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Az alapitasanak 70. évfordulGjahoz érkezé Magyarok Vilagszovetseége 2008. augusztus 16-
20. kozott megszervezi a Magyarok VII. Vilagkongresszusat, a legatfogobb legitimitasu
magyar koztestilletet, amelyen tizenkét konferencia keretében tobb mint 250 magyar
és nem-magyar tudos, kutato és kozeéleti személyiség ad el6 - kiutat keresve - mintegy
230 dolgozatot a magyar nemzet eredetérol, kulturajardl és dramai sorsarol. Az eddigi
Vilagkongresszusok torténetében el6szor, sikeriilt az eldadasra kerild dolgozatok java
részét a nyitonap elétt bekérnink, és hét kétetben, nyomtatva kézzé tennink. A kedves
olvaso e kotetek egyiket tartja most kezében.

A Magyarok VII. Vilagkongresszusa ezer kuldottének ezeket a koteteket a Nyito-
konferencia elétt atadjuk, és kivanjuk, hogy korszakos hatarozatokat fogadjanak el. Olyan
hatarozatokat, amelyek alkalmasak arra, hogy a magyar nemzet életében kivaltsak azt az
erkolesi valamint szellemi fordulatot, amely eloddazhatatlan, ha ez a nemzet élni akar, és
amely hatdarozatok méltéak ahhoz a nemzethez, ahhoz a Vilagkongresszushoz, amelyet a
husz-huszonegyedik szazad két kiemelked6 személyisége nagy odafigyeléssel idvozolt.

Tisztelt kiildotl-tarsak, kedves olvasok! Kérem, fogadjak ajanlasként Mario Alinei
professzor, a talan legismertebb eurdpai nyelvtorténész, a monumentalis Atlas Linguarum
Europae alapito foszerkesztoje és Oszentsége a Dalai Lama Uzenetét, mely a magyarok
szamara - fejléces papirjanak cimerével is — sokatmondo.

Budapest-Kolozsvar, 2008. augusztus 6-an
Patrubany Miklos,

a Magyarok Vilagszovetségenek
elnoke



Dear President, dear friends and colleagues of the Organizing Committee, Ladies
and Gentlemen.

To my deepest regret I cannot attend this important World Congress, the
organizers of which have been so kind as to nominate me Honorary President.
Though I feel I do not deserve this honour, I am deeply touched by your conviction
that I do.

I have learned to know Hungarian people through my studies, and I have
been struck by their creativily, their intelligence and their special qualities,
which are also reflected in the complexities of their language and culture.

My discovery that modern Hungarians are the heirs of the Kurgan invaders
of Hungary in the Copper Age, and of the ancient founders of the Elruscan
civilizalion, has not yet been accepted by official academies. But I have no
doubt that eventually it will, and Hungarians will be recognized as the founders
of one of the most original and important Bronze and Iron-Age civilizations of
Europe.

I wish a greal success lo your Congress, and express the conviction that
Hungary will occupy an increasingly important place in Europe.

Mario Alinei

Kedves Elnok 1r, kedves Szervezd bizotisdgi bardtok és kollegdak, Holgyeim és
Uraim!

Mélységesen sajndlom, hogy nem vehelek részt ezen a jelentds Vildgkongresz-
szuson, amelynek szervezdi voltak oly kedvesek engem Tiszteletbeli Elndkké
(fovédnokkeé - ford.) kinevezni. Jollehet gy érzem, hogy nem érdemeltem ki ezt
a megtiszteltetést, mélyen megérint az Onék meggydzidése, mely szerint megér-
demlem.

A magyar embereket tanulmdnyaim révén ismertem meg, és megdobben-
tett kreativitdsuk, intelligencidjuk valamint kilonleges képességeik, amelyek
ugyancsak tikrézodnek nyelviikben és kultiurdjukban.

Azt a felfedezésemet, hogy a mai magyarok azon kurgdnos temetkezésii népek
orokdsei, akik Magyarorszagotl a bronzkorban drasziotidk el, és orokosei az 6si
etruszk civilizdcio megalapitdinak, a hivatalos tudomdny még nem fogadta el.
Am nincs kétségem afeldl, hogy végiil el kell fogadnia, és a magyarokat el fogjdk
ismerni, mint a bronz- és vaskori Eurdpa egyik legeredetibb és legjelentisebb
civilizaciojanak megalapitoit.

Kongresszusuknak nagy sikert kivdnok, és annak a meggyozodésemnek adok
hangot, hogy Magyarorszag egyre jelentdsebb helyet foglal majd el Europdban.

Mario Alinei

THE DALAI LAMA

MESSAGE
I wm happy o learn that the 77 Hungavian World Congress entitled
‘Hunganians und the Fast™ is being held on August 1620, 2008 in
Budapest. 1 regret my inabiliny 1o seeept your Kind invitation owing to

my other travel enpagements at the tme

The etforts of The Hungaran World Coneress, which tirst assembled m
1929, and The World Federation of Hungarians, which was founded m
1938, 1o keep the Hungarnan nation spiritaally and cultueally unmited ar
highly laudable.  We Tibetans can diaw inspivation from vour etforts
as we are also engaged i a siombar endeavour,

We have a special connection with Hungary through ns piloneer
scholar, Alesander Csomo de Koros, who authored the first Tibetan-
English dictionary and grammar book in the vear 1931 Durtg m
carlier visits w0 Hungary | was very happy (o be shown some of the
works of Alexander Csomo de Koros and thus becoming tamiliar with
his contributions in bringing Tibet to Hungary over a hundred and fifty
veurs ago, 1t therefore gives me great pleasure in extending my warm
ereetings 1o all the participants and o express my appreciaton (o the
organtzers of this conference. T wish you all the success

2 August 2008
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A Dalai Lama

Uzenet

Orommel értesiiltem arrdl, hogy A magyarsag €s a Kelel cinnel, 20010 a0
gusztus 16-20. kozott Budapesten megrendezik a Magyarok VIL Vilaplonpress
szusat. Sajndlom, hogy ezzel a rendezvénnyel azonos idoponthan zujlo cpveb
utazdsaim miatt nem tudom kedves meghivasukat elfogadni,

Folottébb dicséretesnek tartom azokat az erdfeszitesckel, mmelyeldoel oz
1929-ben elso izben iilésez6 Magyarok Vilagkongresszusa, ¢s az VM D il
tott Magyarok Vildgszovetsége probalja a magyar nemzel, szellemi on leulburalis

egységét megobrizni. Minket, tibetieket megihlethetnek az Onok erofessl
miutan nekunk is azonosak a torekveéseink.

Killénleges kapesolat jott 1étre kozottink az Gttoro magyar tudon, Korosi
Csoma Sé.ndor révén, aki 1831 -ben megirta az elsd Tibeti Amrnl 20t cunyely
kmthettem Korosi Csoma Sandor egyéb muveit is, és (*kk( pp meglsmerhetbem
abbéli érdemeit, amelyekkel szazotven évvel ezelott ,Mapyarorszaprn hovla
Tibet-et”. Ezért nagy elégtétel szamomra, hogy meleg udvozletemel kuldhetem
valamennyi részvevonek, és kifejezhetem nagyrabecsulésemel a konlereneia
szervez6iirant. Sok sikert kivanok Ondknek.

2008. augusztus 2-an

A Dalal L

A magyarsag és a Kelet Il. ostorténeti konferencia
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TERMESZETTUDOMANYI SZEKCIO
POPULACIOGENETIKA

POPULATION GENETICS

Szekcioelnok / head of the section: Dr. Béres Judit PhD
Orszagos Szakfeltgyeleti Modszertani Kozpont, Velesziiletett Rendellenességek Orszagos Felugye-
leti Osztalya / National Center for Healtheare Audit and Inspection, Department of the Hungarian
Congenital Abnormality Registry, Budapest

Az el6adasok helye / Place of section:
MVSZ-Magyarok Hdza, Csontvdry-terem

2008. AUGUSZTUS 16. (szombat)
16. AUGUST, 2008 (Saturday)

ULESELNOK/CHAIRMAN: PROF. DR. NAGY KAROLY
Semmelweis Egyetem, Orvosi Mikrobiolgiai Intézet, Budapest
Semmelweis University, Institute of Medical Microbiology, Budapest

14:00 - 14:05 MEGNYITO/OPENING - DR. BERES JUDIT PhD

14:05-14:35 Dr. BEGONA MARTINEZ-CRUZ, Dr. DAVID COMAS, Dr. JAUME
BERTRANPETIT
Genographic: Disentangling the out of Africa and the colonization
of the world by Homo sapiens
Pompeu Fabra Universily, Experimental and Health Sciences Department, Barce-
lona, Spain

14:35-15:05 Dr. PAMZSAV HOROLMA!, Dr. CHRISTINE KEYSER-TRACGUPL,
Dr. ERIC CRUBEZY? Dr. BERTRAND LUDES?
A hun és a jelenlegi mongol populacié genetikai eredete /
Population Origins in Mongolia: Genetic Structure. Analysis of
Ancient and Modern DNA.
Tgazsagugyi Szakértdi és Kutato Intézetek, Budapesti Orvosszakértsi Intézet |
Institutes for Forensic Sciences, Institute of Forensic Medicine, Budapest
“Laboratoire d'Anthropologie Moléculaire, Institut de Medecine Légale, Stras-
bourg, France
* Université Paul Sabatier, CNRS, Department of Anthropobiology, Toulouse, France
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Program

15:05 - 15:35

15:35 - 16:05

16:05-16:30

Dr. ZALAN ANDREA, Dr. VOLGYI ANTONIA, Dr. PAMZSAV
HOROLMA

A magyar populéci6 Y kromoszomalis haplocsoport 0sszetétele
Y chromosomal haplogroup distribution of the Hungarian
population

Igazsagiigyi Szakértoi és Kutatd Intézetek, Budapesti Orvosszakeért6i Intézet /
Institutes for Forensic Sciences, Institute of Forensiec Medicine, Budapest

Dr. NAGY KAROLY', Dr. JUHASZ EMESE'’, Dr. GUBA ZSUZSA’,
Dr. GHIDAN AGOSTON!, Dr. PAP ILDIKO?

Populaciégenetikai vizsgalatok XVIIL. sz.-i hazai mumiakban /
Population genetic analysis of 18" century Hungarian mummies
ISemmelweis Egyetem, Orvosi Mikrobiologiai Intézet, Budapest / Institute of
Medical Microbiology, Semmelweis University,

Magyar Természettudomanyi Muzeum Embertani Tar / Hungarian Natural
History Museum, Department of Anthropology, Budapest

SZUNET /| INTERVAL

ULESELNOK/CHAIRMAN: PROF. DR. EMBER ISTVAN
Pécsi Tudomdnyegyetem, AOK, Orvosi Népegészségtani Intézet

University of Pécs, Faculty of Medicine,

Department of Public Health and Preventive Medicine, Pécs

16:30 - 16:50

MESZAROS ANITA!, Dr. HORVATHGABOR?,Dr. KOLTOLASZLO?,
Dr. NADASI EDIT, Dr. EMBER ISTVAN?, Dr. BERES JUDIT®
Eurépai és azsiai eredeti mitokondrialis DNS haplocsoportok
vizsgalata dunantuli populdaciokban

1péesi Tudomanyegyetem, AOK, Orvosi Népegészségtani Intezet / Universits:' of
Pécs, Faculty of Medicine, Department of Public Health and Preventive Medicine,
Pécs, Hungary . o . )
zPécsi Tudomanyegyetem, ETK, Alkalmazott Elettudomanyi Tanszek /University
of Pécs, Faculty of Health Sciences, Department of Applied Life Sciences, Pecs
3Somogy Megyei Miizeumok Igazgatosaga, Kaposvar /County Museum of Somogy,
Kaposvar

iQuitiles Magyarorszag Kft., Budapest . .
'0rszagos Szakfeliigyeleti Modszertani Kozpont, Velesziletetl Rendellenesse-

gek Orszagos Feliigyeleti Osztélya / National Center for Healthcare A‘uclit and
Inspection, Department of the Hungarian Congenital Abnormalily Registry, Bu-
dapest
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16:50 - 17:10

17:10 - 17:30

17:30 - 17:50

17:50 - 18:10

18:10 - 18:30

Dr. EGYED BALAZS', Dr. A. BRANDSTATTER?,

Dr. B. ZIMMERMANNZ, Dr. N. DUFTNER?, Dr. PADAR ZS.!,

Dr. W. PARSON?

Genetikai strukturaltsag a csiki székely és a gyimesi csango né-
1;ességben /Genetic structure of the ethnic groups “Székely”
from Csikszereda and “Csangd” from Ghymes

'Bunugyi Szakértoi és Kutatointézet, Hemogenetikai Szakért6i Osztaly / Institute
of Legal Medicine Department of Haemogenetics, Budapest
*Institute of Legal Medicine, Innsbruck Medical University, Innsbruck

Dr.NADASIEDIT', Dr. HORVATHGABOR?, Dr. FOTHIERZSEBET",
Dr. SANDORJANOS!, Dr. PRANTNER IDA', Dr. EMBER ISTVAN!,
GASPAR ROBERT* MESZAROS ANITA’, Dr. BERES JUDIT:

A szekelyek az 6smagyarok legkézelebbi genetikai rokonai? /
Are the Seklers the closest genetic relatives of the ancient
Hungarians?

"Peesi Tudomdnyegyetem, AOK, Orvosi Népegészségtani Intézet /University of
Pécs, Faculty of Medicine, Department of Public Health and Preventive Medicine,
Pécs, Hungary/ .

Pécsi Tudomanyegyetem, ETE, Alkalmazott Elettudomanyi Tanszék /University
of Pécs, Faculty of Health Sciences, Department of Applied Life Sciences, Pécs
Magyar Természettudomanyi Muzeum Embertani Tar / Hungarian Natural
History Museum, Department of Anthropology, Budapest

‘Zirichi Torténelmi Egyesiilet /Historical Association of Zirich, Pécs

"Orszagos Szakfelligyeleti Modszertani Kozpont, Velesziiletett Rendellenességek
Orszagos Feliigyeleti Osztalya, Budapest /National Center for Healtheare Audit

and Inspection, Department of the Hungarian Congenital Abnormality Registry,
Budapest

GASPAR ROBERT!, MESZAROS ANITA?

A finnugor népek genetikdja /The genetics of Finno-Ugrian
populations

Ziirichi Torténelmi Egyestilet, Pécs /(Historical Association of Ziirich, Pécs

“Pécsi Tudomanyegyetemn, AOK, Orvosi Népegészségtani Intézet /University of

Pécs, Faculty of Medicine, Department of Public Health and Preventive Mediecine,
Pécs, Hungary

Dr. VOLGYI ANTONIA', Dr. ZALAN ANDREA!, Dr. BERES JUDIT®,
Dy, PAMZSAV HOROLMA'

A romék eredetének keresése apai agon /The Origin of Gypsy
population based on Y chromosome polymorphisms

‘Igazsaglgyi Szakértoi és Kutatd Intezetek, Budapesti Orvosszakértoi Intézet /
Institutes for Forensic Sciences, Institute of Forensic Medicine, Budapest
!Orszagos Szakfeliigyeleti Madszertani Kozpont, Velesziiletett Rendellenessé-
gek Orszagos Feliigyeleti Osztdlya /| National Center for Healtheare Audit and
Inspection, Department of the Hungarian Congenital Abnormality Registry, Bu-
dapest

SZUNET / INTERVAL
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Program

18:30 - 19:30

POSZTER SZEKCIO/POSTER SECTION

NEPCSOPORTOK GENETIKAI BETEGSEGSPEKTRUMA
/THE GENETIC DISEASES SPECTRUM OF THE ETHNIC
GROUPS

MODERATOR/MODERATOR: PROF. DR. CZEIZEL ENDRE
Genetikai Artalmak Tarsadalmi Megelozése Alapitvany

Foundation for the Community Control of Hereditary Diseases, Budapest

Dr. UJHAZY KOLOS

Néplunk genetikai csaladfaja /,The Genographic Project”. Az
emberiség vandorldsat tanulmanyozo kutatasi program hazai
szeptemberi kidllitasdnak bemutatasa

The genetic pedigree of the world populations -, The Genographic
project” — presentation of the planned exhibition in September,
Budapest

National Geographic Channel Hungary, Budapest

Dr. MAROTI ZOLTAN, Dr. BERES JUDIT, Dr. ENDREFFY EMOKE
Génszegregacios vizsgalatok autoszomalis dominans polycystas
vesebetegek (ADPKD) csaldjaiban. /Gene segregation analysis
in Hungarian polycistic kidney diseases (ADPKD) affected
families

Szent-Gyorgyi Albert Orvostudomanyi Centrum, Altalanos Orvostudomanyl Kar,

Szegedi Tudomanyegyetem, Gyermekklinika

Albert Szent-Gyorgyi Clinical Center Faculty of Medicine, Department of
Pediatrics

Dr. BERES JUDIT, Dr. MAROTI ZOLTAN, Dr. ENDREFFY EMOKE
Bathory Istvan erdélyi fejedelem policisztas vesebetegsé-
ge / The polycistic kidney disease of Stefan Bathory, Prince of
Transylvania and Polish King

Dr. ORSOS ZSUZSA, Dr. BERES JUDIT, Dr. EMBER ISTVAN, Dr. KISS
ISTVAN

Hazai populdciok daganatok irdnti érzékenysegét kimutato
metabolizalé enzimek allélpolimorfizmusainak elemzese /| The
allele polymorphisms of metabolic enzymes concerning the
cancer sensitivity in Hungarian populations

Pécsi Tudomanyegyetem Altaldnos Orvostudomanyi Kar, Orvosi Nepegeszsegtani
Intézet /| University of Pécs, Medical and Health Seiences Center, Department of
Public Health and Preventive Medicine, Pécs
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Dr. MAROTIZOLTAN, Dr. BERES JUDIT, Dr. ENDREFFY EMOKE,
Dr. LASZLO ARANKA:

Paraoxandz 1 gén polimorfizmus vizsgdlatok a magyar popu-
laciokban / Paraoxanase 1 gene polymorphism in Hungarian
populations

FEHER AGNES, Dr. BERES JUDIT, Dr. JUHASZ ANNA, Dr.
RIMANOCZY AGNES, Dr. ALMOS PETER, Dr. JANKA ZOLTAN,
Dr. KALMAN JANOS

Dopamin rendszerrel kapcsolatos genetikai polimorfizmusok
vizsgalata a hazai populdciokban / The genetic polymorphisms
of the dopamin system in Hungarian populations

Szent-Gyorgyi Albert Orvostudomanyi Centrum, Altalanos Orvostudoményi Kar,
Szegedi Tudomanyegyetem, Pszichiatriai Klinika / Albert Szent-Gyérgyi Clinical
Center, Faculty of Medicine, Department of Psychiatry
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Dr. Begona Martinez-Cruz

A Multilocus Genetic Landscape in
Central Asian Human Populations

The demographic history of Homo sapiens is reflected in a complex pattern of
neutral genetic diversity, shaped by multiple range expansions, colonizations
and recurrent migration events among populations since the last "Out of Afri-
ca” episode. Some regions have played a central role in colonization of the world
due to their location at the crossroads of major migration routes. Central Asia
is thought to be one such region, although it remains unclear whether it acted
as a source or a sink. Despite its importance, few population genetics studies
have been carried out in this region. Studies of Y-chromosome DNA indicate
that various waves of migration leading to the colonization of Eurasia may have
originated in Central Asia, whereas mitochondrial DNA studies suggest that
this region comprised an admixture of previously differentiated East and West
Eurasian populations. Improvements in our understanding of the demographic
history of Central Asian populations would greatly improve our knowledge of
world colonization. We present here the first multi-locus survey based on auto-
somal markers carried out in this region. We used 27 microsatellite markers to
genotype 12 populations of Indo-Iranian and Turk-Mongol speakers. We com-
bined our data with published data, to integrate Central Asia into the worldwide
genetic landscape. We found that Central Asian populations displayed high lev-
els of genetic diversity and little genetic structure, this limited structure being
accounted for primarily by linguistic affiliation. Central Asians did not appear as
an independent cluster among human populations: Turk-Mongol populations
more closely resembled East Asians and Indo-Iranians more closely resembled
Western Eurasians. These results suggest that Central Asia houses a mosaic of
admixed populations from Eastern and Western Eurasia, although some popu-
lations may be of endogenous origin, dating from the Neolithic Period. However,
Central Asia has also been a source of populations for colonization, as shown for
the Hazara population.
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GENOGRAPHIC: Disentangling the out of Africa and the colonization of the
world by Homo sapiens

Over the past fifty years, genetics has changed our understanding of human
origins. The early work of researchers such as the Hirszfelds (1919), Arthur
Mourant (1954), Luca Cavalli-Sforza (Cavalli-Sforza et al. 1994) and others on
so-called ‘classical’ polymorphisms, which paved the way for discoveries such
as ‘Mitochondrial Eve’ in the late 1980s (Cann et al. 1987, Vigilant et al. 1991)
and ‘Y-chromosome Adam’ in the ‘90s (Hammer 1995, Underhill et al. 2000), al-
lowed genetics to define its role in a field of research traditionally dominated by
paleoanthropology and archaeology. Initial scepticism by the anthropological
community has been replaced by acceptance of the validity of genetic research.
Today, it would be difficult to discuss the origin and spread of our species with-
out drawing on the genetic data produced by laboratories around the world.

However, many gaps remain in our knowledge. At the moment we lack suf-
ficient data to be able to answer some of the most fundamental questions in
the field of genetic anthropology. This is particularly true for more recent events
in human evolutionary history — those that have occurred over the past 10,000
years. Recent work has focused on specific regions to great success, but many
of such studies are still to be done. To trace recent migrations systematically we
will need to pool data on the same set of genetic markers from tens of thousands
of samples representing global population diversity, a huge research effort that
is virtually impossible to envision with current federal funding priorities.

The Genographic Project, starting in the first half of 2005 and continuing for
five years, will collect DNA samples and data from approximately 100,000 indi-
viduals around the world. These individuals will be chosen primarily from in-
digenous populations, many of which are now in danger of cultural extinction
as their members move to cosmopolitan cities and lose touch with the ways of
life followed by their ancestors. When this happens, the geographic and cultural
context in which their genetic diversity arose will be lost, thereby devaluing the
anthropological utility of the genetic data. At the end of the 5 years, the Geno-
graphic Project will have created a public-domain database of human genetic
patterns that can be used by generations of scientists, and will serve as an im-
portant resource for educating the public on the history of our species.

The proposed studies will yield valuable insights into our past while explicitly
underscoring the need to celebrate, and not disenfranchise, the distinct people
and cultures that share this world.
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Pamzsav Horolma', Christine Keyser-Tracqui? Eric
Crubezy® és Bertrand Ludes?

'Igazsdgiigyi Szakértdi és Kutato Intézetek, Budapesti Orvoszakértdi Intézet
‘Laboratoire d’Anthropologie Moléculaire, Institut de Medecine Légale, 67085
Strasbourg, France

’ Department of Anthropobiology, Université Paul Sabatier, CNRS, UMR 8555,
31000 Toulouse, France

A hun és jelenlegi mongol
populacio genetikai eredete

Az észak Mongolia teriiletén, az Egyin Gol folyo kozelében talalhaté 2300 éves
Hun sirokbol feltart esontmintakbol végzett autoszomalis és Y-kromoszomalis
STR vizsgalatok eredményeit, valamint mtDNS (hipervariabilis régio 1) szek-
vencia adatait hasonlitottunk 0ssze két ma é16 mongol populdcios minta ada-
taival. Az egyik populacids minta az Egyin Gol folyo kérnyékérdl (kb. 100 km-es
koron beliil), a masik minta az orszag kiildnbozo teriiletérdl szarmazott.

Az dsszehasonlito vizsgalatnak az volt célja, hogy megallapitsa, van-e geneti-
kai folytonossag egy 0si s a ma €16 mongol populéciok kozott. Az 6sszehason-
lit6 vizsgalatba bevontuk a ma €16 jakut és torok populaciés adatokat is, mivel
az 6si hun mintak genetikai jellegei kozott ugyanugy eléfordulhatott volna ezen
populaciok Oseinek jellege is, torténelmi hatteriik miatt.

A legfontosabb eredményiink az volt, hogy genetikai hasonlésagot ki lehe-
tett mutatni kiilonbo6zé foldrajzi tertletekrol és id6bél szarmazé mongol mintak
kozott. Az eredmény azt a hipotézist tamasztja ala, hogy az idék soran a mai
Mongolia teriiletén egymast valtd kiilonbozé tiirk és mongol térzsek kozott in-
kabb kulturélis csere tortént, nem pedig genetikai. Az eredményeink alapjan az
is feltételezhetd, hogy a jakutok 6sei nem a hunok koziil valok, mint azt korab-
ban gondoltuk.

Az eredmeény szintén azt sugallja, hogy a Hunnu leszarmazottai ma is élnek a
Mongolia tertiletén.

Population Origins in Mongolia: Genetic Structure
Analysis of Ancient and Modern DNA

In the present study, nuclear (autosomal and Y-chromosome short tandem
repeats) and mitochondrial (hypervariable region I) ancient DNA data previ-
ously obtained from a 2,300-year-old Xiongnu population of the Egyin Gol Val-
ley (south of Lake Baikal in northern Mongolia) were compared with data from
two contemporary Mongolian populations: one from the same location (Egyin
Gol Valley plus a perimeter of less than 100 km around the valley), and one from
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the whole of Mongolia. The principal objective of this comparative analysis was
to assess the likelihood that genetic continuity exists between ancient and
present-day Mongolian populations. Since the ancient Xiongnu sample might
have been composed of some of the ancestors of the present-day Yakuts, data
from a present-day Yakut population, as well as published data from Turkish
populations, were also included in the comparative analysis. The main result of
our study was the genetic similarity observed among Mongolian samples from
different periods and geographic areas. This result supports the hypothesis that
the succession over time of different Turkic and Mongolian tribes in the current
territory of Mongolia resulted in cultural rather than genetic exchanges. Fur-
thermore, it appears that the Yakuts probably did not find their origin among
the Xiongnu tribes, as we previously hypothesized. Our results even suggest
that some modern descendants of the Xiongnu might still inhabit the region.
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Zalan Andrea, Volgyi Antonia és Pamzsav Horolma

Igazsagigyi Szakértdi és Kutald Inlézetek, Budapesti Orvosszakértsi Intézet

A magyar populacio Y
kromoszomalis haplocsoport
osszetétele

Absztrakt: Az Y kromoszoman lévo SNP (single nucleotide polymorphism)
lokuszok apai agon o6roklédnek, ezért alkalmasak hossza tavi ferfiagi rokon-
sag vizsgalatara. Az SNP lokuszok alapjan lehetséges a haplocsoportba sorolas.
49 Y kromoszomalis SNP és 11 Y kromoszomalis STR (short tandem repeat)
lokuszt vizsgaltunk 215 nem rokon magyar férfi mintaban. A leggyakoribb
haplocsoportoknak az Rlal, Rlb, I1b, I1a és H1 bizonyultak. A haploesoport
gyakorisagok alapjan kiszamitottuk a magyar és 23 mas eurépai populacio ge-
netikai tavolsagat. A genetikai tavolsagok alapjan filogenetikai fat szerkesztet-
tink. A magyar populdciohoz legkézelebb a jugoszlav, bolgar, ukran, szlovén,
norveég, cseh, roman, gorog és torok populdciok kertiltek. A finn, észt, spanyol és
belga populaciok estek legtdavolabb a magyar populaciétol.

Y chromosomal haplogroup distribution of the Hungarian population

Abstract: The Y-chromosomal SNP (single nucleotide polymorphism) loci are
inherited paternally, therefore these loci are suitable for long time studies of
paternal lineages. Based on the SNP loci the studied samples can be divided in
haplogroups. 49 Y-chromosomal SNPs and 11 Y chromosomal STR (short tan-
dem repeat) loci were tested in 215 independent Hungarian male samples. The
most frequent haplogroups were Rlal, Rlb, I1b-P37, I1a and H1. Genetic dis-
tances to 23 other European populations were calculated based on haplogroup
frequencies. Based on distances phylogenetic tree was constructed. The clos-
est populations to the Hungarian population were the Yugoslavian, Bulgarian,
Ukrainian, Slovenian, Norwegian, Czech, Romanian, Greek and Turkish, popu-
lations. The most distant populations were the Finnish, Spanish, Belgian and
Estonian populations.
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Nagy Karoly-!, Juhdasz Emese !, Guba Zsuzsa ?
Ghidan Agoston', Pap Ildiko?

Orvosi Mikrobiologiai Intézet, Semmelweis Egyetem és Természettumonyanyi
Muzeum Embertani Tar, / 'Institute of Medical Microbiology, Semmelweis Uni-
versity, *“Dept. Anthropology, Natural History Museum, Budapest, Hungary

Populaciogenetikai vizsgalatok
XVIII. sz.-i hazai mimiakban

Az emberiség evolucidjanak kezdete ota egyiitt él a kornyezetében szaporo-
dé mikroorganizmusokkal, amelyek igy maguk is e koevolticié soran allandéan
valtoztak. E valtozasok nemesak a hirtelen mutaciékban, hanem hosszabb id6t
igénylé adaptaciokban, alkalmazkoddsban, virulencia és pathogenitds valto-
zasban is megnyilvanultak. A modern orvostudomany csak akkor képes igazan
eredményesen felvenni a harcot a mikrobak tdmaddésaival szemben, ha rendel-
kezink az egyes mikroorganizmusok (és az altaluk kivaltott fert6z6 betegsé-

Vizsgalataink célja az volt, hogy a vaci Fehérek templomanak kriptajabél fel-
tart, az 1770-es évek végétol szarmazo , természetes modon mumifikalédott
emberi maradvanyokban kimutassuk a mikrobidlis fertézéttségre valo fogé-
konysag genetikai alapjait populaciogenetikai elemzésekkel és molekularis
genetikai modszerekkel. Erre a leletanyag sajatossagai: egy rovid torténelmi
idészak magyar népességét reprezentald , viszonylag nagy egyedszam (256) ad
lehetoséget.

Elséként a HIV fertézés iranti fogékonysdgot befolyasoldo CCR5 coreceptor
gén polimorfizmust térképeztik fel. E gén 32 bp delécidja bizonyos védettsé-
get eredményez a HIV virussal valo fertézodéssel szemben. Munkank soran
az archaikus biologiai mintakbol vald megfelelé mindséglii DNS kinyerésének
problémaival is meg kellett kizdeniink. A primerek attervezésével optimalizalt
génamplifikdcios technikaval a HIV coreceptor gén legrégibb heterozygota mu-
a virussal szembeni rezisztencia genetikai determinansai mar a XVIII.sz.-ban is
léteztek a magyar populaciébani.

(A kutatasok részben az OTKA 61155 tamogatasaval torténtek).

Population genetic analysis of 18" century Hungarian mummies
Mankind coevolved together with surrounding microorganisms , ever chang-

ing. These changes manifested not only as form of rapid mutations, but in adap-
tations, change in pathogenecity and virulence all require longer time. Modern
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medicine can cope with the attacks of microorganisms only, when we have exact
data about the evolution of microorganisms (as well as infections caused by
them) . The aim of our study was to detect the genetic basis of susceptibility for
microbial infections in naturally mummified human bodies originated from the
end of 18th century, recovered from the ecrypt of the Dominican church of the
town of Vac ,using population genetical analysis and molecular biological meth-
ods. The uniqueness of the findings: the samples representing Hungarian popu-
lation of a relative short period of time, the great individual number (n=265)
made the analysis possible.

First we analyzed polymorphism of CCR5 gene influencing susceptibility
for HIV/AIDS virus infection. A 32 bp deletion in this gene results in a certain
protection against infection by HIV. DNAs from archaic biological samples go
through substantial oxidative and hydrolytic changes resulted in fragmented,
degraded DNA. With optimalized gene amplification technique

the oldest HIV coreceptor gene mutation in Hungary was detected in the
samples of a woman born in 1766, verifying the presence of genetical determi-
nants of the resistance against certain viral infections. (Supported partly by
OTEKA 61155 research grant).
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*Pécsi Tudomanyegyetem, ETK, Alkalmazott Elettudomanyi Tanszék

‘Somogy Megyei Muzeumok Igazgatosaga, Kaposvar

‘Quintiles Magyarorszag Kft., Budapest

*OSZMK, Velesziletett Rendellenességek és Ritka Betegségek Orszagos Fel-
ugyelete, Budapest

Europal és azsiai
eredetd mitokondrialis DNS

haplocsoportok vizsgalata
dunantuli populaciokban

Az anyai agon 0roklédé mitokondrialis DNS megfelelé markereinek tanulma-
nyozasaval a human populdciok genetikai diverzitdasa vizsgalhaté, eredetiik fel-
térképezhetd.

Nemcsak az elszigetelten €16, veszélyeztetett populdciok eredetvizsgalata a
cél. Lehetdség szerint minél toObb népesoport genetikai elemzését el kellene vé-
gezni, hogy megismerjiik az eltéré genetikai hattérben rejlé killénbségek okait.

Harom magyarorszagi teleptilésen (Vors, Siklos, Pécs) é16 személyek leszar-
mazasi kapcsolatait, mitokondrialis DNS haplocsoportjainak meghatarozasat
szeretnénk ismertetni.

A mitokondrialis DNS elemzést RFLP (restriction fragment length
polymorphism) modszer segitségével hajtottuk végre. A vizsgalt személyekben
11 haplocsoport (B, H, I, J, K, M, T, U, V, W, X) jelenlétét vagy hianyat kerestik,
melyek kozott eurdpai és azsiai eredetiiek egyarant el6fordultak.

A leggyakoribb mitokondrialis haplocsoportok kozott leginkabb eurépaiakat
talaltunk. Azsiai markereket néhany szazalékban talaltunk, azonban ezek jelen-
léte tolink nyugatra mar ilyen mértékben sem mutathato ki.

Az eredményeket a hidasi székely adatokkal sszehasonlitva tébbek kozott
azt lathattuk, hogy az azsiai M haplocsoport gyakoribb volt a székelyek kozott.
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Hungarians are unique among the other European populations, since
according to history, the ancient Magyars have come from the eastern side of
the Ural Mountains and have settled down in the Carpathian basin in the 9th
century AD. The origin of the Hungarian-speaking Seklers, today an isolated
minority in Transylvania, Romania, is still debated, though all sources agree on
the Hungarian origin of this population.

Since variations in the human mitochondrial genome (mtDNA) are routinely
used to infer the histories of different populations, we examined the distribution
of restriction fragment length polymorphism (RFLP) sites of the mtDNA in
apparently healthy, unrelated Sekler subjects in order to determine the genetic
origin of this population. Among the 64 samples analyzed, the large majority
belonged to haplogroups common in other European populations, however,
five samples fulfilled the requirements of haplogroup M. Since haplogroup M
is classified as a haplogroup characteristic mainly for Asian populations, the
presence of haplogroup M suggests that an Asian matrilineal ancestry can
be detected among modern Seklers. The genetic structure of the Seklers
investigated did not significantly differ from that of the Hungarians, therefore,
it is most probable that an intense connection and genetic material interchange
existed between the two populations during the past centuries.

Photographs were also taken of each participating subject and have been
submitted to anthropological analysis.

Genetical and anthropological characteristics of the investigated Sekler
population did not significantly differ from those of the mixed Hungarian
population suggesting an intense relationship and exchange of the genetic
material until recent times.
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Genetikai struktaraltsag
a csiki székely és a gyimesi csango
népességben

Tanulmanyunk soran ketté erdélyl magyar nemzetiségi populacié (esiksz-
eredai székely és gyimesi csango) 360 személyének mitokondrialis DNS teljes
kontroll régio szekvencigjat hataroztuk meg magas mindségi sztenderdeket
kovetve. Bemutatasra kertilnek a populdciékon belil és a populaciok kozott
kalkulalt veletlen egyezési valoszintség értékek és a haplotipusok paronkénti
Osszevetése szomszédos és mas eurdpai orszagok népességeinek adataival is
Osszehasonlitva. A mitokondridlis DNS szekvencidk haplocsoportositdsa filo-
genetikai alapon tortént. A f6 nyugat-eurazsiai haplocsoportokba valé beso-
rolast kodolo régio SNP-k elemzésével erositettiik meg. A két populacié hap-
lotipus szerkezetének abrazolasara median joining rekonstrukciés eljarast al-
kalmaztunk. Asszimmetrikus migraciot mutattunk ki a két populacié kozott,
eréGteljesebb bearamlassal csango részrol a székelységhbe, mint forditva. A filo-
geografiai analizis erdteljes genetikai izolaciot mutat a csangd populéaciéban,
mely genetikai szerkezetét tekintve is szignifikansan kiillonbozik a székelységtl,
bar telepiiléseik foldrajzi kozelsége alapjan hasonlonak tételeznénk fol. A pop-
ulaciok szekvencia adatai bekeriiltek az EMPOP nemzetkozi on-line mitokon-
dridlis DNS adatbazisba (http:/www.empop.org).

Genetic structure of the ethnic groups “székely” from Csikszereda and “csangé”
from Ghymes

In this study entire mitochondrial DNA control region sequences from 360
individuals of Hungarian ethnicity from two populations (the Csangoé of Ghymes
and the Székely) from the historical region Transylvania were generated and
analyzed following high quality sequencing standards. The random match
potential and pairwise comparisons within and between the datasets and with
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that of neighbouring countries and other European databases is reported. Phy-
logenetic analyses were used for haplogroup determination, and median joining
reconstructions were used for depicting haplotype structures. The affiliation to
the major west Eurasian haplogroups was confirmed using coding region SNPs.
Migration rates were shown to be asymmetric between the two populations, with
the Csangod showing a higher influx into the Székely than vice versa. Phylogeo-
graphic analyses revealed effects of genetic isolation within the Csango popula-
tion, which is in its genetic structure clearly different to the Székely population,
although the two could be expected to be similar on the basis of the proximity of
their respective native homelands. The population data have been incorporated
in the EMPOP on-line database (http://www.empop.org).
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Székelyek: a honfoglalo
magyarok rokonai?

A magyarok egyediildlld népesség a tobbi eurdpai populécié kérében, hiszen a
torténeti adatok szerint honfoglald 6seink az Ural hegység keleti oldalarol ér-
keztek a Karpat-medencébe és telepedtek le ott az i.sz. 9. szazad folyaman. A
napjainkban Erdélyben, Romanidban jelentds nemzetiséget képez6, magyarul
beszéld székely populacio eredete egyelére vitatott, bar abban minden forras
egyetért, hogy a magyarokkal valamilyen rokoni kapcsolatuk 1étezik.

Mivel a mitokondridlis DNS (mtDNS) vizsgalatdt manapsag rutinszertien
haszndljdk a populaciok eredetének vizsgalataban, 64 székely eredett, egész-
séges, nem rokon egyéntol vett vérmintat vizsgaltunk mitokondridlis DNS-po-
limorfizmusokra, hogy a populdcié genetikai erdeetét meghatdrozhassuk. A 64
vizsgalt minta nagy része az Eurépaban megtalalhato haplocsoportok valame-
lyikébe tartozott, am 5 minta az M haploesoport jellegzetességeit mutatta. Mivel
az M haplocsoport bizonyitottan azsiai eredett, ezért jelenléte a vizsgalt székely
populacioban azsiai anyai eredetre utal.

A vizsgalatban részt vevo egyénekrol készilt féynképek segitségével antropo-
logiai elemzést is végeztiunk.

Az altalunk vizsgalt székelyek genetikai és antropologiai jellemz6i nem kii-
lonhoztek jelentésen a kevert magyar populacioéitol, ami valdszintsiti a két
népcsoport kozott egészen a legutébbi idékig fennall6 intenziv kapesolatot és
genetikai anyag cserét.

Néhany évtizeddel ezel6tt talan még senki sem gondolta, hogy a molekula-
ris biologia és a genetika fejlodése hozzajarulhat a Fold kilénbodzoé pontjain é16
populaciok eredetének megfejtéséhez. Jelenleg a Human Genom Diverzitas
Program keretében szdmos népcsoport eredete megismerhetd. Az anyai agon
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oroklédé mtDNS és az apai agon nyomon koévethetd Y-kromoszoma segitségé-
vel leszarmazasi fak rajzolhatok fel. Erre a mitokondridlis DNS azért alkalmas,
mert védoé hisztonfehérjék és sajat DNS-javito rendszer hianyaban a nagyszamu
nem kodolo régioban a mutaciok betegséget nem okozo6 polimorfizmus formaja-
ban megdrzddnek és az utodba tovabbadodnak, valamint a mitokondridlis DNS
mutacios rataja a nuklearis DNS tizszerese és nem jellemz6 ra a rekombinacio.

A mitokondridlis DNS szarmazastani szempontbol torténd vizsgalataval fog-
lalkozd kutatok kozott két modszer altalanosan elfogadott: az egyik szerint a
vérbdl izolalt mtDNS-t 9 kiillonboz6 primerparral amplifikaljak, majd a kapott
szakaszokat 17 kilonbozé restrikcios enzimmel emésztve bizonyos hasitasi
helyek meglétét illetve hianyat vizsgaljak. Ezen helyek kombindciés mintaza-
ta alapjan az egyének kiilonboz6 haplocsoportokba sorolhatok, és a népek ge-
netikai tavolsaga ez alapjan vizsgalhato (Torroni-féle modszer). A masik mod-
(D-loop) amplifikaljak, majd a szekvenalasbol kapott adatok alapjan a popula-
ciok genetikai eredetét vizsgaljak (Anderson-féle modszer).

Az Y-kromoszoma minden mas kromoszomatol eltéro egyedi tulajdonsagokkal
rendelkezik. Kis mérete (60 Mb) miatt viszonylag konnyen lehet szekvencia-ada-
tokat meghatarozni. Az Y-Kromoszoma jelentos része nem rekombinalodik (ezt
a teriilletet NRY-nak - Non Recombining Y- nevezik), ezért a keletkezett mutaci-
okat id6rendi sorrendbe lehet allitani. A vizsgalt markerek az NRY teriileten he-
lyezkednek el. Ezek analizise tobbek kozott azért 1ényeges, mert a recens mintak
vizsgalati eredményei szerint a ma €16 magyar férfiak tobb, mint 90%-a 4 szarma-
zasvonalbol eredeztethetd, és 73,3% a mar 30-40.000 éve itt élt férfiak utoda. Az
Y-kromoszoma rendkiviil alkalmas a migraciok kovetésére, ezért a fosszilis min-
tak vertikalis vizsgalati eredményeit 6sszehasonlitva a jelenben €16 népesoportok
horizontalis eredményeivel redlis képet kaphatunk szarmazasunkrol.

A nyelvi rokonsag kulonbozo népességek kozott altalaban jol korrelal a ge-
netikai rokonsaggal. A magyarok egyediilallé népcsoport Eurépaban, hisz a fin-
neken kivill egy mas europai nép sem beszél a finnugor nyelvesaladhoz tarto-
70 nyelvet. Ez a nyelv a honfoglalé magyarokkal érkezett a Karpat-medencébe
i.sz. a IX. szazadban, és a magyarok magukba olvasztottak az akkor mar itt élo
egyéb népeket. Y kromoszéma-vizsgalatok szerint a hodité populacié nem volt
nagyobb, mint a meghoditott, a hodito szerep els6sorban kulturalis/nyelvi do-
minanciara, nem pedig szambeli folényre szoritkozott. Ez az elmélet azon ala-
pul, hogy az indo-eurépai népességre jellemzé Y kromoszoma markerek nagy
gyakorisaggal vannak jelen a magyar populacioban, mig az dzsiai jellegzetes-
ségek vagy teljesen hianyoznak, vagy csak alacsony gyakorisaggal mutathatok
ki. ¥ kromoszéma markerek, amelyek a japanok kivételével valamennyi eddig
vizsgalt azsiai populaciobol hianyoznak, az europai atlagnal magasabb gyako-
risaggal talalhatok meg a magyarokban, és még ennél is nagyobb elofordulasi
gyakorisaggal a csangokban. A nyugat-magyarorszagi Orség lakosai kozott, aki-
ket manapsag a IX. szdazadi honfoglalo magyarok egyenes agileszarmazottainak
tartunk, mutathatok ki az azsiai nepességre jellemzo Y kromoszoma markerek
az urali populaciok kézott a legnagyobb gyakorisaggal.
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A honfoglalas utan Magyarorszag tobb invazionak is aldozatul esett (tatarok,
torokok), és a lakossag békeiddben is keveredett a szomszédos szlav, szlovén,
nemet, szlovak, horvat, szerb és roman populaciokkal.

Mivel ellentmondas talalhato a magyarok és finnek nyelvrokonsaga, valamint
a két nép Y kromoszoma vizsgalatokon alapulé genetikai eredete kozott, a hon-
foglalo magyarokhoz a mai kevert magyar populacional kozelebb 4116 népcso-
portok széleskori genetikai vizsgdlata értékes informéciokkal szolgalhat az 6si
magyar népesseg genetikai eredetérdl és rokonsagarol.

A manapsag Erdélyben, Romanidban kisebbséget alkotd, magyar anyanyelvi
székelyek eredete még vitatott, bar valamennyi forrds megegyezik a magyar ere-
detben. Eredetiikkel kapesolatosan napjainkban 4 hipotézis 1étezik.

A kozépkori kronikakon alapuld elsé szerint (amelyet maguk a székelyek is
osztanak), a szeékelyek Attila hunjainak a leszarmazottai, akik esatlakoztak a
honfoglalé magyarokhoz, majd folytattak vandorlasukat Erdélybe.

A masodik nézet szerint a székelyek egy bolgar-t6rok-eszkil eredetii népeso-
port, akik Kelet-Europa siksagain csatlakoztak a honfoglaléo magyarokhoz.

A szekelyek magyar eredetét tamogato elmélet alapja az, hogy az eddig fel-
halmozott bizonyitékok szerint a székelyek anyanyelve mindig is a magyar volt.
Nyelvészek szerint a magyarorszagi és az erdélyi székely dialektusok hasonlosa-
ga elozetes kapesolatot igazol, és szerint ez a két székely csoport a 10. szazad
soran kiiléniilt el egymastol.

Vegul a negyedik elmélet hivei szerint a Karpat-medence magyar meghodita-
sa két hulldimban tortént, és az els6é hullamot képviseld, magyar nyelven beszéld,
a Karpat-medencébe i.sz. 670 koril érkezdé népesport volt a székelyek ése. Oket
kovették Arpad magyarjai i.sz. 895-ben.

Baranya, Tolna és Bacs-Kiskun megyékben mintegy 25-30 ezer székely él nap-
jainkban. Ez a népesség az erdélyi székelyek egyediilallé képviselGje, mivel 1764
ota az eredeti székely népességtol elkiilonilten élnek (1. abra), bar eredetiik
tudatat, hagyomanyaikat és szokasaikat hiven megérizték.
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Torténelmi adatok alapjan a székelyek a magyarsag egy 6sibb genetikai 6sz-
szetételét képviselik, mint a jelenkori kevert magyar népesség, mivel torténelmi
okok miatt a székelyek keveredése egyéb populaciékkal viszonylag gatolt volt.

Ezen feltevés alapjan vizsgaltuk meg 64, bizonyitottan székely eredetii, nem
rokon hidasi szemely vérmintajat a genetikai 6sszetétel meghatarozasa céljabél.
A mitokondrialis haplocsoportokat RPLF vizsgalattal hataroztuk meg.

A kaukazusi populacioban az elészor Torroni dltal meghatarozott H, I, J és
K haplocsoport fordul el a leggyakrabban. Ezek a haplocsoportok feltehetéen
az 0si kaukazusi populacionak az afrikaiaktol és azsiaiaktol valé elkiiloniilése
utan, de még a kaukazusiak kirajzasa el6tt jottek létre. Torroni és munkacso-
portja egy késobbi vizsgalatukban azonositottak 5 tovabbi eurépaiakra jellem-
z6 haplocsoportot (T, U, V, W, X), valamit az azsiai populaciokra jellemzé M
haplocsoportot.

Az X haplocsoport egy kisebb alapito vonalat képvisel az észak-amerikai indi-
anok kozott, és alacsony gyakorisaggal ugyan, de a modern eurépai népességben
is megtalalhato. Ugyanakkor dzsiai/szibériai populdciokban ezt a haplocsoportot
egyértelmiien kimutatni még nem sikerilt. Az X haplocsoport megjelenése a ka-
ukazusi népességben 30-40 ezer évvel ezel6ttre tehetd, ami 6sszhangban 4ll az
X haplocsoport kozel-keleti eredetének és onnan valo szétterjedésének elméle-
tével.

Az M haplocsoport eloforduldsa eddigi kutatasok szerint az dsziai népessé-
gekre jellemzo,

A vizsgalt hidasi személyek koziil 57 (89.0%) mutatott eurdpai jellegzetessé-
geket, mig 5 (7.8%) személyben az azsiai népekre jellegzetes M, 2-ben (3.1%)
pedig az X haplocsoport volt megtaldalhato (1. tablazat).

Haplo- | Székely | Magyar | Horvat | Német Baskir Tatar Orosz | Lengyel
csoport (%) (%) (%) (%) (%) (%) (%) (%)

-
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H 24 (37.6) | 18 (32.8) [125 (45.1) | 31 (46.0) | 27 (12.2) | 70 (30.7) | 85 (42.3) | 197 (45.8)
I 5(7.8) 1(1.8) 4(1.4) 3 (4.0) 3(1.4) 2 (0.9) 5 (2.5) 8 (1.8)
J 7(10.9) 9(16.5) | 33(11.9) | 5(7.0) 7(3.2) 17(7.5) | 16(8.0) | 34 (7.8)
K N/A 8 (14.6) 10 (3.6) 3 (4.0) 3(1.4) 13 (5.7) 6 (3.0) 15 (3.4)
T 2(3.1) 1(1.8) 19 (6.7) | 8(12.0) 12(54) | 21(9.2) |22(16.9) | 50 (11.5)
u N/A 2 (3.6) 49 (17.8) | 8(12.0) | 60 (27.3) | 54 (29.4) | 36 (17.9) | 70 (16.0)
K+U | 14 (21.9) | 10 (19.6) | 59 (22.3) | 11 (16.0) | 63 (34.4) | 67 (31.4) | 42 (21.1) [ 85 (19.7)
v 4 (6.2) 1(1.8) 11 (4.00 N/A 7(3.2) 2(0.9) 15 (7.5) | 25 (5.5)
W 1 (1.6) 2 (3.6) 6 (2.2) 4 (6.0) 1 (0.5) 4(1.8) 4(2.0) 16 (3.7)
X 2 (3.1) 4(7.2) 6 (2.2) 4 (6.0) 0 (0.0) 0 (0.00 7(3.5) 8 (1.8)
M 5 (7.8) 3 (5.5) 1(04) 0(0.0) | 61(27.6) | 20 (8.8) 3 (1.5) 8 (1.8)
B 0 (0.0) 2 (3.6) 0 (0.0) 0 (0.0 2 (0.9) 0 (0.0) 0(0.0) 0 (0.0)
5 = 66 (100.0) 213 199 431
Osszes | 64 (100.0) | 51 (100.0) {264 (100.0) 183 (100.0) (100.0) (100.0) (100.0)
1. tablazat

A tradiciok alapjan azsiai eredeti székelyekben taldlt alacsony gyaKkorisagi
M és X haplocsoport-eléfordulas 6sszhangban all a hagyomanyokkal, valamint
mas eurdpai és azsiai populdciokbol szarmazo adatokkal (2. 3a. és 3b. abra)
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3a. és 3b. abra

R Gidspir 2007,
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Statisztikai elemzes alapjan haplocsoport eloszlas tekintetében a székelyek
nem kildénboznek szignifikdnsan a magyaroktol, ugyanakkor valamennyi, az iro-
dalombol vett populacioval 6sszehasonlitva, a haplocsoportok eloszlasa a szé-
kelyekben szignifikansan eltéro (4. abra).
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4, abra

A vizsgalatban részt vevorodl szines mell- és profil fényképek késziiltek, me-
lyeket antropologiai elemzésnek (hajszin, szemszin, orrforma) is alavetettiink.
Az 0sz haju személyeket kizarva, a vizsgalat eredményeit az irodalombol vett
magyar, szlovak és német adatokhoz hasonlitva, a székelyek kozel allnak a ma-
gyar populaciohoz, mig jelentésen killénbdznek a szlovakoktol és németektol
(5. abra)
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5.dbra

Még mas kaukazusi populdciokkal valé tobb évszazados keveredés utan is
kimutathatdk voltak azsiai népekre jellemzo haploesoportok vizsgalatunk szé-
kely résztvevoiben, amely eredmény a vizsgalt székely népesség azsiai eredetére
utal. Ugyanakkor genetikai kiilonbség a vizsgalt székely populaci6 és egy korab-
ban vizsgalt kevert magyar populdcio kozott nem volt kimutathaté. Igy tovabbi,
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részletesebb, els6sorban honfoglalds kori asatdsokbél szarmazoé anyagok vizs-
galatara van szlikség a Karpat-medencét meghaodito magyar népesség genetikai
Osszetételének meghatarozasahoz.

Végiil koszonetet mondunk a vizsgalatban részt vevé valamennyi hidasi szé-

kely tarsunknak, akiknek részvétele nélkiil ez a munka nem sziilethetett volna
meg.
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Az urali nyelvesalad népességének
genetikaja a mitokondrialis DNS
vizsgalatok alapjan

Bevezetés

Immar bo tiz esztendeje annak, hogy elindultak azok a népesség-genetikai
vizsgalatok, melyeknek célja az volt, hogy feltérképezzék a finnugor nyelvesa-
ladba tartozé populaciok genetikai bélyegeit. A tanulmény ezen vizsgalatok
eredmeényeképpen publikalt tudomanyos kozlemenyeket probalja meg réviden
osszefoglalni. Az attekintés soran valaszt keresiink azokra a kérdésekre is, hogy
milyen sajatossagok jellemzoek a killonb6z6 finnugor népességekre, illetve hogy
az azonos nyelvesaladba tartozo populdciok kozott vajon a meglévo a nyelvi ro-
konsag mellett genetikai kapcsolatok is megfigyelhetéek-e.

Urali gének Eurépaban

Az 1990-ben olasz genetikusok altal publikalt klasszikus genetikai markereken
alapuld tudomanyos vizsgalat arra kereste a valaszt, hogy vajon milyen arany-
ban van jelen az urali populaciok genetikai alloménya a finnek, lappok és magya-
rok korében (Guglielmino és m.tarsai 1990.). A fékomponens elemzés alapjan
elkiilonithet6 egymastol egy urali, egy lapp illetve egy eurdpai-magyar klaszter
(1. abra).

Alappok kézbenso helyet foglalnak el az elsé tengely két szélsé tombje kozott.
Megfigyelheto az is, hogy a nganaszanok, szamojédek, nyenyecek és enyecek egy
kompakt csoportot alkotnak, a marik és komik pedig ezen csoport kozvetlen
kozelében helyezkednek el. A masodik tengely a magyar-europai csoportot va-
lasztja el a finnektol.

A kiillonbozé népességek elhelyezkedése az els6 tengelyen megfeleltethet6 az
urali gének kelet-nyugat iranyu (foldrajzi szélesség mentén torténd) aranyval-
tozasanak. Ez alapjan kovetkeztettek a szakemberek ezen gének lapp, finn és
magyar mintakban meglévo nagysagara.
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