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Népek és torzsek a Karpat-medencében
Y-kromoszoma eredmények a vaskortol a honfoglalasig
Fehér Tibor
ELTE TTK Genetikai Tanszék, PhD-hallgato

Absztrakt. Az archeogenetikai Y-kromoszéma adatok alkalmasak annak
feltérképezésére, hogy a torténelmi és prehistorikus korokban objektiven
mérhetd kapcsolatot (vagy annak hidnyat) tarjunk fel az egykori népességek
kozott, illetve a ma élo népességekkel, amelybdl az etnikai identitdsukra és
altaluk beszélt nyelvekre is megalapozott feltételezésekkel élhetiink. A vaskori
Dunantual genetikai adatai megerdsitik a kelta hoditast, mig az Alfold déli részén
a mai Dél-Balkani népességek szarmatakkal valo keveredését feltételezhetjiik. A
hun és avar északkelet-azsiai elitek harom azonositott nemzetségébdl kettd
megtalalhatd a mai székelységben, azonban a zsuanzsuan elitcsoport kihalt. A
kozepso és késo avar korszak a korabbi elemek egymas mellett €lését mutatja
egy szamszerll trak jellegli genetikai dominancia mellett. A telepiilés- ¢és
temetdszervezet alapvetGen patriarchalis. Az eleve nagyon valtozatos, tobbféle
genetikai eredetli honfoglald csoportok erre a sokszintiségre telepedtek ra, igy a
magyar nyelv szamszeri kisebbségbd6l nemzetformalova valasat lingua franca
egységesitd hatassal magyarazhatjuk, amit a politikai hatalom centralizacioja és
az allamalapitas kivant meg.

Kulcsszavak: a Karpat-medence genetikaja, keltak, trakok, hunok, avarok,
honfoglalok, magyar lingua franca

Abstract. Ancient Y-DNA results enable researchers to objectively verify or
disprove connections between ancient and prehistoric populations, or between
them and contemporary populations. Based on these connections we can set up
strong hypotheses about their ethnic identity and spoken language. Ancient DNA
data from Iron Age Transdanubia are in line with the Celtic conquest, while the
southern regions of the Great Hungarian Plain suggest the mixing of Sarmatians
with populations similar to present-day peoples from the Southern Balkans. We
identify three Northeast Asian tribes from the Hunnic and Avar periods, two of
which survived among contemporary Székely Hungarians but the Rourouan elite
became extinct. The Middle and Late Avar period shows the cohabitation of
various ethnic groups with a numerical dominance of Thracian-like genes. The
settlement and cemetery organizations are patriarchal. The already very diverse
Magyar conquerors from multiple genetic backgrounds settled into this mix.
Therefore, we might explain the elite dominance of the Hungarian language —
originally only a numerical minority — with a lingua franca effect that may have
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been a necessity for the centralization of political power and the foundation of
the unitary Kingdom of Hungary.

Keywords: Genetics of the Carpathian Basin, Celts, Thracians, Huns, Avars,
Conquerors, Hungarian lingua franca

Bevezetés
Az archeogenetika fejlodése 1j lehetdségeket biztosit az irott torténelem eldtti
népmozgasok, régészeti kultardk értelmezéséhez. Objektiv,

természettudomanyos, mért adatok képesek megerdsiteni vagy cafolni olyan
régészeti feltevéseket, hogy melyik régészeti kultira mely masikkal volt
ténylegesen is genetikailag rokon, egy adott foldrajzi régioban mikor volt
folytonossag, illetve éles genetikai valtds a lakossag korében. Nem szabad
azonban abszolutizalni az archeogenetika magyarazd képességét, hiszen csak
régészetileg is megfelelden adatolt (C14-kalibralt, megfeleld rétegekbdl vett
stb.) csontmintak fognak megfeleld informacioval szolgalni. Ami a ma ¢éId
népességek mintavételénél a néprajzos és szociologus, az az archeo mintaknal a
régész. Ugyanigy szoros a kapcsolat a nyelvészettel, hiszen a nyelvcsaladok is a
fizikai térben, €16 emberekkel és az 6 targyi kulturajukkal egyiitt tudtak terjedni
az internet el6tti korban. Ez nem jelenti azt, hogy 1-1 haplocsoport teljes
mértékben megfeleltethetd lenne 1-1 régészeti kulturanak vagy nyelvcsaladnak
¢€s viszont — azonban az egyes, régészetileg 0sszefiiggo kulturak, valamint az egy
nyelvcsaladba tartozé nyelveket beszélé emberek kozott is felfedezhetd
valamilyen genetikai kapocs.

E munka terjedelmi korlatai nem tesznek lehetové bdvebb elméleti
megalapozast €s a vonatkozo szakirodalom részletes felsoroldsat, ezért ehelyiitt
meg kell elégedniink azzal, hogy az elmult tiz évben folyamatosan érkezd
archeogenetikai eredmények megerdsitették azt, ami mar kordbban a recens
mintakbol is gyanithatd volt, azaz, hogy a régészeti és nyelvi kapcsolatokkal
genetikailag legerésebben az apai agi Y-DNS alapu leszarmazas korrelal. Ez a
torténelmi népek patriarchalis szervezetével magyarazhaté (apai agon
nemzetségi szervezet, ndi agon exogamia). Eppen ezért a Karpat-medence
népmozgasainal is a csak apai agon O6roklddo, nem rekombinalodé Y-DNS
haplocsoprtokra fokuszal a tanulmany.

Az olvasonak célszerli részletesen utananéznie a hivatkozott
alcsoportoknak az YFull és az FTDNA Discover publikusan elérhetd genetikai
leszarmazasi fakon, mert az iras terjedelmi korlatai nem birjak el a részletes
kifejtést. Ahogy a dolgozat feltételezi azt is, hogy az olvasdé mar alapvetden
tisztAban van a haplocsoportok jelentésével és nevezéktanaval.! Fontos
megjegyz€s, hogy régészeti lel6helyek esetében nem értelmezhetd a
reprezentativitas olyan értelemben, ahogy egy mai recens mintavételben.

1 Ld. err61 Németh Endre tanulmanyat ugyanebben a szimban.
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Lehetnek fel nem tart sirok, és a feltartak sem feltétleniil reprezentaljak az adott
korszak teljes Karpat-medencei lakossagat. Es a megtalalt haplocsoportok
mellett nagyon fontos bizonyos csoportok teljes hianya is. Igy példaul a mai
europai férfiak tobbségét addo R1b-M269 és R1a-M417 csoportok teljes hidnya a
tobbszaz Ujkokori foldmiiveld leletben megerésitette, hogy az indoeurodpai
hoditas csak a bronzkor elején zajlott le a délorosz sztyeppe iranyabol, és
jelentds genetikai atalakulassal jart.

A vaskori Karpat-medence

Az archeogenetikai adatok alapjan elmondhato, hogy a Karpat-medencében mar
az Oskorban is dinamikus népmozgasok zajlottak. Jelen irasnak nem célja a
vaskor el6tti haplocsoport-valtozasok €s etnikai tényezOk targyalasa, de annyit
célszerii leszogezni, hogy a kdzéps6 kokorszak (mezolitikum) és az 0jkokorszaki
korai foldmiivelok génallomanya kozott is jelentds eltérés volt, majd a bronzkor
elején a sztyeppérdl a korai indoeurdpaiak hoditottdk meg Eurdpa nagy részét,
beleértve a Karpat-medencét is, tehat mar két nagyon jelentGs genetikai valtas az
okori irasos emlékek megjelenése eldtt lezajlott. Ezeknek a népeknek a nyelvérdl
semmi biztosat nem mondhatunk.

A La Tene (régészeti és torténetirdi besorolas szerint kelta) kultara a
Dunantult a Kr. e. 5. szazad végén — 4. szazad elején érte el, és egészen a romai
hoditasig uralta. E korszakbol szamos lelet Y-DNS eredményét ismerjiik,
amelyet Osszehasonlitottunk ma €16 népességek/régiok genetikai Osszetételével,
hogy minél életkdzelibb képet alkothassunk a vaskori dunantali kelta
lakossagrol. Mivel az utobbi 2000 évben sok tovabbi réteg rakodott a meglévo
népességre Eurdpa-szerte (pl. german népvandorlés, sztyeppei népek érkezése,
muszlim hdéditasok), elsésorban azt vizsgaltam, hogy a vaskori Dunantilon
el6forduld  Y-haplocsoportok egymashoz viszonyitott aranya mely mai
népességekben hasonlo, illetve egyiittesen azok hol gyakoriak. E modszertan
alapjan (R1b-P312 dominancia mellett neolit G2 és R1b-V88, valamint J2b-
L283 és E-V13 el6fordulasa, de a germanoknal gyakori 11 és a szlavok kozott
jellemz6 12-Y3120, valamint R1a-Z283 alcsoportok hianya) legkdzelebb harom
mai franciaorszagi régio (Eszak-Franciaorszag, Provence, valamint Korzika, vo.
Ramos-Luis és mtsai 2014) all a vaskori Karpat-medencéhez. Ennek lakossaga a
romai torténetiras szerint kelta volt, tehat a genetikai adatok ebben a tekintetben
teljesen alatamasztjak a torténeti adatokat.

A romai kori Dunantil, illetve a vaskori Alfold és Erdély teriiletérdl
jelenleg nem rendelkeziink publikalt Y-kromoszoéma adatokkal, ugyanakkor
kisszamu Belgrad kdrnyéki romai kori minta rendelkezésre all (Antonio és mtsai
2024, Olalde és mtsai 2023), ami foldrajzilag az Alfold folytatasat jelenti
Pannonia déli és Moesia északi hatarvidékén. 29 minta alapjan azt latjuk, hogy a
legnagyobb, 34,5%-os csoport a vaskori Trakia csontleleteire jellemzé E-V13
csoportba, 13,8%-kal a masodik legnépesebb csoport az ujkékori foldmives G2
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csoportba, mig 10,3% az indoiraniakra jellemz6 R1a-Z93 csoportba tartozott;
utobbi vélheten a szarmata-alan betelepiilést jelezve a térségbe. Szintén fontos
megjegyezni, hogy a Balkanon feltételezhetéen a szlav migraciokkal elterjed6
R1a-Z283 és 12-Y3120 alcsoportok még nincsenek jelen. E haplocsoporthoz
leginkabb hasonlitd eloszlast a mai népességekben az albanok, bolgarok ¢s
gorogok kozott latunk, ezek kozos szomszédsagaban a macedonokrol nincs ilyen
felbontdsu rendelkezésre allo adat, de vélhetden leginkdbb a mai macedonok
tikkrozhetik az Alf6ld déli végeinek vaskori/romai kori lakossdgat (az azdta
hozzajuk keveredett szlav és kozel-keleti hatasokat leszamitva).

A nagy népvandorlast megelézéen (Kr. u. 4. szazad vége) tehat azt latjuk,
hogy a Dunantilon egy torténetileg-régészetileg kelta kulturaja, genetikailag a
mai francidkhoz hasonl6 népesség €1, mig az Alfoldon feltételezhetéen egy a mai
macedonokhoz genetikailag hasonld trak kultaraju népesség keveredett a
keletrdl érkezo irani nyelvli szarmatakkal.

Népvandorlas — keleti népek érkezése

A népvandorlas korat a Karpat-medence genetikaja szempontjabol a hunok
érkezését6l a honfoglalasig terjedd iddszakként hatarozhatjuk meg. Ezen
id6szakbol nemzetkdzi 6sszehasonlitasban is nagyon jelentds mennyiségii csont-
DNS lelet ismert (Neparaczki és mtsai 2017, Neparaczki és mtsai 2019, Csaky
és mtsai 2020, Maroti €s mtsai 2022, Gnecchi-Ruscone és mtsai 2022, Gnecchi-
Ruscone ¢és mtsai 2024), akar ugy is fogalmazhatunk, hogy az 5. és 10. szazad
kozotti Karpat-medence az egész vilagon az archeogenetikai szempontbol
legjobban dokumentalt kategéria. A terjedelmi korlatok miatt a megfigyelhetd
haplocsoportok részletes elemzésére itt nem lesz lehetdség, inkdbb a tényszeru
felsorolasra és az eddigi eredmények alapjan meghatarozhatéd etnikai-nyelvi
kapcsolatok felvillantasara.

A hun elit esetében egy csoport azonosithatd biztosan, a budapesti Vezér
utcai hun elit sirlelet ebbe a csoportba tartozik (Gnecchi-Ruscone és mtsai 2021,
Maroti és mtsai 2022), és e csoportnak van ma ¢lo székely leszarmazottja is. Ez
az indoirdni migracidkhoz koétheté R1a-Z93 csoport R-S10885 jelli alcsoportja,
amely kazahsztani hun elit sirokban is megtalalhatd, szintén jelen van az
avarkorban, de még a kozépkori Abasaron is megtalalhatd. A mongoliai
Hsziung-nu mintakban egyel6re nem talalhatd meg, legkeletibb el6fordulasa
Nyugat-Kina (Ujgurfold) ¢és Kazahsztan. Eredetileg kelet-irani (azsiai
szkita/szaka) népcsoport eltorokdsodott elemébdl valhatott hunnda, és maradt
fenn maig a székelyek kozott kismértékben.

Egy masik csoport a Q-M25 alatti L713 alcsoport, amely szintén vaskori
nyugat-kinai és kazahsztani hun kultarajuként definialt sirokbdl keriilt eld,
azonban a Karpat-medencében teljes biztonsaggal csak a korai avar elittol
datalhato (Q-YP789 alcsoport). E csoportnak ,,unokatestvér” aga szintén Q-M25
alatt a tirkmének nagyjabol egyharmada, és szintén megtalalhatdé a mai
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székelyek kozott kozel 5%-os gyakorisaggal. E csoport esetében nem donthetd el
egyértelmiien, hogy Attila hunjaival érkezett-e a Karpat-medencébe vagy csak
késébb, a korai avar elithez csatlakozott fehér hun / heftalita elemként Ko6zép-
Azsia déli részérdl.

Az avar elit vezetd bels6-azsiai (feltételezhetden zsuan-zsuan eredetil)
rétege az alapvetOen urali nyelvii népek terjedésével Gsszefiiggésbe hozhaté N
haplocsoport egy specialis alcsoportjaba tartozik (N-F4205 / F3271), amely ma
leginkdbb a mongol nyelvii burjat népcsoportra, valamint a kazah nagy zsiisz
szirgeli nemzetségére jellemzs, de kismértékben egész Kozép-Azsidban
elterjedt. Erdekessége, hogy méra az el6z8 két csoporttdl eltéréen latszolag
teljesen kihalt a Karpat-medencében, a kés6é avarkorban még el6fordul, de a
honfoglalas idején mar nem. Természetesen nem kizarhatd, hogy egy nap egy
mai tesztelt személynél eljon, de tobbezres rendelkezésre all6 mintabol még
nem kertilt eld.

Nem kelet-azsiai elemek tovabbélése

Az avarkorban nagyon valtozatos etnikai Osszetételli, patriarchalis
berendezkedésti, ndi exogamidt folytatd, élethelyzet fliggvényében
tobbnejiiséget / leviratust is gyakorld népesség figyelhetd meg a Karpat-
medencében (Gnecchi-Ruscone és mtsai 2024). A mintak kozott eléfordulnak a
korai hun és avar elitek leszarmazottai is, de a tobbség nem kelet-4zsiai eredett,
hanem kiilonb6z6 eurdpai (E-V13, R1b-M269, J2b-L283) vagy kozel-keleti
(J2a, J1-P58) csoportokba tartozik. Az autoszomalis eredmények alapjan lathato
két alapvetden eltérd karakterti népesség fokozatos keveredése, amelynek a
dunantili kelta-illir-romai lakossag jelenti az egyik, mig a Balkan és Al-Duna
felé bekoté trak (E-V13) — szarmata/alan (R1a-Z93) népesség a masik végletét.
Jelenleg megoldhatatlan rejtély Rékoczifalvan egy nagyobb sémi J1-P58
nemzetség jelenléte, amelynek legkozelebbi ma €16 rokonai Irakban és
Jemenben talalhatok meg, és esetleg az arab-muszlim hoditasokhoz kothetok
(akar az 0j hit el6l menekiilve, akar bizanci fogsag utan északra telepitve, de ez
jelenleg spekulacio). Az avarkor lakossaganak dominans és genetikailag diverz
alapeleme mindenesetre az E-V13 alcsoport, amely a vaskori Trakia teriiletére
jellemz8, és ma is a Balkdn déli részén, elsésorban Koszovoban és Eszak-
Albanidban dominans.

A honfoglalok valtozatos genetikai dsszetétele

A honfoglalaskori csontleletek Y-kromoszomaja alapjan harom jol elkiilonithetd
tendencia figyelhetdé meg, ezeket foldrajzi elhelyezkedés és sirmellékletek
alapjan csoportosithatjuk (Neparaczki és mtsai 2019, Fothi és mtsai 2020,
Mar6ti és mtsai 2022):

1. Alfoldi elit: er6sen ugor (25%), tiirk-mongol vegyes (18%), kaukazusi (18%),
karosi (16%); mikozben a romai (9%), morva és german (4-4%) minimalis
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2. Alfoldi koznép: dominansan german (40%) és romai (29%), valamint
kaukazusi (13%); mikozben azsiai és szlav eredet minimalis (8sszesen 15%)

3. Dunantil (az Alf6ldh6éz hasonlé mdédon nem kiilonithetd el statusz szerint):
kiegyenlitett a tiirk-mongol vegyes (18%), ugor (12%), karosi (10%), de
ekOzben rémai alaplakossag (24%), morva (14%), german (10%), kaukazusi
(5%)

Osszességében a teljes honfoglald leletanyag keletrdl jott elemeire
elmondhatd, hogy nagysagrendileg egyharmad-egyharmad ardnyban oszlanak
meg koztiik (Fothi és mtsai 2020) a

— Dél-Ural vidéki, Ujelgibe mutatd, genetikailag obi-ugorokkal rokon
elemek;
— Bajkal-Mongolia vidéki, altaji nyelvii népekre jellemz6 (tiirk-mongol)
elemek;
— A Volgatol nyugatra csatlakozott eld-kaukazusi és etelkozi (karosi elit)
elemek.

A honfoglalé magyarok esetében kiilonleges fejtdrést okoznak a karosi temetd
elit vezérei, akik testvérek voltak, és Y-kromoszoma szempontjabol (I12-
Y3120>Y4460>Y 195015) a szlav népek kozott gyakori, mig anyai mtDNS agon
kaukazusi jellegli alcsoportba tartoznak. Amit biztosan allithatunk, hogy 6k nem
a Bajkal-vidékrdl és nem is a Dél-Urdlbol szdrmaznak, valahol utkozben
csatlakozhattak a honfoglalokhoz akar a Kaukazus északi el6terében (kabarok?)
vagy Kijev kornyékén, mivel a honfoglalok Kijev alatti tartozkodasa idében
kozel van a varos folotti varég hatalomatvételhez (~882-883), igy gazdag
sirmellékleteik akar arra is utalhatnak, hogy a varos korabbi szlav/kazar
vezetOrétegébol keriiltek ki. Legkdzelebbi ma é16 Y-rokonaik Kijev és
Sztavropol térségében élnek.

A masik taldny az Arpad-haz eredete (R1a-SUR51). Genetikailag nem
tartoznak a dél-urali ugor csoporthoz, legkdzelebbi rokonaik mégis a baskirok
kozott talalhatok meg. Azonban a baskir alcsoport egyetlen, 1000 éve élt férfitol
szarmazik, igy nem tudhatjuk biztosan, hogy mar a honfoglalads el6tt is
Baskiriaban élt-e, ugyanakkor Baskiriatol keletre sem talalhaté meg kozvetlen
6se. Ma ¢10 kiralyi leszarmazottat nem ismeriink, csak harom €16 minta ismert,
akik még a torzsi idokbeli, valoszinileg Taksony nagyfejedelem elotti
kapcsolatot mutatnak.

Konklazié: a magyar nyelv mint karpat-medencei lingua franca?

A fenti adatok alapjan lathato, hogy a Karpat-medence genetikailag nagyon
sokszinli volt a honfoglalas el6estéjén, és maguk a honfoglalok is nagyon
valtozatosak voltak etnikai szempontbol. gy joggal felmeriil annak lehetdsége,
hogy a honfoglalast kovetd magyar allamalapitas esetében a politikai egység
megszilarditasahoz sziikség lett egy kozvetitd nyelvre (lingua franca), amely az
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ugor eredeti magyar nyelv lett annak ellenére, hogy besz¢l6i valoszintisithetéen
még a beérkez6 honfoglalok kdzott sem alkottak szamszer(i tobbséget, mikdzben
a honfoglalok is kisebbségben voltak a mar korabban itt €16 egyéb népelemekhez
képest.
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