed sampling strategy  .........................  490

OROSS KRISZTIÁN – JAKUCS JÁNOS – SOMOGYI KRISZTINA – 
RÁCZ PIROSKA – KÖHLER KITTI – BONDÁR MÁRIA

A Baden-komplexum síregyütteseinek abszolút kormeghatározása 
a Kárpát-medence nyugati területein  ........................................................................................  493
The absolute chronological dating of the funerary contexts of the Baden complex 
in the western Carpathian Basin  ..............................................................................................  554

GERBER DÁNIEL
Az archeogenomikai vizsgálatok múltja, jelene és jövője Magyarországon  ............................  557
Archaeogenomic studies in Hungary. Past, present and future  ................................................  589

DEMÉNY ATTILA – GUGORA ARIANA – SOMOGYVÁRI-LAJTÁR ENIKŐ – 
FARKAS CSABA – HEGYI ISTVÁN – PALCSU LÁSZLÓ – HORVÁTH ANIKÓ

Rézkori temetők csontvázleleteinek stabilizotóp-geokémiai elemzése  ....................................  591
Stable isotope analyses of Late Copper Age burials  ................................................................  610

BONDÁR MÁRIA
Epilógus. A késő rézkori temetkezések elemzésének 
fontosabb eredményei, tanulságai és jövője  .............................................................................  613
Epilogue. The most important insights drawn from the study 
of Late Copper Age burials and potential directions for future studies  ...................................  624

A kötet szerzői / List of Contributors  .................................................................................................  631



AZ ARCHEOGENOMIKAI VIZSGÁLATOK MÚLTJA, JELENE ÉS 
JÖVŐJE MAGYARORSZÁGON

GERBER DÁNIEL

Mi az archeogenomika?

Az archeogenetika az egykor élt élőlények örökítőanyagának a vizsgálatával foglalkozó tudományterület. 
1984-ben két biológus, Allan C. Wilson és Svante Pääbo által jegyzett cikkek megjelenésével született 
meg, amelyek bizonyították a DNS fennmaradását történeti és régészeti korú leletekben (Higuchi et 
al., 1984; Pääbo, 1985). Az archeogenetikai módszertan és a területhez tartozó perspektívák hatalmas 
változáson mentek át az elmúlt csaknem négy évtizedben. Mára a genom néhány apró szegletét, ezek 
közül a leggyakrabban az anyától örökölt sejtszervecske, a mitokondrium saját DNS-állományát célzó 
archeogenetika helyét átvette az archeogenomika, ami már a teljes sejtmagi genomot is vizsgálja, és 
elengedhetetlen eszközzé vált nem csak a régészet, hanem a biológia számára is, amelyért méltán 
osztották ki 2022-ben az orvosi-élettani Nobel-díjat a svéd–észt származású Svante Pääbonak.

Az archeogenomika legismertebb eredményei egyes (emberi) népcsoportok eredetéről szólnak, és bár 
valóban ez a terület teszi ki a nagyobbik részét a jelenleg is zajló kutatásoknak, számos egyéb vizsgálati 
mélység létezik a tudományterületen belül, többek között kórokozók evolúciójának nyomon követése, 
funkcionális gének, mint például az immunrendszerhez kötött genetikai variánsok fejlődésének térben és 
időben való közvetlen monitorozása, vagy akár a faunisztikai és fl orisztikai mérések barlangi üledékhez 
kötött DNS-maradványok által (Orlando et al., 2021). A lehetőségek tárháza szinte kimeríthetetlen, 
és ez a vizsgálható időtávlat minél messzebbre való kitolásával egyre csak bővül. Ennek ellenére a 
lehetőségek határait is érdemes megismerni: a DNS egy rendkívül sérülékeny molekula, így nem csoda, 
hogy az első archeogenetikai eredményekig azt gondolták, képtelenség ősmaradványokból használható 
örökítőanyagot kinyerni. A DNS három legnagyobb ellensége a nedvesség, a magas hőmérséklet és az idő, 
de befolyásolják a molekula bomlását egyéb tényezők is, pl. a környező mikrobák összetétele,  a környezet 
kémhatása, mint pl. a balzsamozószerek használata. Az élőlény halálát követően számos enzimatikus 
és mikrobiális lebontó folyamat veszi kezdetét, ez minél nedvesebb és melegebb környezetben történik 
meg, annál hamarabb bomlik vizsgálhatatlan részelemeire a DNS-molekula. Többek között ez az egyik 
fő oka annak, hogy például Afrikából vagy Dél-Eurázsiából minimális ismeretanyaggal rendelkezünk 
(Brundin et al., 2013; Der Sarkissian et al., 2015; Orlando et al., 2021). Az idő azonban a legkíméletlenebb 
faktor: bár a jelen tanulmány megírásának időpontjában a legidősebb ismert genetikai minta kicsivel 
több, mint kétmillió éves, az elméleti felső határa a DNS-molekula megőrződésének „mindössze” ~6,8 
millió év (bár egyes kutatások szerint ez a dátum még változhat [Kirkpatrick et al., 2016]). Az így is 
elképesztő potenciál ebben a hatalmas időtávlatban kicsit csalóka: ökölszabály, hogy minél idősebb a 
minta, annál hiányosabb, töredezettebb, sérültebb, tehát összességében kevésbé vizsgálható a genetikai 
anyag, emiatt még ha sikerülne is DNS-t kimutatni 6,8 millió éves mintából, az mára már jóformán 
minden információtartalmát elveszítené (Allentoft et al., 2012). A molekula sérülékenysége ellenére 
szinte bármilyen közegben képes megmaradni, így nem csak csontból, hanem egyéb szerves anyagból, 
például fából, tollból, hajból, bőrből, pollenből, de akár szervetlen anyagokból, például talajból vagy 
extrém esetekben edénymaradványokból is kinyerhető (Orlando et al., 2021).

A régészeti korú maradványok vizsgálata ennél természetesen sokkal behatároltabb időben, így a 
genetikai anyag megőrződése elsősorban a minta lelőhelyének mikrokörnyezetén, illetve az élőlény 
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halálát követő eseményeken múlik. Erre jó példa, hogy míg ugyanarról a lelőhelyről az eltemetett 
személyek általában vizsgálható mennyiségű és minőségű DNS-t őriznek meg, addig ugyanott a különféle 
tároló vagy szemétgödrökben talált állati maradványok legtöbbször genetikailag vizsgálhatatlanok a 
gödörbe kerülést megelőző környezeti hatások, például főzés, szárítás, használat, stb. miatt. Ehhez 
hasonló hatás érheti ugyanakkor a temetés során, vagy azt megelőzően, a halottat is: a hamvasztás, 
mumifi káció, kannibalizmus, balzsamozási technikák, de akár a koporsó vagy akként funkcionáló tárgy 
anyagi összetétele is jelentős mértékben károsíthatja a szövetek DNS-megtartását.

A magyarországi archeogenomikai kutatások technológiai fejlődése

A DNS kódsorának leolvasása (szakszóval szekvenálás) már az 1980-as évek óta elérhető technológia, 
azonban a hiányos, kémiailag módosult, sérült és apró darabokra töredezett molekula vizsgálata a 
szokásosnál speciálisabb módszertant kíván, a kezdetekben pedig a ma már evidensnek tűnő lépések 
sem voltak annyira maguktól értetődőek. Magyarországon az első archeogenetikai kutatások már a 
kilencvenes évek közepén megkezdődtek a Szegedi Biológiai Kutatóközpontban (SzBK) Raskó István 
vezetésével. Az első és azóta is itthon az egyetlen, ennek a tudományterületnek dedikált, szinte kizárólag 
archaikus DNS-sel foglalkozó archeogenetikai laboratóriumot 2003-ban alapították Budapesten Mende 
Balázs antropológus vezetésével. Az Archeogenetikai Laboratórium az MTA Régészeti Intézetében 
Bálint Csanád igazgató kezdeményezésére, akadémiai támogatással, műemléki környezetben, az SzBK-
val együttműködve jött létre.

A 2010-es éveket megelőzően az archeogenetikában nemzetközi szinten elsősorban a laboratóriumi 
módszerek alkalmazásán volt a hangsúly, ekkoriban még a genetikai örökítőanyag kinyerése is komoly 
technikai kihívás volt, illetve a teljes genomot érintő, nagy számítási kapacitást igénylő informatikai 
feladatokra, a kinyert DNS mai szemmel szinte elhanyagolható információtartalma miatt, nem volt 
szükség. Bár az akkori hazai kutatások elsősorban a népvándorlás korra koncentráltak, a rézkori badeni 
kultúrához tartozó budakalászi temetőből is vizsgált csontmintákat Csősz Aranka biológus. Sajnálatos 
tény, hogy az akkori technológiával az MTA Régészeti Intézetében (MTA RI) végzett kutatások nem 
vezettek értékelhető eredményre (Csősz, 2009).

A klasszikus, szinte csak a laboratóriumot igénylő módszerek nemzetközi léptékben már a 2010-es 
évek fordulóján háttérbe szorultak. A korábban időigényes és körülményes Sanger-típusú szekvenálást 
vagy egyéb kis áteresztőképességű módszereket az úgynevezett újgenerációs szekvenálás váltotta az új 
évtizedben. Az MTA RI Archeogenetikai Laboratórium 2015-től, a Török Tibor vezette kutatócsoport 
Szegeden 2016-tól alkalmazta ezt a technológiát. A forradalmian új technológia ekkoriban kezdett 
megfi zethetővé válni a kisebb laboratóriumok számára is, új alapokra helyezve nem csupán az 
archeogenetika, hanem általában véve a biológiai tudományok vizsgálati mélységét. Az újgenerációs 
szekvenálásnak több, működési elvében egymástól radikálisan eltérő típusa létezik, ezek közül az 
Illumina cég által nyújtott módszer a jelen tanulmány megírásakor is a legelterjedtebb archaikus adatsorok 
előállítására. A technológia működésének lényege, hogy a korábbi módszerekkel ellentétben nem csak 
egy, hanem egyszerre akár több százmillió, kifejezetten rövid (50-300 bázispár) hosszúságú DNS-szálat 
olvas le. Ugyanebben az időszakban kezdett elterjedni az ún. capture technológia is (ld. alább), lehetővé 
téve rendkívül kis mennyiségű genetikai anyag célzott vizsgálatát, ezzel nem csak a mintaszámot, hanem 
a vizsgálati anyag változatosságát is nagymértékben növelve az archeogenomikában.

Ennek az adatmennyiségnek a kiértékeléséhez a korábban használt informatikai háttér és 
biostatisztikai módszerek elégtelennek bizonyultak, így nem csak a laboratóriumban, hanem az 
informatikai felszereltségben is komoly előrelépésre volt szükség. Mára a vizsgálatok hangsúlya 
az adatok számítástechnikai oldalára helyeződött át. Bár maga a laboratóriumi technológia az 
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archeogenetikai kutatásokban az alapjait tekintve változatlan maradt, a szekvenálás áteresztőképessége, 
illetve a számítástechnikai módszertan a következő, csaknem egy évtizedben is hatalmas fejlődésen ment 
át. Az újgenerációs technológiával készült önálló hazai kutatások kezdetben elsősorban még mindig a 
mitokondrium – ezúttal már teljes – DNS-állományát célozták (Csáky et al., 2020a; 2020b; Neparáczki et 
al., 2017; 2018), ezt a 2020-as évektől a kutatócsoportok átszervezését követően – Szegeden az egyetemi 
laboratórium és a Magyarságkutató Intézet összefonódva, Török Tibor és Neparáczki Endre vezetésével, 
Budapesten pedig a Bölcsészettudományi Kutatóközpont önálló intézeteként (Archeogenomikai Intézet, 
AGI) Szécsényi-Nagy Anna vezetésével – egyre gyakrabban a már teljes sejtmagi genomot vizsgáló 
publikációk követték (Gerber et al., 2023; Maróti et al., 2022; Neparáczki et al., 2022; Varga et al., 
2022). Mindezek mellett számos külföldi együttműködésben zajló kutatás is napirenden van, ezek 
között szerepelt az európai neolitikum humán populációinak genetikai vizsgálata (Lipson et al., 2017), 
a harangedényes kultúrához tartozó népcsoportok vizsgálata (Olalde et al., 2018), a háziasított lovak 
eredetének feltárása (Librado et al., 2021), illetve későbbi korból, III. Béla Árpád-házi királyunk teljes 
genomjának a publikációja (Wang et al., 2021). A könyvfejezet megírásának időpontjában is folyó 
nagyobb projektek, mint például az Európai Uniós támogatással a „HistoGenes” nevű ERC Synergy 
program, mely mintegy hatezer népvándorlás kori minta vizsgálatát tűzte ki célul, egyre több lehetőséget 
biztosítanak nem pusztán a régió történetének feltárására, hanem a további technológiai fejlődést és 
fejlesztést is lehetővé teszik a hazai kutatók számára. Ennek köszönhetően a badeni kultúrához tartozó 
egyének vizsgálata is a jelenleg már nemzetközileg elérhető legfejlettebb technológiai háttérrel történik, 
a következő fejezet ennek a módszertannak az alapjait, lehetőségeit és határait mutatja be.

Az archeogenetika módszertana és vizsgálati mélységei

A laboratóriumi előkészítés

Az újgenerációs módszerek a korábbi évtizedekben használt metodikát hamar és gyakorlatilag teljes 
mértékben felváltották, így ezeknek az ismertetésétől eltekintek ebben a fejezetben. Maga a módszertan, 
bár egy kívülálló számára végtelen perspektívákat és viszonylag könnyedén elérhető vizsgálatokat 
rejt, a gyakorlatban a könyvfejezet megírásának pillanatában is rendkívül komplex változásokon és 
fejlesztéseken megy át. Bár egyre inkább akadnak „rutinvizsgálatok” az archeogenetikán belül, ezek 
értelmezése sok esetben a legváratlanabb, szinte állandó jelleggel kivételes körülmények miatt még 
mindig egyedi elbírálást igényel. Ez még a látszólag végtelenül egyértelműnek tűnő esetekben, mint 
amilyen egy rokonságvizsgálat, problémákat vet fel, ugyanis már egy közepesen belterjes csoporton 
belül is (ami például az őskorban közel sem volt ritka jelenség) bőven akadhatnak fals-pozitív (valójában 
mégsem rokon) rokoni kapcsolatok.

Az elsődleges és egyik legneuralgikusabb pontja a genetikai vizsgálatoknak minden esetben 
a mintavételezés. Annak ellenére, hogy akár egyetlen egy genomból is rekonstruálni lehet a teljes 
populációt, vagy akár az adott faj tágabb értelemben vett evolúciós-genetikai történetét, kifejezetten 
régészeti kérdések megválaszolásához az ilyen jellegű vizsgálatok nem, vagy csak korlátozottan 
alkalmasak. Ennek nemcsak a kevés vagy rosszul összeválogatott mintasor reprezentativitást csökkentő 
hatása az oka, hanem például egy-egy minta DNS-megtartása miatti vizsgálati mélység és ezáltal a 
lehetőségek beszűkülése is. A legnagyobb problémát azonban az irányított mintavétel okozza sok 
esetben, ami alatt nem egy meghatározott régészeti horizont, lelőhely vagy kultúra mintázását kell érteni, 
hanem az ezen belül történő részleges mintavétel szubjektivitását. Erre példa, amikor egy meghatározott 
tárgytípus, antropológiai jelleg, temetési mód, stb. alapján történik a mintavétel, mellyel biológiai 
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szemszögből, különösen ha annak interdiszciplináris interpretációs mélysége van, nem lehet mit kezdeni. 
Azoknál a mintavételeknél, ahol a korszak vagy a földrajzi régió miatt egyébként az összehasonlító 
anyag sem áll megfelelő minőségben és mennyiségben rendelkezésre, ez a típusú probléma különösen 
nehezíti a kutatás eredményességét. Ennek az az oka, hogy bármilyen (populáció)genetikai vizsgálatot 
csak kontextusában, azaz összehasonlító háttéranyag, vagy ennek hiányában kiterjedt mintavétel mellett 
lehet elvégezni, hasonlóan egy régészeti tárgyhoz: ha valaki kiás egy leletet, legyen az bármilyen jó 
állapotban fennmaradt vagy jellegzetes kialakítású, ha nincs mivel összehasonlítani, akkor csak egy 
szép tárgy lesz információtartalom nélkül.

Leszűkítve a témakört a humán populációgenetikára, a mintavétel második lépcsőfoka a tényleges 
mintavétel: korábban nagy méretű csontdarabokat, például combcsontból vagy bordából származó 
mintát használtak genetikai mintavételhez, manapság általánosan fog, sziklacsont vagy egyéb tömör 
csontállomány a legalkalmasabb a genetikai mintavételre (Gamba et al., 2014). Abban az esetben, ha 
a csontváz megtartása (pl. sziklacsont hiánya) nem szűkíti be a mintavételi lehetőségeket, gyakori 
szempont lehet az adott személyt elpusztító kórokozó (patogén) genetikai vizsgálata, de legalábbis a 
kórokozó jelenlétének genetikai módszerekkel történő igazolása (Margaryan et al., 2018; Willmann 
et al., 2018). A sziklacsont, mint az emberi test legtömörebb csontállománya, tökéletesen alkalmas az 
adott személy vizsgálatára annak jó saját DNS, szakszóval ún. endogén tartalma miatt (Sirak et al., 
2017). Fontos kiemelni, hogy az endogén DNS mellett a számos más forrásból származó DNS is a minta 
része, mint például a bomlást elősegítő mikrobák genetikai maradványai. A jó endogén DNS-tartalmat 
éppen ezért, különösen régészeti korú anyagban, elsősorban nem az abszolút mértékben fennmaradt 
DNS mennyiségeként, hanem a saját és nem saját DNS-mennyiség arányaként kell értelmezni. 
Értelemszerűen minél nagyobb arányban van jelen a minta saját DNS-e, annál jobban vizsgálható 
genetikailag az adott személy. Az endogén DNS-aránya a jobb megtartású őskori minták esetén általában 
30–60% között változik, de középkori mintáknál akár a 80%-ot is elérheti. Ugyanakkor patogének 
vizsgálatára más logikát kell alkalmazni, ami miatt a sziklacsont erre kevéssé alkalmas: az esetenként 
vérbe jutó kórokozó genetikai maradványa a fogak ereiben általában véve nagyobb eséllyel fordul elő, 
mint a többi csontban, bár a rendelkezésre álló csontos hegszövet is kellőképpen alkalmas lehet erre 
a típusú vizsgálatra. Ebben az esetben az endogén tartalom a patogén szempontjából értelmezendő, 
ami a legjobb esetekben is – néhány extrém kivételtől eltekintve – általában jóval 1% alatti (Spyrou 
et al., 2019). Emiatt ezeknek a vizsgálata bár elméletileg lehetséges, komoly, sokszor áthidalhatatlan 
technikai akadályokba ütközik, és legtöbbször csak a kórokozó jelenlétének igazolására van lehetőség, 
genomjának mélyebb analízisére már nem. Érdekes módon nincs egyértelmű összefüggés a csontanyag 
megtartása vagy éppen az antropológiailag igazolt patológiás elváltozások megléte és az endogén 
tartalom között, így egy jó megtartású váz, vagy egy határozott tbc-s elváltozás egyáltalán nem garancia 
a sikeres genetikai vizsgálatra, mint ahogy a fi zikai tünetek hiánya vagy a szinte teljesen elkorhadt 
csontváz sem a sikertelenre.

A kivágott csontdarabból régen golyós malommal őrölt, újabban egyre gyakrabban (az AGI-
ban is) alkalmazott közvetlen csontfúrással port állítunk elő. Ezt számos molekuláris biológiában 
használatos, napokig tartó kémiai reakciókkal feloldjuk és megszűrjük, hogy hozzáférjünk a csontban 
rejtett, egyébként sérült és töredezett DNS-molekulákhoz. Mivel egy-egy ilyen mintának az endogén 
tartalma még a legjobb megtartás esetén is nagyságrendekkel alacsonyabb egy modern mintához, vagy 
éppenséggel a mintavevő személyhez képest, a sterilitásra komoly energiát kell fordítani. Ezt számos 
biztonsági lépéssel lehet biztosítani, ami nemzetközi sztenderdek szerint épül fel, mint például az 
elkülönített helyiségek, UV-fény, tisztítószerek és védőruházat alkalmazása, stb. A steril helyiségben 
minden mintára egyedi módon összeállított jelzőmolekula-kombinációval látjuk el az archaikus 
DNS-t (a jelölt DNS-fragmensek összességét hívják DNS-könyvtárnak), ami alkalmas a későbbi 
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szennyeződésektől való megkülönböztetésre, elsősorban a későbbi számítógépes feldolgozás esetén. 
Szintén ehhez a munkafolyamathoz tartozik az ún. UDG vagy USER enzim kezelés, mely a bomlás és 
évszázados/évezredes kémiai módosulás során a kódsorban létrejövő hibákat hivatott kijavítani. A DNS-
könyvtár elkészítését követően a mintát már általános laboratóriumi körülmények között lehet tovább 
előkészíteni a szekvenálásra. A folyamat része többek között a kinyert DNS mennyiségi meghatározása, 
további tisztítása, illetve bizonyos esetekben a capture technológia alkalmazása (Der Sarkissian et al., 
2015; Orlando et al., 2021; Rohland and Hofreiter, 2007).

A vizsgálni kívánt minta előkészítését a szekvenálás előtt alapvetően két nagy metódusra lehet 
felosztani. Az egyik a shotgun szekvenálásra való előkészítés, ennek a lényege, hogy a DNS-könyvtár 
egészét, azaz a mintából származó DNS-t közvetlenül szekvenáljuk, mindenféle előszűrés nélkül. Ennek 
a módszernek számos előnye mellett a hátránya, hogy rossz megtartású minták esetén a kevés endogén 
tartalom miatt aránytalanul nagy mélységben kell szekvenálni a mintát, ami sokszor nem csak anyagi, 
hanem fi zikai korlátokba is ütközhet. A másik módszer, a korábban említett capture technológia lényege, 
hogy molekuláris biológiai módszerrel még a szekvenálást megelőzően kiszűrjük és felsokszorozzuk 
(szakszóval felszaporítjuk vagy amplifi káljuk) azokat a DNS-szakaszokat, amikre egyébként az 
adatelemzés során kíváncsiak vagyunk (Fu et al., 2013) (1. ábra).

A capture technológia célja az endogén tartalom mesterséges megnövelése, pontosabban az arányok 
eltolása a számunkra kedvező módon. Ennek köszönhetően a shotgun módszerrel már gyakorlatilag 
vizsgálhatatlan mintából is ki lehet sajtolni valamennyi információt, ugyanakkor ez számos hátulütővel 
is bír (Rohland et al., 2022):

1. ábra: A DNS sematikus útja a szekvenálásig. a: A mintavételt követő tisztítás és porítás; b: a DNS izolálása és 
a könyvtárkészítés; c: további laboratóriumi vizsgálatokat és előkészítést követően az oldatban található DNS-
fragmenseket; d: véletlenszerűen, azaz shotgun technológiával szekvenálják, vagy; e: ezt megelőzően az előre 

defi niált vizsgálathoz szükséges fragmenseket capture technológiával szó szerint kihalásszák; f: felszaporítják és 
csak ezt követően; g: szekvenálják (A képet a szerző készítette)
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 – csak meghatározott számú és karakterű DNS-szakaszt lehet ezzel a módszerrel vizsgálni, így 
a genom nagy része ismeretlen marad a kutató számára, ami bizonyos vizsgálattípusokat eleve 
kizár a lehetőségek közül,

 – a vizsgált szakaszok szűrése és felszaporítása nem egységes, ami számos technikai problémát 
rejt magában, például bizonyos genetikai variánsok arányainak mesterséges eltolódását, amit bár 
lehet digitálisan kompenzálni, mégis számos vizsgálattípusban torzult eredményekhez vezethet,

 – drága és időigényes eljárásról van szó.
Mint látható, már az adat előkészítési fázisában komoly előrelátásra van szükség ahhoz, hogy egy 

adatsort a természettudományos kritériumoknak megfelelően analizálni lehessen. Természetesen nem 
vakon történik a döntés, ugyanis egy kis léptékű és gyors előszekvenálást követően zajlik a minták 
elsődleges kiértékelése, megéri-e tovább vizsgálni, és ha igen, akkor melyik módszerrel.

A szekvenálást követően a nyers DNS-adat már a számítógépekre érkezik meg, és egy hosszas 
minőségellenőrzésen és szűrésen átesve lehet megkezdeni a tényleges vizsgálatot. Ennek része például az 
esetleges szennyeződés1 kiszűrése azáltal, hogy csak a DNS-könyvtár készítésekor az egyedi azonosítóval 
ellátott DNS-fragmenseket (pontosabban a szekvenálást követően azok leolvasott kódsorát, szakszóval 
a szekvenálási readet, vagy csak röviden a readet) tartjuk meg. A szennyeződés mértéke refl ektív a 
laborban végzett munkára. A számítógépes munkát végző bioinformatikus és a laborban dolgozó kutató 
között folyamatos a kommunikáció, mivel számos újraszekvenálást, vagy az előszekvenálást követően 
előfordulhat stratégiaváltás a minta feldolgozását illetően. A szennyeződés származhat a laboratóriumi 
feldolgozást megelőző fázisból is, ami így az archaikus fragmensekkel együtt a DNS-könyvtárba kerül. 
Ez a jelenlegi technológiákkal csak részben szűrhető ki, mértéke viszont jó közelítéssel becsülhető 
(Renaud et al., 2015). Ha az ilyen jellegű szennyeződés elér egy bizonyos mértéket, az adott minta 
sajnálatos módon megbízhatatlanná válik a későbbi vizsgálatok számára.

A szekvenálás folyamata kellőképpen bonyolult ahhoz, hogy a részletekbe ne merüljünk el, 
ugyanakkor azt fontos megjegyezni, hogy a kinyert adatok mennyisége (és ezáltal a további vizsgálati 
mélység) gyakorlatilag a szekvenálás mélységén múlik: minél több DNS-fragmenst szekvenálunk, annál 
több információval rendelkezünk az adott mintáról. Ebben az értelemben pénzkérdés, hogy mennyit 
tudunk egy adott mintából kinyerni, de itt sem lineáris az összefüggés: ha például a minta endogén 
tartalma még capture alkalmazása mellett is jóval 1% alatt van, a világ összes pénze sem elegendő a 
kellően mély vizsgálatra, ugyanis hamarabb elfogyna a mintául szolgáló csont, minthogy a számunkra 
elegendő mennyiségű DNS-fragmenst összeszedjünk belőle.

A bioinformatikai előkészítés

Bár szinte végtelen módja létezik a szekvenciák elemzésének, humán minták esetében a readek 
referenciagenomhoz való illesztése a bevett lépés. Az emberi referenciagenom az 1990-ben elindított 
Humán Genom Projekt „végterméke”, azaz a szekvenált nukleáris (és mitokondriális) DNS (Hood and 
Rowen, 2013). Ez, bár teljes genomnak nevezzük, nem pontos kifejezés, ugyanis az emberi genomnak 
(ahogy általában véve majdnem minden organizmus genomjának) vannak nehezen hozzáférhető részei, 
azaz olyan kódsorokat tartalmaz, amiknek a leolvasása vagy összeszerelése, illetve a későbbiekben 
bármiféle vizsgálata technikai problémákba ütközik. Emiatt az általában archeogenomikában használt 
referencia kissé „foltos”, azaz tartalmaz olyan részeket, melyeket egyszerűbb nem vizsgálni, ez 

1 Az archaikus mintához keveredett külső szennyeződés, ez jellemzően modern forrásból származik a DNS-
könyvtár készítése előttről (ásató, antropológus, mintavevő, stb.) vagy utánról (laboráns, archeogenetikus, 
stb.). Előfordul archaikus keresztkontamináció is jellemzően a könyvtárkészítés utáni folyamatok során, de ez 
könnyedén kiszűrhető a fent említett módszerrel.
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ugyanakkor szerencsére nem rontja le lényegesen az elemzések mélységét vagy megbízhatóságát. 
Mivel a Humán Genom Projekt elérte a célját, a töredezett archaikus readeket nem kell „sablon” nélkül 
összeszerelni (ez egyébként is csak korlátozottan lenne lehetséges), hanem a rövid, de jellegzetes 
kódsoruk alapján a meglévő referenciagenom különböző szakaszaihoz hasonlítva megadhatjuk azok 
egykori pozícióját a genomban. Az ily módon „összeszerelt”, bár ebben az esetben szakszóval illesztett 
genomot aztán különböző módokon tudjuk a későbbiekben elemezni. Ezt követően még számos egyéb 
szűrés (szennyezettség, szekvenálás minősége, stb.) után indul meg az adott személy vagy csoport 
tényleges genetikai vizsgálata.

Az első, és egyik legfontosabb kérdés a vizsgált személy genetikai neme. Ezt az információt már 
nagyon kis DNS-mennyiség mellett is ki lehet nyerni, ugyanis az X- és Y-kromoszómákra illesztett readek 
egymáshoz viszonyított aránya utal a genetikai nemre. Ugyanezen logikával – megfelelő DNS-megtartás 
és nagyobb szekvenálási mélység mellett – a különböző kromoszóma-rendellenességek is kimutathatóak, 
mint a Down-kór, Klinefelter-szindróma, stb. (Gerber et al., 2023). Egyre kisebb jelentősége miatt 
egyre ritkábban, de mégis sok helyen a mai napig alkalmazzák előszekvenálásnál a mitokondriális DNS 
haplocsoportjának2 meghatározását, ami nagyobb mintaszám esetén egy hozzávetőleges bepillantást ad 
a csoport általában vett populációgenetikai viszonyairól, esetleges mintaduplikátumok vagy anyai ági 
rokonok meglétéről. Mivel napjainkban egyre olcsóbbá válik a tényleges szekvenálás, és mivel teljes 
genomokkal dolgozunk, az apai vonal, azaz az Y-kromoszóma meghatározása is már a mitokondriális 
DNS-éhez hasonló rutinnal zajlik. Az apai haplocsoportokat viszont csak a mélyebb szekvenálást 
követően azonosítjuk az Y-kromoszóma nagy mérete, így nagyobb „readigénye” miatt.

A populációgenetikai vizsgálatok menete és lehetőségei

A populációgenetikai vizsgálatok tárgyalása előtt feltétlenül ki kell térni a genetikai vizsgálatok alapjaira. 
A következőkben tárgyalt alapfogalmak általánosan minden élőlényre, így például háziállatokra, 
termesztett növényekre, kórokozókra, stb. vonatkoztathatóak. Két organizmus (legyen az akár két 
baktériumsejt vagy akár két személy) közötti DNS kódsorban való eltérések adják a genetikai vizsgálatok 
alapját, ezeket az eltéréseket hívjuk genetikai variánsoknak vagy mutációknak, melyek egyedi összessége 
(kombinációja) adja az adott egyed genotípusát. Két organizmus között minél közelebbi a biológiai 
rokonság, ami itt tágabb értelemben véve fajok közötti rokonságtól a tényleges elsőfokú rokonságig 
(vagy bizonyos fajok esetén klónokig, bár utóbbi esetén már nem ivaros szaporodásról beszélünk) 
terjedő skála, annál jobban hasonlít egymásra a genetikai kódjuk. Bizonyos evolúciós távolságokban 
már nem csak a DNS kódsora, hanem annak különböző egységekre (kromoszómákra, 2. ábra) való 
felosztása, vagy a kódsor kromoszómán belüli struktúrája is változik.

Ezek jellemzően magasabb rendszertani kategóriák között előforduló különbségek, illetve 
archeogenetikai kutatásban való felhasználásuk még gyerekcipőben jár, ezért ezeknek a tárgyalása kívül 
esik ennek a tanulmánynak a keretein.

2 Azok a genetikai elemek, melyek nem rekombinálódnak, azaz a két szülőtől származó genetikai anyag nem 
„összekeverve” öröklődik tovább, sajátos, fordított családfához hasonló leszármazási mintázattal rendelkeznek. 
Ilyen elemek a kizárólag anyáról gyermekre öröklődő mitokondrium saját DNS-állománya és az apáról fi úra 
öröklődő Y-kromoszóma (nagy része) is. A leszármazási fa végpontjait hívjuk haplotípusnak, az ezeket tömörítő 
nagyobb ágakat haplocsoportnak, melyek földrajzi és kronológiai mintázatot is mutatnak. Két egyed között az 
azonos haplotípus közeli vagy közvetlen rokonságra, azonos vagy hasonló haplocsoport-összetétel két vizsgált 
populáció közötti szorosabb kapcsolatra utal(hat).
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A variánsoknak számos fajtáját különítjük el többféle szempont alapján (3. ábra). Molekuláris 
biológiai szempontból a variáns fi zikai formája lesz a mérvadó: léteznek SNP-k,3 STR-ek,4 inszerciók,5 
deléciók,6 stb. Funkció szempontjából megkülönböztetünk neutrális és nem-neutrális variánsokat: előbbi 
variáns általában nem okoz fenotípusos7 változást, így öröklődési mintázata elméletileg véletlenszerű, 
míg utóbbi általában olyan fenotípushoz kötődik, mely szelekciós nyomás alatt van, ezért az öröklődése 
nem követi a véletlenszerű mintázatot. Ezen a ponton fontos megjegyezni, hogy a továbbiakban az 
ivaros úton szaporodó élőlények vizsgálatának alaplogikáját követi az alfejezet. A véletlenszerű 
mintázat, azaz a neutrális mutációk monitorozása a kulcsa a populációgenetikai kutatásoknak, ugyanis 
az öröklődés logikája ebben az esetben „egyszerű” statisztikai alapokra helyezhető. Ebből az okból 
például a capture panel kifejlesztése, ha populációgenetikai szempontok alapján történik, és a mintákat 
ezzel a technológiával vizsgálják, a kapott adatsor fenotípus-genotípus összefüggéseinek vizsgálata 
korlátozott. Archeogenetikai adatsorok populációgenetikai vizsgálatához szinte kizárólag SNP-ket 
használunk, mivel ezeknek a detektálása a legegyszerűbb töredékes DNS fragmenseken. Általában véve 
elmondható, minél több adat (variáns per minta) áll rendelkezésünkre, annál részletesebb vizsgálatokat 
tudunk elvégezni, és annál nagyobb statisztikai valószínűséggel tudjuk az eredményeket megvédeni. 
3 Egypontos nukleotid polimorfi zmus, angolul single nucleotide polymorphism, mozaikszóval SNP.
4 Rövid tandem ismétlődések, angolul short tandem repeat, mozaikszóval STR.
5 Egy (egytől akár több millió nukleotid hosszú) szekvencia beékelődése egy genomi régióba.
6 Egy (egytől akár több millió nukleotid hosszú) szekvencia törlődése egy genomi régióból.
7 A genotípusban kódolt tulajdonság biológiai kifejeződése, pl.: genotípus a laktáz génben található egyéni 

mutációk, fenotípus a laktóz intolerancia/tolerancia.

2. ábra: A kromoszóma felépítése. A DNS ún. hisztonfehérjékre felcsavarodva gyöngysorszerű struktúrát alkot. Ez a 
gyöngysor tovább tekeredve hozza létre a kromatinszálat, illetve végső soron a teljes kromoszómát. A kromoszóma 
alapvetően egy „hurka” alakú, összesen egy hosszú DNS-szálat tartalmazó szerkezet, az ismert „X”-alakot csak 
a sejtosztódás egyik ún. metafázisos állapotában veszi fel a kromoszómapár (azaz ugyanazon kromoszómának az 
anyai és az apai oldalról örökölt változatának) összetapadásával. Forrás (2023.09.28.): https://www.pasteur.fr/

sites/default/fi les/styles/media-wide/public/illustration-zimmer-chromatin-eng.jpg.jpg?itok=I2FBtvKt
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Példaként néhány nagyságrendi összehasonlítás: az emberi genomban ~67,3 millió SNP-t azonosítottak, 
mely a modern Homo sapiens változatosságát reprezentálja, ebből egy reprezentatívan összeválogatott 
~1,24 milliós panelt használunk sztenderdként populációgenetikai vizsgálatokhoz (Mathieson et al., 
2015).

1. Az ~1,24 millió SNP-ből legalább ~7000 SNP-nek fenn kell maradnia egy archaikus mintában 
ahhoz, hogy (kellő méretű és diverzitású háttéradatbázis mellett) legalább nagyságrendileg be 
tudjuk az adott személyt sorolni például európai populációkon belül. Ez a nagyságrend ilyen 
kevés információmennyiség mellett legfeljebb korai földművesként, vadászó-gyűjtögetőként, 
esetleg modern közegben kelet- vagy dél-európaiként való besorolásra alkalmas.

2. ~10 000 SNP mellett két személy között elsőfokú rokonság (szülő-gyerek, édestestvér) már 
viszonylag nagy statisztikai valószínűséggel, másodfokú rokonság (nagyszülő-unoka, féltestvér, 
nagybáty/néni-unokaöcs/húg) még viszonylag bizonytalanul, de becsülhető.

3. ~100 000 SNP mellett már komplexebb populációgenetikai események feltárhatóak, különböző 
eredetkomponensek felbonthatóak és visszavezethetőek forrásokra, illetve egyénre vetítve 
még korlátozottan, de egységes csoport esetén már viszonylag jó megközelítéssel fenotípusos 
jellemzők becsülhetőek, bár utóbbi esetén a korábban tárgyalt shotgun-capture különbségek 
komolyan befolyásolják ennek a vizsgálattípusnak a lehetőségeit.

4. ~400 000 SNP mellett összetett rokonsági hálók feltárhatóak, harmad- és negyedfokú rokonság 
viszonylag nagy statisztikai biztonsággal kimutatható, a populációgenetikai elemzések mélyülnek, 
kellően nagy mintaszám mellett már genetikai diverzitás, belterjesség és populációméret is 
becsülhető.

5. ~600 000 SNP felett már elméletileg „bármi” lehetséges, ugyanakkor közel sem annyira 
egyértelmű és szilárdan lefektetett a módszertan, hogy ez ténylegesen megvalósuljon.

Bár eddig kevés szó esett róla, a fenotípusos vizsgálatok mélysége, illetve azok megbízhatósága 
archaikus minták esetén legtöbbször nem éri el a modern adatsorokét. Ennek számos oka közül a 
legkézenfekvőbb az, hogy míg a populációgenetikához használt variánsok közül néhány ezer elég egy 

3. ábra: A genetikai mutációk néhány gyakoribb típusa. A kék szakasz az eredeti, a zöld a mutációt hordozó 
szálat mutatja, míg a pirossal jelölt bázisok (betűk) a szálon belül érintett szakaszt jelölik. a: SNP; 

b: STR-ek néhány típusa; c: inszerciók néhány típusa; d: deléciók néhány típusa (A képet a szerző készítette)
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hozzávetőleges kép kialakításához, addig egy fenotípus mögött bonyolult molekuláris mechanizmusok 
komplex összessége áll, melynek vizsgálatához az esetek nagy részében több sokkal szűkebb genomi 
régió átfogóbb elemzése szükséges.

Sok esetben egy második előszűrés előzi meg a későbbi mélyebb vizsgálatokat, ide tartozik az 
anyai és apai vonalak vizsgálata, vagy a közvetlen rokonok megtalálása, ez azonban már nagyban 
függ a minta megtartásától (endogén DNS-tartalomtól), illetve a szekvenált readek mennyiségétől. A 
közvetlen biológiai rokonság mértéke a két egyed (személy) között teljesen megegyező kódsorú DNS-
szálak, a vizsgált adatsorban praktikusan az egymás mellett sorban elhelyezkedő variánsok hosszából és 
eloszlásából megállapítható.

Egy, az archeogenetikában újonnan bevezetett módszer, az ún. IBD (identity by descent, azaz 
leszármazás alapú azonosság) vizsgálat az egyre olcsóbb és nagyobb áteresztőképességű szekvenálással 
vált lehetővé. Ennek a lényege, hogy akár hatod- vagy hetedfokú rokonság, közvetett és közvetlen 
csoportkapcsolatok, teljes rokoni hálózatok feltárhatóvá válnak (Ringbauer et al., 2023) (4. ábra). 
Mivel archaikus minták esetén az ehhez szükséges adatmennyiség sok esetben nem elérhető (akár 
technikai, akár fi nanszírozási akadályok miatt), léteznek gyors és könnyen használható, archaikus 
adatsorokra optimalizált módszerek, melyek lényege, hogy a két egyén között megegyező, általunk 
vizsgált variánsok arányából következtetnek a rokonság mértékére (Monroy Kuhn et al., 2018). Ez a 
vizsgálat azonban, bár egyszerűnek tűnik, komoly körültekintést igényel, ugyanis a két egyén között 
megegyező variánsok száma rokonsági kérdésben a populáció genetikai variabilitásának a függvénye, 
azaz míg az általunk vizsgált variánsok 50%-ának egyezése egy nagy genetikai diverzitású populációban 
elsőfokú rokonságra utal, addig ugyanez az érték egy alacsony diverzitásúban (és/vagy belterjesség 
mellett) szimplán az azonos populációhoz való tartozást mutatja. Emiatt alacsony lefedettségű (azaz 
kis SNP számú) minták esetén egy ilyen vizsgálathoz mindig szükség van összehasonlító anyagra, ami 
újfent a mintavételi struktúra fontosságára hívja fel a fi gyelmet. Alacsony genomi lefedettségek mellett 
jellemzően a rokonság iránya sem mindig egyértelmű (bár néha nagy lefedettségeknél is okozhat ez 
gondot, különösen belterjes populációkban), ebben nagy segítségre van a mitokondriális DNS és – ha 
rendelkezésre áll – az Y-kromoszóma is, ugyanis ezek kizárólag anyáról gyermekre vagy apáról fi úra 
öröklődő genetikai elemek. Az X-kromoszóma, amelynek öröklési logikája kissé eltér az autoszómákétól 
(azaz a többi testi kromoszómától), bizonyos kapcsolattípusok esetén szintén segítségünkre lehet, 
például egy férfi  és egy nő másodfokú rokonsága esetén ha a mitokondriális DNS nem egyezik, akkor:

1. ha csak az X-kromoszómán nem mutatható ki két személy között rokonság, akkor apai ágon (pl.: 
lány apai nagyapja, fi ú apai nagyanyja, stb.), 

2. ha az X-kromoszómán is kimutatható a rokonság, akkor anyai ágon rokonai egymásnak (pl. lány 
anyai nagyapja, lány anyai nagybátyja, stb.).

Természetesen az elhunyt biológiai életkora vagy a radiokarbon adatok szintén nagymértékben 
hozzájárulnak a rokonság irányának a meghatározásához.

A populáció méretének becslését egy alapvetően egyszerű összefüggésre lehet visszavezetni: 
minél nagyobb egyedszámú egy populáció, annál nagyobb a genetikai diverzitása. Ez természetesen 
komoly matematikai modellezéseken keresztül vezet csak az ún. eff ektív populációméretnek, azaz a 
térben és időben egyszerre létező, egymással ténylegesen szaporodó egyedek számának becsléséhez, 
melyből a tényleges csoportméretet egyéb adatok (pl. korfa) bevonásával lehet modellezni. Ezen felül 
az ún. ROH (runs of homozygosity – szabad fordításban a homozigóta variánsok egymást szorosan 
követő láncolata) is nagy segítségünkre lehet: kis létszámú populációk esetén gyakran tapasztalható, 
hogy az egyedek között széleskörű rokonság áll fenn, vagyis az egyedek genetikai kapcsolata messze 
terjedhet egészen a populáció különböző végpontjai között, ami nemcsak egyszerűen a genetikai 
diverzitás csökkenését váltja ki, hanem a csökkent genetikai diverzitású DNS-szakaszok meghatározott 
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kromoszómaszakaszokon való felgyülemlését okozza egy populáción belül. Ezeknek a szakaszoknak 
a hossza és száma összefüggésben áll a populáció méretével, így indikátora lehet a belterjességnek, 
illetve segítségével annak mértéke is meghatározható (4. ábra) (Dicső et al., 2023; Renaud et al., 2019; 
Ringbauer et al., 2021; Tournebize et al., 2022).

A populációgenetikai vizsgálatoknak számos célja lehet, mint például a mintázott csoport 
diverzitásának és más csoportokkal való genetikai kapcsolatrendszerének, ezáltal származásának és/vagy 
örökségének a feltárása. A kapott eredmények – összevetve régészeti, esetleg történeti vagy nyelvészeti 
megfi gyelésekkel – interdiszciplinárisan értelmezhetőek, de biológiai perspektívákat is fi gyelembe véve 
különböző evolúcióbiológiai események (fenotípus elterjedése, szelekciója) vagy ökológiai események 
modellezésére szintén alkalmasak. A vonatkozó módszertan rendkívül bonyolult és jelenleg is fejlesztés 
alatt áll mind hazai, mind nemzetközi léptékben, így ebben a fejezetben célszerű az értelmezési mélység 
és a lehetőségek tárgyalása.

4. ábra: Két egyed között megegyező genomi szakaszok mértékének és eloszlásának néhány típusa egy 
hipotetikus kilenc kromoszómás diploid (összesen két, egy anyai és egy apai kromoszómakészlettel rendelkező) 
élőlény esetén. a: Szülő-gyermek kapcsolat esetén a két egyén genomjának ~50%-a egyezik meg, azonban ez a 
teljes kromoszómakészleten megfi gyelhető, belterjesség hiányában végig a kromoszómapár ugyanazon tagján, 

azaz „egy szálon”; b: édestestvérek között a genomnak szintén összesen ~50%-a egyezik meg, de ebben az 
esetben az egyezés nem egyenletes a kromoszómapárok között; c: minél távolabbi a rokonság, annál kevesebb 

szakasz egyezik meg a két vizsgált egyén között, a képen látható esetben az egyezések mértéke körülbelül 
ötöd- vagy hatodfokú rokonságnak feleltethető meg, belterjesség hiányában; d: belterjesség esetén, még ha 

nincs is közvetlen rokonság a két vizsgált egyén között, úgynevezett homozigóta blokkok fi gyelhetőek meg, ami 
gyakorlatilag a kis populációméret okozta „rokonságra” vezethető vissza a populáció minden vagy majdnem 

minden tagja között (A képet a szerző készítette)
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Egy adott természetes csoport genetikai diverzitása számos környezeti és társadalmi esemény 
együttes hatásaként alakul ki, így az erre vonatkozó vizsgálatokkal – megfelelő körültekintéssel – vissza 
lehet fejteni ezeket a hatásokat. A statisztikai értelemben vett csoportképzés a mintavétel során jön létre, 
és éppen ezért a mintavételen múlik, hogy például egy vizsgált közösséget miként értelmezünk, és ehhez 
mérten a következtetéseket milyen méretű és kiterjedésű populációra akarjuk visszavezetni. Ugyanakkor 
külső szemmel nem feltétlenül intuitív a korlátok logikája: ha egy adott lelőhelyen egyetlen régészeti 
kultúrához tartozó egyetlen kis lélekszámú (tegyük fel 20 embert számláló) temetőt vizsgálunk, akkor 
nem csak az adott szűk közösségre érvényes megállapításokat tehetünk. Egy lelőhelyről származó, 
kronológiailag-régészetileg összetartozó mintákból alkotott kisebb csoport genetikai vizsgálata során, 
különösen ha a közvetlen rokoni kapcsolatok száma kevés – tehát nem egy meghatározott vérvonal 
egyedi jellemzőit látva – megjelenik egy olyan „külső” genetikai komponens mindegyik (vagy majdnem 
mindegyik) személynél, ami az adott régióban vagy korszakban más populációkban nem fordul elő, 
akkor az számos feltételezést és lehetőséget hordoz magában,

1. hiszen ennek a behatásnak valahol léteznie kell vagy kellett, ahonnan az általunk vizsgált 
csoporthoz érkezett, tehát

2. önálló populációgenetikai története kell legyen, továbbá
3. kellően nagy lélekszámot érintő eseménynek kellett ahhoz lennie, hogy az általunk megfi gyelt 

mértékben jelenjen meg az általunk vizsgált csoportban, ezen felül
4. ha ebben a csoportban ilyen nagy mértékben jelent meg, akkor feltételezhetően egy kiterjedtebb 

jelenségről lehet szó.
Erre jó példa a bronzkori kisapostagi kultúrához tartozó, egy lelőhelyen feltárt kis lélekszámú 

temető genetikai vizsgálata, amelyben az elhunytak egy olyan, vadászó-gyűjtögetőkhöz köthető 
genetikai komponenst hordoztak magukban, mely korábban a tudomány számára ismeretlen volt. Ennek 
a komponensnek a visszakövetése aztán számos régészeti kapcsolatot, korábban megfi gyelt genetikai 
anomáliát oldott fel, és nem csak az adott kultúra, hanem a velük egyaránt szoros és távoli régészeti 
kapcsolatban lévő csoportok esetén is kimutatható volt a hatásuk (Gerber et al., 2023). Ugyanakkor 
fordítva sem mindig egyértelmű a helyzet: hiába vizsgálunk akár száz mintát, ha „műkedvelő jelleggel” 
szemezgetünk díszes sírok között, vagy random mintavétel címén a „mindent, vagy semmit” elven sikerül 
összeválogatni a mintasort. Ekkor a vizsgálni kívánt népcsoport vagy régió/korszak népességeinek 
felépítését és eredetét nem, vagy csak részben tárhatjuk fel. Erre példa két olyan tanulmány (Damgaard 
et al., 2018a; 2018b), melyben hiába szerepelt több száz minta, régészetileg hanyag, földrajzi és 
kronológiai megoszlásában aránytalan és naiv válogatás csak elnagyolt interpretációkra, ezzel együtt 
csak limitált felhasználásra alkalmas (5. ábra).

Fenotípus és genotípus összefüggéseinek vizsgálatai

Számos tévhit övezi a genetikai, azon belül is különösen az archeogenetikai vizsgálatokat, és ez talán 
leginkább a fenotípus rekonstrukciójához köthető elemzéseket érinti. Egy korábbi fejezetben szó volt arról, 
hogy ehhez az analízishez egy meghatározott módszerrel történő adatelőállítás és jó megtartású minta 
szükséges, ami csupán alapfeltétele a fenotípus jellemzésének. Egyrészt nem pusztán genetikai, hanem 
környezeti hatások is befolyásolják a fenotípust, ami miatt legjobb esetben is csak valószínűséget adhatunk 
egy-egy tulajdonság megjelenésének, másrészt legtöbbször a tényleges rekonstrukció alapjául szolgáló 
ismereteink rendkívül hiányosak. Továbbá a legtöbb fenotípus nem monogénes jelleg, azaz több gén 
együttes hatása biztosítja az adott tulajdonság megjelenését vagy megjelenésének mértékét (vagy éppen 
annak hiányát). Bizonyos tulajdonságok (pl. pigmentáció vagy tejcukor-érzékenység) monitorozásának 
módszertana bár valóban rutinszerűen alkalmazható, alapvetően az ezek mögött álló komplex molekuláris-
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élettani folyamatoknak csak egy-egy apró szeletét ismerve adhatunk becslést az adott tulajdonság 
meglétére. Még az olyan egyértelműnek tűnő esetekben, mint az orvosi gyakorlatban is egypontos genetikai 
szűrésként alkalmazott laktózintolerancia teszt sem jelent biztos következtetést az életmódra nézve, hiszen 
laktózérzékenyek is fogyasztanak tejtermékeket, kisebb-súlyosabb tünetekkel. Ez persze nem jelenti azt, 
hogy a teszt ne lenne alkalmas a laktózérzékenység kimutatására az esetek túlnyomó többségében, vagy a 
leírt molekuláris mechanizmus és az azt okozó SNP között ne lenne egyértelmű az összefüggés, de szépen 
rámutat számos más tényező befolyásoló hatására: ebben az esetben ismertek más, de nem vagy ritkán 
monitorozott mutációk, melyek befolyásolhatják ezt a tulajdonságot. Emellett akár nem ismert mutációk 
is kiválthatják ugyanazt a génkifejeződést, de még a bélfl óra összetétele is tompíthatja az érzékenységet, 
ráadásul ezek a lehetőségek nem is zárják ki egymást.

A legtöbbször viszont nem, vagy csak sejtés szintjén ismert az összefüggés a genotípus és a fenotípus 
között, illetve mivel számos esetben például nem is a tényleges fenotípust okozó genetikai variánst, 
hanem egy ahhoz fi zikailag közel eső (tehát szinte mindig együtt öröklődő, ún. kapcsolt), de hatását 
tekintve neutrális mutációt monitorozunk, a statisztikai esélyeknek sokkal nagyobb jelentősége van. 
Utóbbi eset egyébként akkor fordul elő, amikor vagy nem ismert a molekuláris mechanizmus, de egy, 
az okozó génben vagy annak fi zikai környezetében előforduló SNP szignifi káns eséllyel jelzi előre a 
fenotípust, vagy ismert a molekuláris mechanizmus, de archaikus (vagy akár modern) minták esetén az 
okozó variáns típusa/mérete miatt annak monitorozása technikai korlátokba ütközik.

Ennek ellenére meglehetősen gyakori és hasznos különböző genotípus-fenotípus összefüggések 
monitorozása archaikus populációkban, nem csak ismeretterjesztés vagy különböző rekonstrukciók 
elkészítése miatt, hanem a csoportszinten megjelenő biológiai tulajdonságok evolúcióbiológiai vagy klinikai 
szempontból releváns információtartalma miatt. Erre jó példa a történelmi járványok során, mint a pestis 
vagy a spanyolnátha, az európai populációk immunválaszában szerepet játszó különböző génvariánsok 
feldúsulása, melyek bár a kórokozók elleni harcban a túlélést segítették, modern társadalmakban az 
autoimmun betegségekkel küzdők számának emelkedését váltották ki (Klunk et al., 2022).

5. ábra. A mintázástól a publikációig eljutó maradványok hasznosulásának sematikus ábrája
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Eddigi ismeretanyagunk az európai őskor populációgenetikai történetéről

A mai Magyarország területén élt rézkori csoportok genetikai kutatásához és az eddigi eredmények 
ismertetéséhez elengedhetetlen legalább betekintés jelleggel megismerni az európai népességtörténetet. 
Európa őstörténete, különösen a jégkorszak előtti populációk megtelepedése és egymással való viszonya 
a tanulmány megírásának idején, de feltehetően még azt követően is sokáig, aktívan kutatott terület 
marad, ezért most csak a legszükségesebb, jelenlegi tudásunk szerint stabilan alátámasztott eseményeket 
mutatom be vázlatosan.

A Homo sapiens, vagy legalábbis annak egy korai képviselője már a paleolitikumban megjelent 
Európában legalább 220 000, de felső becslés szerint majdnem 460 000 évvel ezelőtt (Posth et al., 
2017). Ezt neandervölgyi genomok vizsgálatából tudjuk, ugyanis az akkor érkezők keveredtek ezekkel 
az archaikus emberekkel, bár ekkor még kis mértékű beolvadásról, nem pedig a későbbi beolvasztásról 
beszélhetünk. A valaha szekvenált legkorábbi Homo sapiens genomot egy 45 000 évnél idősebb (pontos 
kora ismeretlen, keltezése genetikai eszközökkel 45-60 000 év közé tehető) női koponyából ismerjük, 
amit a mai Csehország területén (Zlatý kůň) egy barlangban találtak (Prüfer et al., 2021). Ez a nő, 
illetve az általa képviselt populáció volt az (egyik?) legkorábbi hírnöke annak a későbbi migrációnak, 
ami végül elfoglalta az Afrikán kívüli világot. Ugyanakkor ez a populáció jelenlegi ismereteink szerint 
teljesen feloldódott vagy eltörlődött az utána érkező csoportok által. Az első olyan hullám, mely már 
a mai eurázsiaiak egyik ősének tekinthető, legkésőbb nagyjából 45 000 éve hagyta el az afrikai (vagy 
valószínűbb módon inkább a közel-keleti) térséget. Ennek a csoportnak a legkorábbi képviselője 
az Irtysh menti Ust’Ishimben (Oroszország) került elő. Ezt követően Európából 40-35 000 éves 
maradványok jelzik a Homo sapiens elterjedését, bár az ismert minták egymástól való szétválásának 
datálása molekuláris óra segítségével az Ust’Ishimben talált férfi val hozzávetőlegesen egy idősíkra 
helyezi ezt a kivándorlást (Fu et al., 2015; Hajdinjak et al., 2021; Vallini et al., 2022).

A molekuláris óra rendkívül fontos populációgenetikai és evolúcióbiológiai eszközök összessége, 
mintsem egy adott számolási mód, amellyel meg lehet határozni, hogy minták vagy csoportok egymástól 
mikor váltak szét időben. Az alapelv rendkívül egyszerű: minél több mutáció van két minta vagy csoport 
között, annál több generáció távolságra vannak a kettejük közös ősétől, és mivel a neutrális mutációk 
felhalmozódása generációnként (tehát időben) elvileg állandó, statisztikai becslés adható a szétválás 
idejére. A gyakorlatban természetesen ennél sokkal bonyolultabb ennek a kiszámolása, számos faktort 
fi gyelembe kell venni és súlyozni kell, például a lehetséges keveredéseket, akár ismeretlen csoportokkal 
vagy egymással, hogy csak egyet említsek. Minél közelebbi rokonságban van egymással két csoport, 
annál nehezebb becsülni a szétválási időt, illetve egy bizonyos (nem egzakt módon meghúzható) határ 
után ez már lehetetlenné vagy értelmetlenné válik. Az itt vázlatosan sorolt, több tízezer éves távlatokban 
azonban ez egy előszeretettel alkalmazott módszer, de pl. a neolitikumtól már több értelme lehet a 
keveredések időzítését datálni (Van Der Wal and Ho, 2019).

Európa első olyan lakói, akik már legalább részben hozzájárultak a mai populációk létrejöttéhez, 
meglepő módon, az ősei, vagy legalábbis közeli rokonai a mai kelet-ázsiaiaknak (és az Ust’Ishimben 
talált férfi nak) (Vallini et al., 2022). Az ide sorolható maradványok között még találhatunk olyan 
egyedeket balkáni lelőhelyekről (Bacho Kiro, Oase), akiknek nagy- vagy dédszülője még neandervölgyi 
volt (Fu et al., 2015; Hajdinjak et al., 2021). Ezeket a csoportokat aztán részben kiszorították, részben 
magukba olvasztották a modern nyugat-eurázsiaiak alapját képező populációk hozzávetőlegesen 
38 000 évvel ezelőttől kezdődő időszakban. Az első nyugat-eurázsiaiakat az oroszországi Sungir és 
Kostenki lelőhelyeken talált maradványok képviselik (Posth et al., 2023), ugyanakkor közvetve 
ismerünk egy harmadik komponenst is, amit először őskori, közel-keleti mintákból mutattak ki. Ezt az 
archeogenetikusok „bazális eurázsiai” névre keresztelték el, és bár közvetlen maradvány vagy régészeti 
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kultúra jelenleg nem kapcsolható hozzájuk (szakszóval ezt „ghost population” vagy „ghost lineage” 
névvel illetik, melynek durva magyar fordítása „fantompopuláció”), jelentős mértékben járult hozzá 
később például az európaiak genetikai felépítéséhez. Ennek a csoportnak jellegzetessége, hogy már nem 
keveredtek neandervölgyiekkel, így feltételezhető, hogy már csak azok kihalását követően érkeztek 
Eurázsiába (Lazaridis et al., 2016; 2014).

A jégkorszak alatt és azt követően ez a három nagy vonal (nyugat-eurázsiai, kelet-eurázsiai, bazális 
eurázsiai) elsősorban földrajzi határok mentén különböző mértékben egymással keveredve, vagy éppen 
egymástól elhatárolódva hozta létre Nyugat-Eurázsia emberi populációinak főbb forrásait. Európában a 
nyugat- és kelet-eurázsiai elemek alakították a helyi vadászó-gyűjtögető népeket, melyek a neolitikum 
idejére alapvetően két nagy csoportra (nyugati és keleti vadászó-gyűjtögetők) váltak szét (Fu et al., 
2016; Posth et al., 2023). Ez a szétválás egy rendkívül bonyolult és több tízezer éves népességtörténeti 
folyamat végállomása a jégkorszak végén, melynek részleteit még csak részben ismerjük, így ebben a 
könyvfejezetben már csak a neolitikumra kialakult állapotokról írunk. A nyugati vadászó-gyűjtögetők 
alapvetően a nyugat-eurázsiai vonal leszármazottai, bár kis mértékben kelet-eurázsiai vonalat is 
tartalmaztak, elterjedési területük zömében a Dunától nyugatra eső európai területek voltak. A keleti 
vadászó-gyűjtögetők ezzel szemben, bár feltételezhető közelebbi rokonság a nyugatiakkal, alapvetően 
nagyobb mértékben tartalmazták a kelet-eurázsiai vonalat, elterjedési területük a Baltikumtól 
hozzávetőlegesen az Urál vonaláig ért. A két terület között egy ún. átfolyózóna jött létre, ahol ennek a két 
nagy csoportnak a kevert populációi éltek, ezek prominens képviselői a Vaskapu környékén élt vadászó-
gyűjtögetők, illetve Skandinávia őslakosai (Jensen et al., 2019; Lazaridis and Alpaslan-Roodenberg, 
2022; Mathieson et al., 2018; Mittnik et al., 2018).

A Közel-Keletről, tekintve többek között a DNS-megtartás szempontjából zordabb körülményeket, 
szintén limitált ismeretanyagunk van, különösen ebből a korszakból. Az itt található népcsoportok 
alapvetően a nagy nyugati és a bazális eurázsiai vonal keverékei voltak, akiket négy, egymástól genetikai 
értelemben jól elhatárolható populációra lehet felosztani: az anatóliai, a levantei (Natúfok), iráni 
(Zagrosz-hegység környékén élt) és a kaukázusi vadászó-gyűjtögetők (Lazaridis et al., 2022; 2016). 
Ezeknél a csoportoknál alakult ki a földművelés, melyet a neolit forradalmat követően Európában is 
meghonosítottak, ez genetikai adatok alapján népességmozgással is járt. Bár genetikai adatokból 
tudjuk, hogy már jóval a neolitizáció, azaz a Kr. e. előtti 8. évezredet megelőzően is voltak Anatóliából 
„átszivárgások” Európába, ezeket a kis csoportokat a helyi vadászó-gyűjtögetők még magukba 
olvasztották. A Közel-Keleten a jégkorszak alatt, illetve azt követően a négy nagy csoport egymással is 
keveredett különböző mértékben, bár ezeknek pontos részleteit még nem, vagy csak részben ismerjük, 
így a korai földművesek népmozgása Európába már nem csak az anatóliai komponenst (bár továbbra 
is legnagyobb részben azt) hozta magával (Feldman et al., 2019; Lazaridis et al., 2022; 2016; Lazaridis 
and Alpaslan-Roodenberg, 2022).

Tágabb értelemben véve a korai földművesek és az európai vadászó-gyűjtögetők régiónként és 
korszakonként eltérő eredetű és arányú keveredése hozta létre a neolitikum Európájának alappopulációját 
(Lipson et al., 2017). Az európai vadászó-gyűjtögetők genetikai diverzitása, populációstruktúrája jól 
nyomon követhető tagoltságot mutat Európa-szerte, köszönhetően a sok évezreden keresztül tartó 
lokális elszigetelődésnek. Természetesen Európán belül is ismertek kifejezetten nagy területeket átívelő 
népmozgások vadászó-gyűjtögetők között, ennek ellenére a genetikai diverzitás elsősorban földrajzi 
határok mentén változik. Ezzel szemben a földművesek egy akkoriban viszonylag frissen létrejött 
homogén populáció leszármazottai, ami miatt genetikai értelemben igen kevés különbség mutatható ki 
egymástól akár egy kontinens távolságában található populációk között, ami jelentősen megnehezíti a 
populációgenetikai vizsgálatokat. A földművesek Európában való elterjedése három fő útvonalon zajlott 
le: egy délin, ami néhány száz év alatt elérte az Ibériai-félszigetet, egy északin zömében a Dunántúlon 
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keresztül Nyugat- és Észak-Európába, illetve egy keletin a mai Románia keleti részén át a Baltikumba 
és Kelet-Európába (6. ábra).

A földműves csoportok terjedésének sebessége azonban nem a földrajzi távolságokkal, hanem az 
éghajlati-ökológiai kategóriákkal áll összefüggésben. Ennek oka, hogy földműves életmód alapját képező 
haszonállatok és -növények sokkal nehezebben tudtak alkalmazkodni a megváltozott környezethez, 
mint ahogy az emberek haladtak volna, így ezen ökológiai határok mentén a földművesek terjeszkedése 
lelassult vagy megtorpant. Érdekes módon a vadászó-gyűjtögetőkkel való biológiai keveredés mértéke 
ezeken a megtorpanásokon sokkal intenzívebb volt, ennek okait jelenleg feltételezhetjük, valószínűleg 
az élelmiszerhiány és/vagy földműves csoportok közötti konfl iktusok miatt lecsökkent népsűrűség 
komoly szerepet játszott ezeken az új területeken (Betti et al., 2020). A földművesek által elfoglalt 
területeken az adott térségben élő vadászó-gyűjtögetőkkel való keveredés az egyébként viszonylag 
homogén földműves genetikai összetételt diverzifi kálta, ami komoly segítség a származást kutató 
populációgenetikai vizsgálatok számára. Emellett más hasonló trendek is megfi gyelhetőek, melyek 
megkönnyítik az ilyen irányú kutatásokat, mint például a vadászó-gyűjtögető komponens átlagos 
emelkedése minél messzebb kerülünk az anatóliai kiindulóponttól, ami feltehetően a terjeszkedés során 
a földművesek egyre csökkenő népsűrűségével áll összefüggésben. Mindezekre példaként lehet felhozni 

6. ábra: A földműves csoportok terjedése Európában dátumokkal BCE (Betti et al., 2020)
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a már vizsgált balkáni és az ibériai újkőkori csoportokat, előbbiek ugyanis kifejezetten alacsony (5-10%) 
mértékben tartalmaznak vadászó-gyűjtögető komponenst, illetve az is a Vaskapunál feltárt csoportokra 
hasonlít a legjobban, míg utóbbiaknál akár 30-40% is lehet ennek a mértéke, ez nagyrészt az ottani 
populációkkal áll rokonságban (Lipson et al., 2017). A földműves és vadászó-gyűjtögető népcsoportok 
egymással való viszonya rendkívül érdekes és sokrétű. A találkozáskori azonnali békés keveredés, több 
száz éven át egymás mellett élés bármiféle kontaktus nélkül és a brutális, egymás kiirtására törekvő 
összetűzések egyaránt szerepelnek a kapcsolattípusok között (Alt et al., 2020; González-Fortes et al., 
2017; Mathieson et al., 2018; Rivollat et al., 2020).

Időben évezredeket előrehaladva persze a vadászó-gyűjtögető keveredéstől függetlenül is markáns 
genetikai különbségeket lehet megfi gyelni a földműves csoportok között, nagyobb népességmozgások 
hiányában. Emiatt a rézkorban a látszólagos homogenitás ellenére is már legalább makrorégiós 
léptékben könnyedén meg lehet különböztetni egymástól csoportokat – ezt a gyakorlatban segítik a 
vadászó-gyűjtögető komponensek is – ugyanakkor a fentebb említett módszertani nehézségek továbbra 
is jelen vannak.

A modern európai populációk genetikai összetétele a rézkor végén/bronzkor elején kezdett 
kialakulni egy harmadik forrás, a sztyeppékről érkező kurgánsíros népcsoportok, azaz az ún. Jamnaja-
kultúrával azonosított, illetve azok közvetlen leszármazottaival, például a zsinegdíszes kerámiát készítő 
népcsoportok bejövetelével. Az eddig vizsgált Jamnaja-csoportok genetikailag a keleti és kaukázusi 
vadászó-gyűjtögetők hozzávetőlegesen 1:1 arányú keverékei, bár kismértékű (összesen ~6%) anatóliai 
és levantei hatás is kimutatható bennük (Haak et al., 2015; Lazaridis and Alpaslan-Roodenberg, 2022; 
Wang et al., 2019). A Jamnaja-hatás szinte teljesen átalakította az addigi európai genetikai és kulturális 
látképet a beérkezést követő néhány évszázadban. Mind régészeti, mind genetikai bizonyítékok alapján 
a kőkori eredetű népcsoportok sok esetben valamiféle előkelő népként kezelhették a sztyeppéről 
érkezőket, erre utalnak a nagy arányban előforduló Jamnaja származású elit sírok, illetve a nagyarányú 
és viszonylag gyors keveredési ráta (Booth et al., 2021; Cassidy et al., 2020; Haak et al., 2015; Olalde 
et al., 2018; Papac et al., 2021; Villalba-Mouco et al., 2022). Ennek ellenére, hasonlóan a vadászó-
gyűjtögető és földműves csoportok egymással való viszonyához, ebben az esetben is ismertek komoly 
konfl iktusok a két kultúrkör képviselői között. Jamnaja (eredetű) áldozatokkal járó mészárlást ismerünk 
a németországi Eulau lelőhelyről, ahol egy egész falut kiirtottak feltehetően kőkori eredetű csoportok 
(Meyer et al., 2009), míg a lengyelországi Koszycze lelőhelyen hasonlóan véres, de ebben az esetben 
a kőkori eredetű, régészeti terminológiával gömbamfórás (Globular Amphora) kultúrához tartozó 
áldozatok tömegsírját tárták fel (Schroeder et al., 2019).

A Jamnaja-terjeszkedés genetikai hatása érzékelhető a mai Kelet-Németország, Lengyelország, 
Fehéroroszország, Nyugat-Ukrajna és a Baltikum területén Kr. e. 2900-tól induló zsinegdíszes kerámia 
(angolul Corded Ware) kultúrában, mely a nyugatról induló harangedényes (angolul Bell Beaker) 
kultúrával párhuzamosan alakította át a kontinens arculatát. Mindezek mellett viszont ismertek olyan 
Jamnaja-csoportok, melyek ettől a zsinegdíszes populációtól genetikai értelemben (is) némiképp eltértek, 
tovább tarkítva a régió arculatát (Haak et al., 2015; Olalde et al., 2018). Az Európa középső tömbjében 
megtelepült badeni vagy németesen Baden-kultúra 5-700 évet felölelő életének egy szakaszában ezen 
eseménysorozatok határán helyezkedik el mind térben, mind időben, így vizsgálatuk rendkívül érdekes 
bepillantást enged az utolsó nagy kőkori eredetű kultúrák biológiai, szociális és kulturális felépítésébe, 
illetve ezek eltűnésébe. A továbbiakban mindezen háttéranyag ismeretében már könnyebben kontextusba 
lehet helyezni az ebben a könyvfejezetben taglalt genetikai vizsgálatok eredményeit.
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7. ábra: A m
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A badeni kultúrához tartozó mintasor és annak elsődleges genetikai eredményei

A badeni kultúra egy regionális egységesülési folyamat végeredményeként jött létre, mind kulturális, 
mind genetikai, mind klimatológiai szempontból változó időszakban. Egy korábbi genetikai publikáció 
alapján (Lipson et al., 2017) kiemelkedő populációtörténeti események nem jellemezték a régiót, 
ugyanakkor a felhasznált mintasor földrajzi és kronológiai összetétele kevéssé volt alkalmas ezen 
kérdések megválaszolására. Az idézett tanulmány elsősorban a vadászó-gyűjtögetők és földművesek 
keveredési dinamikáját igyekezett feltárni, az így vizsgált badeni korú maradványok elszórtan 
Magyarország különböző területeiről, Balatonlelléről, Vörsről, Alsónémediből, Budakalászról, 
Vámosgyörkről és Apcról lettek összeválogatva. E lelőhelyek egy-egy sírjának vizsgálata alapján annyi 
biztosan elmondható volt, hogy a Jamnaja-hatás, bár régészetileg már kimutatható, genetikailag nem 
fi gyelhető meg a térségben. Ennél azonban sokkal részletesebb képet kaphatunk célzott kronológiai és 
földrajzi válogatásból: kutatásunkban elsősorban a mikroregionális folyamatok feltárására koncentrálva, 
zömében a Dél-Dunántúlról gyűjtöttünk összesen 73 mintát (7. ábra).

A genetikai előszűrések (melyek elsősorban a DNS-megtartásának mértékét és minőségét hivatottak 
feltárni) során megállapítottuk, hogy a badeni kultúrához tartozó temetkezések csontanyaga más hasonló 
korú leletekhez képest kiemelkedően rossz örökítőanyag-megtartással rendelkezik. Érdekes módon 
Balatonszentgyörgy-Faluvégi-dűlő 2. lelőhely DNS-megtartásának mintázata erős kettéosztottságot 
mutat (8. ábra a), ami különösen a többi lelőhely megtartásának mintázatával összevetve (8. ábra b) 
felveti a lehetőségét a temetés során alkalmazott mesterséges hatásoknak.

8. ábra: Balatonszentgyörgy-Faluvégi-dűlő 2. lelőhelyről származó minták DNS-megoszlása teljesen más 
képet mutat a többi badeni korú minta endogéntartalom megoszlásához képest. Az összehasonlíthatóság miatt 

kizárólag a petrosából származó mintavételeket vettük alapul (A képet a szerző készítette)
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Emiatt csak összesen 27 mintát tudtunk teljes genom analízisnek alávetni, a többiből legfeljebb 
genetikai nemet és mitokondriális haplocsoportot tudtunk meghatározni. A teljes genomok a már 
adatbázisban (Reich, 2021) található badeni mintákkal együtt közel negyven mintás teljes genomi 
adatszettet alkotnak, ezzel korábban nem látott részletességgel kaphatunk betekintést a korszak és régió 
népességtörténetébe.

Mivel a könyvfejezet megírásának idején a járványhelyzet miatt elhúzódó genetikai vizsgálatok 
még folyamatban vannak, zömében újonnan megfi gyelt trendeket és előzetes megfi gyeléseket tudunk 
az olvasó rendelkezésére bocsátani, melyek a kutatás előrehaladtával a későbbiekben módosulhatnak. 
Rokonokat a rossz DNS-megtartás és a szórványos mintavétel miatt csak kevés esetben sikerült 
feltárnunk, ezeket a szövegben lentebb részletezzük. A lelőhelyeket nem minden esetben érdemes 
egyesével tárgyalni, ennek oka a sok helyen meglepően homogén genetikai összkép. A badeni kultúra 
népességéről a korábbi eredményekkel egyetértésben alapvetően az mondható el, hogy Jamnaja genetikai 
hatást zömében nélkülöző, neolitikus eredetű európai összetételt mutat. Ugyanakkor az új mintasorban 
elszórtan már akadnak korábban nem mintázott, feltehetően a legkorábbi hullámokkal érkező, Jamnaja 
eredetű egyének, rájuk lentebb részletesen kitérünk. Ami részben várható, részben meglepő eredmény, 
hogy a badeni kultúrához tartozó népesség újkőkori alapjai után egységes összetétele valójában több 
nagyobb csoportra felosztható, ez azonban inkább időben, mintsem térben oszlik meg, ami összetett és 
kiterjedt népességtörténeti eseményekre utal az egész Kárpát-medencében.

A legkorábbra keltezhető lelőhely, Tikos-Homokgödrök embertani anyaga genetikai szempontból 
közepes megtartású. Az innen származó mintasor régészeti szempontból érdekes, ugyanis egy felnőtt 
nőt (B-1476/S-1) temettek el négy újszülött vagy kiskorú gyermekkel. Genetikai összetételük az eddigi 
eredmények alapján nélkülöz különleges külső hatásokat (mint a sztyeppei vagy megemelkedett vadászó-
gyűjtögető komponens), és a tágabb értelemben vett közép-európai neolitikus populációkhoz hasonlít. 
Ezen egyének esetleges rokoni kapcsolatait a genetikai vizsgálat sajnos csak részben tárta fel: mindössze 
két gyermekből (B-1476/S-3, B-1476/S-4) sikerült megfelelő minőségű örökítőanyagot kinyerni, ez 
alapján ők apai ágon egymásnak másodfokú rokonai voltak, ami féltestvéri, esetleg nagybáty-unokaöcs 
kapcsolatot feltételez közöttük.

Egyértelműen külön fi gyelmet érdemel a Balatonlelle-Rádpuszta 67/5. lelőhelyen feltárt két sír (367 
és 415) mindkettőben további egyének koponyadarabjaival, ami kronológiailag a második legkorábbi 
a vizsgált lelőhelyek közül. Az AGI-ba összesen 8 minta érkezett erről a lelőhelyről, egy különálló, 
középkorú vagy idősebb nő és alatta fekvő gyermek maradványai (367. sír), illetve egy 7-9 éves kisgyermek 
és mellette más személyektől származó maradványok, elsősorban koponyadarabok (415. sír). Az előzetes 
régészeti (Bondár, 2020; Bondár et al., 2021; Bondár and Szécsényi-Nagy, 2020) kiértékelés alapján a 
gyermek (415. sír) nyugat-európai leletanyaggal párhuzamba hozható ékszert (gagát gyöngy) és réz 
karperecet is viselt, a mellette található maradványok pedig egy szintén nyugati hagyományokat követő 
koponyakultusz bizonyítékai lehetnek. A genetikai vizsgálat során a 367-es nő alatt nyugvó gyermek 
kivételével mindegyik egyénből sikerült DNS-t kinyerni, bár ezeknek a megtartása erősen változott 
mintánként. A 415-ös központi gyermekváza mellé temetett egyénekből csak a mitokondriális DNS 
áll rendelkezésre, ez alapján legalább három, legfeljebb hat személyről beszélhetünk. Ebből két minta 
(BAD04, BAD08) mitokondriális haplocsoportja megegyezett BAD02-vel (K1a4a1), így feltételezhető 
közöttük anyai ágú rokonság. A 367-es nő másodfokig nem volt rokona a 415-ös gyermeknek, ugyanakkor 
(feltehetően a többi mintával együtt azok haplocsoportjainak akkori elterjedési területe alapján) egy 
populációba tartoztak. Ez a populáció azonban nem helyi, még csak nem is kelet-közép-európai, hanem – 
a régészeti anyagból sejthető módon – nyugati genetikai kapcsolatrendszert mutat. A csak közepesen jó 
megtartású genetikai anyag miatt a részletes és pontosított kapcsolatrendszert csak a kutatás későbbi 
fázisaiban van esélyünk feltárni, ugyanakkor sikerült a lehetséges származási régiót a mai Franciaország 
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területére leszűkíteni (Gerber et al., 2023). Ez a felfedezés korábbi régészeti és genetikai anomáliákat 
is megmagyarázhat, mint pl. nyugati szokások megjelenése Kelet-Közép-Európában, mint a dolmenek 
állítása (itt érdemes megemlíteni a kevermesi sztélét, amelynek közvetlen párhuzama ismert Bretagne-
ból [Bóka et al., 2021]), illetve a vadászó-gyűjtögető genetikai örökség növekedése a térségben, ismert 
vadászó-gyűjtögető populáció hiányában. Utóbbi igazán a többi badeni korú minta vizsgálatával 
válik kézzelfoghatóvá: a Balatonlelle-Rádpuszta lelőhelyet kronológiailag követő egyének lelőhelytől 
függetlenül (Balatonszemes, Palotabozsok, Kaposújlak, Balatonszentgyörgy, Balatonkeresztúr) 
hordozhatták ezt a nyugati komponenst, bár ez a megállapítás még statisztikai megerősítést igényel. 
A korábban taglalt vadászó-gyűjtögető örökség növekedése beleilleszkedik ezen csoportok beolvadási 
trendjébe (Lipson et al., 2017), de a kapott eredmények függvényében ez a térségben feltehetően csak 
látszólagos, ugyanis nem közvetlen keveredésről, hanem egy Európát átívelő, egyfajta homogenizációs 
folyamatról lehet szó. Közelebbről nézve a jelenséget emellett mindez arra enged következtetni, hogy 
nem néhány egyén vagy kisebb család, hanem egy kompakt csoport érkezett be a Kárpát-medencébe 
a Kr. e. 4. évezred közepén/második felében, mely mind kulturálisan, mind genetikailag jól követhető 
nyomot hagyott a térségben. A nyugati vándorok populációméretének becslése a következő kutatási 
időszak feladata lesz, bár a rossz DNS-megtartás miatt a siker nem garantált.

Külön említésre méltó Kaposújlak-Várdomb-dűlő 61/29. lelőhely, ahonnan a település egy-
egy gödréből egy nyolc fős tömegsír (745/1–8) és egy kettős sír (439/1–2) került mintázásra. Az itt 
eltemetett egyének helyi és nyugati genetikai örökséggel is rendelkeztek, ugyanakkor az egyének közötti 
változatosság miatt is feltételezhető egy strukturált vagy igen korai megjelenése a nyugati komponensnek 
a térségben. A sírok érdekességét leginkább a régészeti kontextus határozza meg. A tömegsírban fekvő 
nyolc személy mind nő, egy anya (745/8) két gyermekével (745/3, 745/4), illetve két másik egyén (745/2, 
745/7) első- vagy másodfokú rokonok anyai oldalról. Bár a badeni kultúrához kapcsolható tömegsírok 
száma elég jelentős, ezek egyedszáma, felépítése, tárgyakkal való telítettsége, kor- és nemi eloszlása nagy 
szórást mutat. A kaposújlaki tömegsír azért egyedülálló régészetileg, mert a nyolc holttestet majdnem 
150 kg patics és vastag falú edények nagyobb töredékei borították, ugyanakkor antropológiailag nem 
mutatható ki sérülés a csontokon, így a gyilkossággal elkövetett emberáldozat, amely nem ritka az 
őskorban sem, ebben az esetben kevéssé valószínű. A szokatlan temetési szertartásra számos elmélet 
született, többek között a járványos betegség lehetősége is felmerült, melyet a könyvfejezet megírásának 
idején Lipcsében (Max Planck Institute for Evolutionary Anthropology, Department of Archaeogenetics, 
MPI EVA DAG) vizsgálnak.

A projekt másik kiemelkedő eredménye a késő rézkor harmadik nagy sírszámú temetőjének 
vizsgálata volt Balatonszentgyörgyön, ahonnan összesen 73 (vegyesen korhasztásos és hamvasztásos 
temetkezésű) elhunyt került elő. A temetőből összesen 36 egyént sikerült genetikailag megvizsgálni, bár 
általánosságban elmondható, hogy rendkívül rossz DNS-megtartású lelőhelyről van szó, így mindössze 
öt egyénen tudtunk teljes genom analízist elvégezni. Ezen öt egymással nem rokon egyén (1171, 
1201, 1211, 1217, 1221) meglepő módon reprezentatív a Kárpát-medencei régió populációgenetikai 
összetételére: van nyugati és helyi felmenőkkel rendelkező egyén (1211), van csak helyi felmenőkkel 
(1171, 1221), illetve két keleti kapcsolatokkal rendelkező minta. Utóbbiak közül az egyik (1201) Jamnaja-
csoportokkal áll kapcsolatban genetikailag, így az egyik legkorábbi megjelenése a sztyeppei eredetű 
komponensnek a régióban. A másik minta (1217) ennél rejtélyesebb, ugyanis bár az első vizsgálatokon 
szintén a sztyeppei kapcsolat tűnt valószínűnek, igaz itt feltehetően csak az egyik nagy- vagy dédszülőn 
keresztül. A jelenlegi elképzelés szerint a keleti vadászó-gyűjtögetők egy korábban nem vizsgált 
csoportja lehet a furcsa keleti komponens forrása, ezt azonban további vizsgálatokkal kell megerősíteni 
vagy cáfolni. Amennyiben sikerül megerősíteni ezt az elképzelést, úgy a régióban mégis feltételezhető 
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valamiféle vadászó-gyűjtögető maradványcsoport, ami további igen izgalmas perspektívákkal kecsegtet 
a jövőbeli kutatás számára.

A Jamnaja-kultúra Európába való beérkezésének és elterjedésének interdiszciplináris vizsgálata 
jelenleg az YMPACT (Yamnaya Impact on Prehistoric Europe; ford.: Jamnaja hatás az őskori Európában) 
ERC (European Research Council) projekt keretei között zajlik. Mind a korábbi, mind az ehhez tartozó 
előzetes eredményekből sejthető a Jamnaja-kultúrába tartozó népesség diverzitása, ugyanakkor ennek 
részletei még feltárásra várnak. Balatonlelle-Rádpuszta, Temetőalja-dűlő 67/4. lelőhelynél előkerült 
magányos női, 70. sír genetikai összetétele nagymértékű sztyeppei hatást mutat, ennek természete azonban 
az eddigi eredmények alapján eltér az eddig megfi gyelt, Jamnaja-népességhez köthető komponenstől. A 
kutatás célja ezzel a mintával kapcsolatban a továbbiakban a forrás pontos beazonosítása és/vagy leírása, 
illetve annak feltárása, hogy más korabeli vagy későbbi csoportokban hagyott-e ő valamilyen nyomot.

Összegzés

A könyvfejezet megírásakor még számos más populációgenetikai és fenotípusos vizsgálat vár az 
adatsorra, így az itt leírt megfi gyelések részben módosulhatnak, vagy pontosabbak lehetnek. Tekintettel 
néhány minta kivételesen jó DNS-megtartására (pl.: Balatonszentgyörgy és Balatonszemes lelőhelyek 
teljes genomanalízisre alkalmas mintái), számos korábban nem, vagy csak ritkán alkalmazott módszert 
vethetünk be az adatsor elemzéséhez, ilyenek például a populáció méretének becslésére szolgáló 
módszerek, vagy a néhány minta esetén már elérhető IBD vizsgálat. Az eddigi legteljesebb badeni 
kultúrához tartozó archeogenomikai adatsor minden ízében hiánypótló a kelet-közép-európai késő 
rézkori és kora bronzkori népcsoportok vizsgálatához, nem csak populációgenetikai szempontontokat 
fi gyelembe véve: az egyéni történetek feltárása, a kórokozók evolúciójának nyomon követése és az 
örökölt tulajdonságok (legyen az betegség vagy éppen valamilyen pozitív szelekció alatt lévő fenotípus) 
monitorozása a tudományterület új, korábbinál is elképesztőbb perspektíváinak kezdő lépéseit jelentheti.
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Archaeogenomic studies in Hungary. Past, present and future

DÁNIEL GERBER

We obtained 73 samples across southern Transdanubia (western Hungary) for DNA testing. The 
generally mediocre or poor preservation of the genetic material allowed only 27 samples to be used for 
whole genome analyses that were performed in the Institute of Archaeogenomics (Budapest). Given that 
the archaeogenomic analyses are still in progress, the preliminary results presented in this study could 
be modifi ed or amended in the light of future analyses and their results. Owing to the well-preserved 
remains analysed as part of this project, previously unused methods could be applied, such as estimations 
of population size and identity-by-descent (IBD) analyses that (can) reveal distant genetic connections 
between samples. The current results suggest three main population events in the region: the presence of 
an autochthonous population, the arrival of a group from Western Europe, most probably from modern 
France, at the onset of the study period (Gerber et al., 2023), and the appearance of eastern genetic 
elements connected to the expansion of the Yamna/Corded Ware culture and yet unknown population 
movements. This archaeogenomic dataset represents the most complete series hitherto analysed in  
relation to the Baden culture and it is therefore fundamental to the better understanding of the history of 
the Central and Eastern European region, not only in terms of population events, but also for individual 
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life-histories as well as clinically relevant processes such as pathogen evolution and the epidemiology 
of hereditary diseases. These possibilities open new perspectives in bioarchaeological sciences for 
unravelling the complex history of this previously understudied region and chronological period.

List of illustrations
Fig. 1. Schematic diagram of DNA preparation until sequencing. a: Sampling is followed by cleaning 

and drilling; b: DNA isolation and library preparation; c: following further wet laboratory 
measurements and preparation, in-solution DNA fragments are either; d: sequenced randomly, 
using the so-called shotgun method, or e: prior to sequencing, certain fragments for predefi ned 
analyses are baited out (using the so-called hybridisation capture technology) and f: amplifi ed 
and fi nally; g: sequenced (The fi gure was made by the author)

Fig. 2. General structure of a chromosome. The DNA wraps around the so-called histone proteins, 
forming a bead-string-like structure. This string wraps itself further into chromatin strings, 
ultimately forming the chromosome. The chromosome is basically a “sausage”-like structure, 
that contains a long, single double-stranded DNA molecule, the well-known “X” structure only 
forms during a certain stage (the so-called metaphase) of cell division by the pairs, i. e. the 
maternally and paternally inherited, of chromosomes. Reference (28.09.2023): 
https://www.pasteur.fr/sites/default/fi les/styles/media-wide/public/illustration-zimmer-
chromatin-eng.jpg.jpg?itok=I2FBtvKt

Fig. 3. Most frequent types of genetic mutations. The blue segments denote the original, whereas the 
green segments the derived sequences, where red letters show the aff ected sites by mutations. 
a: SNP; b: STR; c: some forms of insertions and d: deletions (The fi gure was made by the 
author)

Fig. 4. Some forms of identity-by-descent segment distributions in a hypothetical nine chromosomal 
diploid organism (having two, one maternal and one paternal, set of chromosomes). 
a: In the case of parent-off spring relationship, the segments sharing between two individuals is 
~50%, however, the distribution is even across the whole genome in the absence of inbreeding; 
b: similarly, ~50% of sharing can be observed between siblings but in this case the distribution 
is uneven across the genome; c: the more distant the relationship, the less segments are shared 
between a pair of individuals. In this fi gure, the magnitude of segment-sharing signifi es fi fth- or 
sixth-degree relationsip, in the absence of inbreeding; d: in the presence of inbreeding, even if 
there is no direct relatedness between a pair of individuals, some blocks of the so-called runs 
of homozygosity (ROH) can be observed. These ROH blocks are resulted by the “relatedness” 
that is caused by a small population size (The fi gure was made by the author)

Fig. 5. Schematic fi gure of the path of the remains from sampling to publication
Fig. 6. Expansion of farming groups in Europe with dates (after Betti et al., 2020)
Fig. 7. The sampled sites
Fig. 8. Samples from the Balatonszentgyörgy site show a radically diff erent distribution in the levels 

of DNA preservation (endogeneous content) compared to other, Baden period samples. For the 
sake of meaningful comparison, I used only data obtained from petrous bones (The fi gure was 
made by the author) 
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