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l. ELOSZO

Palyafutasom soran arra torekedtem, hogy |étretkaazpolyan genetikai laboratoriumot,
amely nemcsak hazai, hanem nemzetk6zi szinterlag haagarol magasszinvonall szakmai és
tudomanyos tevékenysége folytdn. Tovabba — maseésdhkktorekvésével egybegs—
szandékom volt, hogy az igazsagugyi genetika tenildevezetésre keriljenek a legujabb
tudomanyos eredményeken alapulé DNS vizsgalatiasipk, ideértve mind ailmmzerezettséget,
mind a kapcsolédd nemzetk6dzi modszertadirébok és kovetelmények meghonositasat. Az
MTA doktori fokozat elnyerésére iranyuld jelen &deés bemutatja az igazsagligyi genetika
terlletén a szeézaltal végzett alkalmazott kutatdsok koherens tésepes, a human DNS
vizsgalatokon alapulo rutin szakértevekenységek nélkilozhetetlen alapjat jélemitél- es
haplotipus gyakorisagok felmérését a magyar négbeses¢ a referencia adatbazis létrehozasat,
valamint a hazai igazsagugyi genetikai gyakorlaiir@ert bevezetését, hitelesitését. Ezen
adatok segitségével a DNS vizsgélaton alapulé e¥agek bizonyitd ereje statisztikailag
igazolhatob (becsulh& a hazai torvényszeéki eljardsok soran. Az igazgwgigenetikai
gyakorlatban hasznalt modszerek, valamint nemh&a&én 6roktdé DNS tulajdonsagokn.,
haploid markerekvizsgalati eredményei kozvetlen alapot adnak a murpapulaciok
prehistorikus és historikus ddzakban toértént migracidinak Utvonalfeltérképezésekilon-
kilon, mint anyai és apai leszarmazasi vonalaleggsitt is, mint egy-egy populacié genetikai
torténete. A kutatasi terlletre tobb szakmai elnése hasznalatospopulacidégenetika,

filogenetika, genealdgia éstorténet.

. BEVEZETES

Az értekezés 2 réséball. Az el fejezetben élsz6r megszdlaltatom a ,,Génekbe vésett
vallomasok”/DNS Uzenetek kozll azokat, amelyek mmmpijak, mi a genetikai ,személyi
szamunk”, azaz a DNS-ujjlenyomatunk. Prezental@h &-ujjlenyomat elemzésének genetikai
logikajat, valamint az apai és anyai leszarmazasalak szerepét a személyazonositasban.

A masodik részben ,kifaggatom” azokat a ,génekeathelyek beavatnak bennlnket a
human migracios, evolucios folyamatok fontos moataiba, valamint a filogenetikai térténetek
kozeli és tavoli multjaba. Hihetetlen, de igaz, Wag el$ fejezetben bemutatott apai és anyai
leszarmazasi vonalak hatranyai a masodik fejezethmgrepd vizsgalati diszciplinaban
elonyokké valnak, azaz a sikeres anyak és a sikerék genetikai torténetét tarjak elénk.
Ugyanitt Eurazsia kilonbdznépei zenei 6rokségének elemzésére is sor kezilutatva a
népzene-kultarak kozotti "genetikai" korrelaciokdzatat is. Valasz adhaté a kérdésre, hogy
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koz6s zenei 6rokséggel rendelkdailtirak genetikai értelemben is szorosan 0ssgeiiiek-e.

Ezzel talan egy Uj interdiszciplinaris kutatasiitetet is megalapoztunk, a "zenegenetikat".

I1.1. DNS-UJIJLENYOMAT: IGAZSAGUGYI GENETIKA (FORENS IC
GENETICS)

Cavalli-Sforza:A 16 genetikai kiildnbség nem a népek
vagy az emberfajtak, hanem az egyedek kdzétt van

Az igazsagugyi genetikai vizsgalatok alagvé&erdése, hogy a torvényszeki eljarasok
soran bizonyitékként szolgalo bioldgiai nyom mily@rtonsaggal eredeztetietgy adott fajtol,
annak egy egyed#t populacidjatol. A kérdésfeltevés targya azonlm@mcsak a bioldgiai
anyagmaradvany, hanem egy egyed vagy azok egyrtgofpmpulécio, etnikai csoport) is lehet,
vizsgalva az egyed vagy az egyedek csoportosuld8amazasi, leszarmazasi vagy mas
rokonsagi kapcsolatait. Azaz az igazsagugyi geaetitorvényszéki eljarasokba vonhato dsszes
genetikai szarmaztatdssal kapcsolatos kérdéstAlaey magaban foglalja. Egy apasagi
vizsgalat is genetikai szarmaztatasnak tekidthéiszen ebben az esetben egy személyt
szarmaztatunk egy feltételezett sgdrtol. Etnikai csoportok anyai vagy apai agu rcamgi
viszonyainak tisztdzasa is genetikai szarmazthissen ez esetben az egyedek alkotta csoportok
feltételezett vagy ismert kozdsseinek csoportjatdl valdé szarmazasi lébégeit vizsgaljuk.
Tehéat, ha a vizsgéalat targykore torvényszéki edfgadsonhato, akkor az az igazsagugyi genetikai
diszciplindba tartozik, ez kulonbozteti meg az $gagigyi genetikat a tobbi genetikai
szakteruletil.

A human igazsaglgyi genetikai vizsgalatdk feladata annak megallapitasa, hogy a
torvényszeki eljaras soran, atneselekmények helyszinén héatrahagyott biologiai
anyagmaradvanyokbol, valamint polgari peres eljasgteében a személyékltevett mintakbal
(apasagi, anyasagi rokonsagi vizsgalatok) meghaitirbNS-profilok hozzarendelkit-e egy
adott személyhez. EBb vilagosan az kovetkezik, hogy a DNS-profil szeynélvagy
egyedazonositasi célokra tordéfelhasznalasa csak akkor lehet eredményes, ha $BIN
tévedeést kizard bizonyossaggal kiolvashatd olydajdansag, amely egyedil csak az adott
személyre jellemz Ennek a tulajdonsagnak digen és térben viszonylag stabilnak,
véltozatlannak kell lennie, hogy a genetikai-sz#érzsgalatok soran megbizhaté eredmény
szllethessen, mivel bizonyofrtzselekmények esetében akar tobb tiz évvel a &gtatan is
sor kerlilhet a DNS minta szak&rtizsgalatara, pl. az aldozat csontmaradvanyagfiddertilése
okan. Az igy nyerhétobjektiv természettudomanyos bizonyiték a birodagtéshozatalt segiti.

A DNS vizsgélathoz olyan markereket (jellegeket) kegszolaltatni, amelyek egyrészt sokféle
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valtozatban figyelhék meg az adott népességben, masrészt fliggetleneddatz ember
életkoratdl, pillanatnyi fiziologiai allapotatol égyeb kils tenyesdktol.

A human populaciék DNS vizsgalataval a kovetkkerdésekre lehet valaszt kapni:

1. az emberi populaciék, mint egy-eqgy foldrajzi régiakéb kozdsségek kozott a vizsgalt
markerek allélgyakorisagi eloszlasaban kimutathatékérések?

2. a kulénb6s foldrajzi régiokban €l populaciok (etnikumok és rasszok) allélgyakorisagi
adatai kozott kimutathatOk-e karakterisztikus kib€dggek (foldrajzi régiokban vagy
kontinenseken)?

3. milyen biztonsaggal hasznalhatok fel a vizsgélt/saétaltatott markerek genetikai
variabilitasai egyedek személyazonositasara és/sagmélyek egymas kdzotti rokonsaganak
megallapitasara (apa-gyermek, anya-gyermek, test\wép.)?

4. az egyének vagy biologiai anyagmaradvanyok DNSm#loyanak vizsgalata alapjan
kiolvashatOk-e a minta tulajdonosanak kilsnotipusos jellegei, mint példaul nem, szemszin,
hajszin, Brszin, testmagassag?

5. kiolvashat6-e ugyszintén az egyén etnikai eredatg egy bizonyos foldrajzi régiobol
valo szarmazasa?

6. meghatarozhaté-e, hogy egyes egyének vagy csopagi@nazt a leszarmazasi vonalat
képviselik-e apai vagy anyai vonalon?

A fenti kérdések igen nagy tarsadalmi és jogi jgiséggel birnak, mivel ma mar a DNS
alapu vizsgalatok a timcselekmények felderitésében és a rokonsagi tésriekaz
igazségszolgéltatas alapdetszkdzéve valtak. Az egyének genetikai struktéadyéonatkozé
kérdések nem fogalmazhatdk meg pusztan 6nmagukbeel, a kérdésekre adhaté valaszok az
adott populaciora jellendzgenetikai variabilitastol fuggenek, melybe a ké&efe személy is
tartozik, ezért az egyedi variaciokat mindig popida 6sszeflggesbe kell helyezni és megielel
statisztikai modszert kell alkalmazni a kilénBdepotézisek tesztelésére.

Az igazsagugyi genetika méara 6nallé tudomanytetdildtte ki magat, amely felhasznalja
a genetika madszereit, tudomanyos eredményeit.l®waltat tamasztja ala az a koriilmény is,
hogy igazsaglgyi genetikai kutatasok a genetika teidgetére vonatkozo informaciokat (pl.
molekularis genetika, evolucidgenetika, populaciigika, filogenetika, apai és anyai
leszarmazési vonalak feltérképezése) is szolgakatnkutatasok 6nmagukban ugyanakkor nem
jelentik az igazsagugyi genetika céljat. Torvénksazempontbol nézve a genetika nem mas,
mint eszk6z, melynek segitségével a jogi hipotézisegeébsithetk vagy elvethdik. Az

igazségugyi genetika, mint az alkalmazott tudomérautondm részterilete napjainkra szinte
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minden orszagban az igazsagszolgaltatas részédy@syalzamos vonatkozasban kiszélesitette a
biincselekmények felderitésének és torvenyszéki gerekyitasanak lehéséget.

Az elmult 2 évtizedben keletkezett DNS kutatasi eésetek felelnek meg leginkabb a
torvényszeki eljards &ltal tamasztott, igen magamtis kdvetelményrendszernek, igy
napjainkban a biologiai anyagmaradvanyok DNS-mettdfDNS-profil) vizsgalata az
igazsagugyi ceéld személyazonositdsban a egyeddidalko valt. A bioldgiai nyombdl
meghatarozhatdé DNS-profil egyediségének kérdésgtvatien tobb tényez befolyasolja. Az
egyik, hogy az emberi nem egyedei szaporodasi kégikben kisebb-nagyobb rokonsagban
allnak egymassal, tehat genetikai allomanyuk eggzeékozos. A DNS-profil alapu
individualizaci6 masik korlatozé tényge az a kortlmény, hogy a vizsgalandd lokuszok
polimorfizmusanak mértéke populaciordl populaciésdaoldrajzi tertletenként is valtozhat. Az
egyediséget korlatozé tovabbi tén§ehogy a lincselekmények elkévetése soran kelaikez
biolégiai nyom nem ritkdn tébb személy mintajanakvéredéséll johet létre. Mindezen
megfontolasok alapjan az igazsaglgyi genetikusé&sidk — eltében pl. az ujjlenyomat-
szakérsk altal alkalmazott gyakorlattdl — jelenleg nem dgurikus, hanem valdsZisits
véleményt adnak a személyazonositas vagy szarmazgéHapitas soran.

Az emberiség sokszisége 6leg az emberek kozoétti kulonbésggldl ered.
Populaciégenetikai szempontbdl ezek a kiilotbégek polimorfizmus mintazatban tarolddnak
eés adodnak at generaciordl generaciora. Ezek anbgiiségek tesznek minket teljesen
egyedivé, kivéve, ha van egypdtékertestvérink. A DNS-ujjlenyomat vizsgalatok gépa
nem kbédold DNS szakaszok — intron és intergenikégior - vizsgalata adja. Polimorf
mikroszatellitdk ezreit azonositottdak a human gdmerm Az STR (Short Tandem Repeat)
szekvenciakat isméillo egységik hosszanak megfée nevezik el: a di-, tri-, tetra-penta-,
hexa-repeat egységeknek. Az igazsagugyi genetikdbggyakrabban alkalmazott STR
lokuszok altaldban tri- és tetranukleotidokbdl aknezek a legalkalmasabbak az egymassal nem
rokoni viszonyban all6 személyek kozétti genetikaionbozségek feltardsara, a lényegesen
nagyobb allélszamnak és heterozigoédékeknek kdszonhin. A személyazonositas mellett
a DNS vizsgélat rutin eljardsnak szamit azon szaémiaés rokonsagi ugyekben is, ahol
egymassal potencialis rokonsagban allé6 személyefidjat vetjik dssze. Ezek kozé tartozik a
hagyomanyos szé$égi vizsgalat, ahol altalaban a bioldgiai apasdgneése a kérdés, vagyis a
.Ki a gyermek apja?” kérdés megvalaszolasa.iriEltszemélyek és tomegkatasztrofak
aldozatainak azonositasa céljabdl forditott (reveszibségi vizsgalat is végezlietilyen
ugyekben pl. az a kérdés, ,szarmazhatnak-e a h@lagaradvanyok a referenciamintat ado

személy gyermekél?”.
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Az Y-kromoszomanak, mint a human genom kizarolafjaléra jellemz szakaszanak
vizsgalata, az északos bncselekmények feérfi elkov@nhek azonositasat tette meg
eredményesebbé. Ez leginkdbb azokban az eljarasckibed tetten, amelyekben a kevert
jellegi biolégiai nyomok Bi eredeti sejtjeinek tulsulya miatt az autoszomas markensltizise
nem informativ. Egy adott Y-STR haplotipust nemkosgyetlen személy hordozhat, hanem a
kérdéses személy minden apai agi férfirokona, igyeausitott vagy a vélelmezett apa édesapja,
nagyapja, filtestvére, nagybatyja, fia, fil unok#ija unokatestvére stb. szintén ugyanazzal az
Y-kromoszomalis STR haplotipussal rendelkezik. ABNP lokuszok (haplocsoport) vizsgalata
és a vizsgalt populaciok Y-kromoszomalis haplocsbfisszetétele igazsagugyi genetikai
szempontbdl nem bir meghatarozé jebsgggel, mivel az Y-SNP haplocsoportok szama az Y-
STR haplotipusok szamanal joval kisebb. Egy haploagba sok, kilonb@zY-STR haplotipus
tartozik, ezért a haplocsoportot definial6 SNP kidak vizsgalata leginkabb kizaras
megallapitasara alkalmas, egyezés esetén méghelehagas valészieégi hanyados sem
szarmazési, sem iibigyekben nem szolgéltathaté. Viszont az Y-SNP géled adhat
informaciot az illed foldrajzi szarmazasarol, amely a nyomozohatésagkdjat segitheti. Az
Y-kromoszomalis SNP-k az STR lokuszok mellett pépids és evolucios tanulmanyok
informativ eszkozei is. Fontos szerepet jatszanakhuman migracioval foglalkozé
tanulméanyokban, mivel leh&té teszik az egyes populaciok, illetve populaciopostok kdzotti
lényeges kulbénbségek hatékony feltarasat.

A mitokondrialis DNS hipervariabilis szakaszaingRRP alapu szekvencia-analizisével a
DNS alapu azonositast a biologiai anyagmaradvanyajes korére Kkiterjesztették. Az
igazsagugyi szempontbol fontos megkulonboztetési -er kizardsi esély — részben a
mitokondrialis DNS maternélis érddése miatti alacsonyabb voltat a sejtenkénti maojpasa
kopiaszam ellensulyozza, amely szignifikansan n@veizsgalatok sikeresseégi ratajat.

Az értekezésben szerépX-STR lokuszok a kromoszéman négy kiulonb&apcsoltsagi
alcsoportban (klaszter) helyezkednek el, mindeggicsoltsagi alcsoporton belil 3-3 szorosan
kapcsolt lokusz talalhatd, amelyek ugy viselkedmelytha haplotipusok lennénekékben a
lokusz-triokon belll a rekombinacio valosisege igen csekély, mig kozottik (alcsoportok
kozott) a rekombindcié gyakori. Az X-STR vizsgalkataokonsagi tesztekben vald
alkalmazasahoz a kapcsoltsagi alcsoporton bellélisp-triok ebfordulasi gyakorisagait (3
lokuszbdl allé haplotipus), valamint férfiakban ancha 12 X-STR lokuszra vonatkozo
haplotipus gyakorisagokat kell felmérni.

Az igazségugyi genetikus-szakinaldszirisitt szakéri véleményt ad, ha nincsenek
kizar6 kombinacidk az 0Osszehasonlitd mintak koAptt a hincselekmény helyszingr
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szarmazd és a gyanusitottdl vett minta). A gyakgribecsléssel kombinalt Bayesielv
hipotézistesztelés a gyakorlatban legaltalanosalddfngadott modszer a DNS-bizonyitéek
statisztikai kiértekelésére. A valosigegszamitas Bayes-tételének esély formaju leizesans
ugyanis az alapkérdékipotézig a kovetkes:

> .mekkora a valdsziisége annak, hogy a DNS-profil XY-t6l szarmazik?”

> »-mekkora a valdszifsége annak, hogy a vélelmezett apa a bioldgiaieagy@rmeknek?”
A feltett alapkérdésen — hipotézisen — kivil mindggalabb egy masik, uellenhipotézisis fel
kell allitani:

> .,mekkora a valészilsége annak, hogy a DNS-profii az adott népesdégb
véletlenszedien kivalasztott masik szemészarmazik?”

> »-mekkora annak a valdsZisége, hogy a gyermek bioldgiai apja valaki mas dtta
népessegi?”

Az el kérdés altalaban a vagrosecutoy feltevésére, a masodik kérdés pedig altalaban a
védelem (efence hipotézisére vonatkozik. Ahipotézis (Hp) és ellenhipotézis (Hd)
teljesilésének feltételezésével szamitott valdsgéigek aranyat, mimalosziniségi hanyadas
(LR, Likelihood Rati@ adjuk meg az igazsagugyi DNS-vizsgalatok stakiazinterpretacioja
soran. A vérrokonsag (pl. apasag) genetikai tessteksetében a valédilagi hanyadost
apasagi indexnek hivjak (Pl, Paternity Index). Ebae esetben a vad hipotézidelperesiés a
védelem hipotézise adperesihipotézisnek felel meg. Amennyiben a bioldgiai myosak egy
szemely genetikai anyagat tartalmazza, abban athessea valészifségi hanyados -
legegyszedibb formajdban — a DNS-profilegyezés valégzéyének (Match Probability)
reciprokdval egyezik meg. Alapwetgyakorlat fuggetlentl 6ro&té lokuszok esetében a
.product rule” alkalmazéasa, vagyis az egyes lokkemokimutatott allélok populacién beltli
gyakorisagi értékeinek 0sszeszorzasa. Amennyibemban szamottév az un. linkage
disequilibrium (LD), tovabbd, ha populacié strukturdlédas figedlhmeg a populacidban, a
szamitott profil gyakorisagok tévesek lehetnek.

11.2. OSTORTENET ES AZ EMBER GENETIKAI UTJA

Richard Dawkins Mindenki, akire csak pillantasuk
esik, mikor kilép az ihéphsl, vagy egyetemes
dse az emberiségnek, vagy senkinekdsm

Manapsag mar vitathatatlan tény, hogy a modern efilmmo sapiens sapiens) mintegy
60 ezer évvel ezétt hagyta el Afrikat, és ropke 5-6 ezer év algtitett a foldkerekség minden

zegébe-zugaba. Egyes csoportok letelepedtek a réhidban, mig masok dél felé vandoroltak,
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atszelve a mai Irak, Iran és Afganisztan terileigy eljutva Kozép-Azsiaba. Nagy
valosziriséggel az utobbi csoportbdl szarmazé emberek #hltoa csendes-Oceani
szigetvilagba, valamint Ausztralidba. A harmadi@mst Europa felé vette Utjat.

A 21. szazad kiszObén U vizsgald technoldgia Igiite: a DNS alapu filogenetika
(phylogeneticsvagy genealdgia. A kizarélag apai agon oéd&l Y-kromoszéma, valamint a
kizar6lag anyai agon oOrdddé mitokondrialis DNS (mtDNS) nukleotid 6sszetételéne
vizsgalataval lehévé valt az dsszes eddig élt és mé émber egyetlen oriasi ,globalis
csaladfan” tortételhelyezése. A globalis csaladfa egyben felvazaaia hosszu utat is, amelyet
mar léted fajként tettink meg az emberiség béjésl, Afrikatol, a foldkerekség
legeldugottabb zugéig. A DNS alapu genetika tudgménagyivi térképet nyujtéseink
vandorlasi Utvonalairél, valamint hozzablegesen datumokat is tud rendelni az egyes
meghatarozo foldrajzi allomasokhoz. Ez nem kevesejgbent, mint hogy a mad&kemberek
sejtjeikben hordozzak térténelmik egy fontos dataldy ma & emberekbl kdvetkeztethetiink
6seik nagyivi migracios utvonalaira és a maiak egymashoz vidaathytorténelmi Iéptékben
meérheb, rokonsagi kapcsolataira. Az Y-kromoszoma és &Nt forradalmi jeleriisége abban
rejlik, hogy tébb évezredesdthvban is viszonylag sértetlentil adodik tovabltdisanyai vagy
apai leszarmazasi vonalon, igy nincs kitévekambinacidkdvetkezményeinek. Reméllietiz
értekezés olvasoja ravezethetrra, hogy tavolseink, az el modern emberek, kézos utat
tettek meg az ,Edenkeidly — fekete Afrikabdl — kiindulva; egy-egy foldrajzégioban hol
révidebb, hol hosszabb ideig tartozkodva, elhozelink genetikai nyomaikat a tavoli és
kdzelebbi multbdl oda, ahol ma élink. Csakdapemnt kérdése, hogy térben ésben, mikortol
és honnan kiindulva keressik genetikaeinket, rokonainkat, hiszen a filogenetika egyik f
kovetkeztetése, hogy az emberiség egyetlen na¢pdctalkot. ..

Az emberiségistorténete emberek és populaciok vandorlasanadntidg. Minden egyes
fontosabb demografiai esemény nyomot hagyott l@&d@pulaciok genetikai diverzitasaban. Ha
egy populacié mérete csokken, genetikai diverzitdssdkken, ha egy populacié mérete n
genetikai diverzitasa isén Ha a vandorlo népek egymassal keverednek, azpekné&zott
nagyfokd hasonlésagot, mig az izolacio genetikgedgeget eredmeényez. Ezek a demografiai
bélyegek generaciorél generaciéra adédnak at, digon a ma élemberek genetikai allomanya
visszatikrozi demogréafiai maltjukat. Tehat torténiéhk mintegy meg van irva DNS-inkben.

Genealogiai célbdl az mtDNS-nek egy gyakran mutalédakaszat, aipervariabilis
szakasz(kontroll régio vagy D-loop) vizsgaltak sokaig, mb@ mar a teljes genom szekvenalasa

a cel. Ez a szakasz nincsen kitéve szelekciés rsmaha az itt keletkezett mutaciok
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megrzédnek, igy az itt tarolt informaciok nagyon valtazsdk. Filogenetikai szempontbdl pont
ez a régié hordozzéseink genetikai szignaljat, azaz Eva genetikai égrieanyainak.

A nuklearis DNS altal kozvetitett genetikai lUzemetrekombinacionak kdszonkben
altaldban 1-2 generacidra visszableg szolgaltat leirast multunkrél, vagyis mindketil§
felmerbirél. Ez alol csak a nuklearis DNS egy kicsiny résaetel, mégpedig az egyik nemi
kromoszOma: nevezetesen az Y-kromoszdoma, amelyélinasrégmult idszakrol. A Y-
kromoszoma ugyanis az mtDNS-hez hasonléan, dedagmapai vonalon oroédik, és igy
alkalmas apai leszarmazasi vonalak egyéfiekiivetésére. Az Y-kromoszoma aparol fidra
Orokkon-6rokké rekombinacio nélkil tovabbitodik ggpemzedéksl a masikra, ha minden
nemzedékben legaldbb egy fil sziletik. Analég méaanyai leszarmazasi vonalak mtDNS-
ben tarolt genetikai informacio segitségével tdrtepomon kbvetéséhez, az apai leszarmazasi
vonalak is feltérképezhik az Y-kromoszdéma altal kdzvetitett genetikai Uzekesegitségével.
Ez azésapak lizenete fiaiknak, azaz Adam genetikai lizenete

A tanulmany szempontjabél fontosabb apai haploatoke- apai leszarmazasi vonalak —
elterjedését és a haplocsoportot definialé SNPIégzsenek” legvaloszibb keletkezeési helyét
és a fontosabb expanzios térségeketbben az értekezeés tartalmazza. A haplocsopodsk h
vér emberekre, olyan de facto sikeéssapakra mutatnak, akiknek fiai, unokai és tavaddat
az apai leszarmazasi vonalak mentén széles kohaejedtek.

A haplocsoport az egy apai leszarmazasi vonalhazia férfiak csoportjat jelenti. Az
adott Y-SNP megléte/hianya alapjan minden férfagyertelniien eldénthedt, hogy egy adott
haplocsoportba tartozik-e vagy sem. Példaként batinitaz euréazsiai Adarhhaplocsoportjat,
aki a ma & osszes nem-afrikai férfise. Ot az Ggynevezett M168 SNP-vel definialjuk. Az
eurazsiai Adany-kromoszomajan a 14.813.991 poziciéban keletkergtmutacio, azaz &T
szubsztitacid tortént, kb. 65-70 ezer évvel éttelAnnak az esélye, hogy pont ebben a
pozicidban, egy masik férfiban is keletkezzen udyan mutacié, 1:57 millihoz, vagyis
rendkivil csekély. Ezért is hivjuk ezgyszeri mutacios eseményh@knique mutation event
Ennek azésapanak a férfi leszarmazottjai ma di@mt az eurazsiai térség lakoi. Magukat a
haplocsoportokat bk €s szamok kombinacidjaként jel6li a tudomany, lgeteeld tagja
onkényes, a tovabbi hi#t és szamok pedig az alcsoportok leszarmazasi retpéteen
kovetkeznek (pl. CT-M168, N1c-M46, R1a-Z93 stb.)

A korbecslés a filogenetika legvitatottabb tertlétekilonb6d mutécids ratak, és igy a
haplocsoportok kulonb&ézmutaciés ratakkal szamitott korbecslései kozogtynkailonbségek
vannak, igy alapvéen csak relativ kronoldgiarol beszélhetlink azoktkelzésére vonatkozoan.
Nagy biztonsaggal csak annyi allithato, hogy kétlbasoport kdzil melyik az &debb, és az
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idésebb joval idsebb-e vagy sem, mint a masik. A korszamitast (TMR#&e to Most Recent
Common Ancestor) STR mutacios rataval (evoluciag/@edigre) vagy SNP alapi NGS (Next
Generation Sequencing) moédszerrel szoktak szamolni.

Megéallapitast nyert, hogy Eurépa benépesilése nédpaleolitikum, mezolitikum,
neolitikum és bronzkor) meghatarozo6 migracios hulléamal irhaté le. A genetikai adatok azt
latszanak megésiteni, hogy az etshullammal (30-40 ezer éve) olyéskokorszaki népesség
(C-F3393, F*-M89 6sapa) érkezett EurOpaba, amely az Ausztraliat ighoditd 6si
embercsoportokkal mutat rokonsagot.

Ugy 27-30 ezer éve sziiletett az I*-M138apa Eurépaban. Az | apai vonal az europai
6slakdkra jellemé. Ma is megtalalhaté egész Eurépaban az alcsop@itgyutt.

A féldmivelés a Termékeny Félholdrél 2 utvonalon terjedipaba gy i.e. 6-5 ezer éve:
az egyik utvonal a Balkan f#l a Duna-medencébe érkeZdldmiveloket jelentette —
régészetileg &Starevo-Kordskultiraval (i. e. 5800-4500) jellemezltetA foldmivelés masik
elterjedési vonala a Foldkozi-tenger térségében, ablol abenyomasos kerami@Cardium
Pottery) kultarajaterjedt el i.e. 6400 koridt. A korai foldmivelék csontanyaganak tdbbségét a
Kaukazus vidéekét szarmazd G2a haplocsoport jellemzi. A mai Eur@paBltalaban 1-3%
kozott van jelen a G2a haplocsoport, de egyesaiekibn, igy Olaszorszagban, Gordégorszagban,
Svéjcban és Ibéria nyugati részén 5-10%-0s arany@mailia és Korzika szigetén pedig 10 és
15% kozott mutathato ki a jelenlétik.

Végezetul Eurdpa mai népességének Y haplocsopszetitele a leginkabb elfogadott
populéacidégenetikai hipotézis szerint a bronzkorfiam 3000-1500 év) indoeurdpai nyelveket
beszé& népek migracidos hullamai kovetkeztében alakult g@rhuzamosan a korabbi
mezolitikumi népesséqg jele€i# eliinésével. A bronzkori eurépai régészeti kulturdkronaya,
Vucedol, Bell Baker, Battle Axe, Corded Ware, SinmsAndronovohordozoit jellem# Rla
és R1b haplocsoportok egyutt alkotjak a mai eurd@di lakossag abszolat tébbségét. A
rendelkezésre allo genetikai adatok alapjan Eun@passégének gyakori ,kicsdidésére” kell
kovetkeztetnlink, amely tovabbi vizsgalatra szofeltiételezés.

Genealogiai célbol a mtDNS-nek egy gyakran mutalédakaszat, dipervariabilis
szakasztizsgaljuk A vizsgalt személynek egy referencia szekvenciats “rCRS”-6l — vald
eltéréseinek 0sszessége hatarozza meg a haplotfphsiplocsoportot hasonlé haplotipussal
rendelked személyek csoportja adja meg, akik egy k@s@myatol szarmaztathatok. A mtDNS-
ben egy vagy tobb pozicioban ébizonyos nukleotidok eltéréseinek (inszerciok.edelk,
szubsztiticidok) osszessége (haplotipus) hatarozg anrCRSdl valé eltérést. A kddold
régidban viszont egy-egy adott pozicidbardlBizonyos nukleotidok megléte sziikséges az adott
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személy haplocsoportjAnak meghatarozasahoz. Az omwiszOmalis haplocsoportokkal
szemben az anyai agi leszarmazastjeitDNS haplocsoportok esetében az elnevezésekssajno
nem kovetnek leszarmazasi logikat, azaz nem azcg®port az 6sszes tobflitegkorabban

levalt csoport, hanem a csoportok felfedezési adjébden nevezték el azokat.

I1. ANYAG ES MODSZER

Az elmult évek sordn az autoszémalis, X és Y-kramogdlis STR (mikroszatellita),
illetve Y-kromoszomalis SNP lokuszokon végeztinkmieréseket kilénbd@z populacios
mintakon.

A kereskedelemben kaphat6 kalonB@&TR kitek altal tartalmazott lokuszok szaméanak
novekedésével és/vagy Uj lokuszok bevonasaval kiaegban vizsgaltunk kulonb®z
egyedszamu magyar populacios mintakat. Az autosSE®ER vizsgalatok tekintetében 4213,
254, 455 és 21473 (6sszesen: 26395) magyar mignint 738 mon-khmer nyelvi csoportba
tartozo thaifoldi személy, azaz 6sszeg&mh33minta vizsgalata tortént meg.

Az X-kromoszémalis STR-lokuszok vizsgalata esetébamgyar populacioban 384 nem
rokon, random szelektalt személy(219 férfi és 185 &) tortént mintavétel. A rekombinacios
vizsgalatokhoz 45 haromgeneracios csaladbol 158 é&yevizsgaltunk

Az Y-kromoszémalis STR és SNP lokuszokra vonatkietmérések soran kilénb&z
populaciékban 6sszesen 2045 mintan tortént vizeghla23 Y-STR lokusz és tobb mint 50
SNP). Ezenkivil nemzetkdzi egylttkddés keretében részt vettiink a gyorsan mutalods ST
ek (Rapidly Mutating Y-Chromosomal Short Tandem &&p) vizsgalataban 103 személy
genotipizalasaval 13 RM lokuszon, valamint 23 Y-SdiEsgalataban 143 magyar és 101 roma
minta tesztelésével.

A magyar populacié genetikai strukturajanak felméréez kilonbdzszamu (8-16) STR-
lokuszra vonatkozé allélgyakorisagi, PIC, PD, PMETH MECKU9e" és MECSshida grigkeket
kulon-kilon hataroztuk meéz Y-STR és Y-SNP lokuszokon pedig haplotipus gddwsoport
gyakorisagot, illetve diverzitast szamoltunk, tovabF-statisztika és AMOVA analizist
végeztiunk.

A vizsgalt populaciok és genetikai strukturdk féhdsére é€s a populaciok kozotti
rokonsagi kapcsolatok feltarasara a kovetkewdszereket hasznaltuk: Struktara analizis, G-
teszt, MDS (Multidimensional Scaling), Network dméd, filogeografiai analizis, Bayesian
Skyline Plots (BSP) analizis.
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V. AZ EREDMENYEK ES AZOK MEGVITATASA

IV.1. IGAZSAGUGYI GENETIKA

IV.1. 1. Autoszomdlis STR markerek vizsgalata:

A torvényszeki eljarasokban a DNS bizonyiték bitstéikai szempontu interpretacioja
szolgéltatja a bizonyitd ér a jogalkalmazok szamara. A bizonyitékok egyltteslegelése
soran kritikus tényey lehet egy biologiai anyagmaradvany megbizhato,y natatisztikai
erével” bird6 szarmaztatasa. A biostatisztikai szanoitaslvégzését ma mar nemcsak szakmai,
hanem jogszabalyi @&lrdsok is szabalyozzak, koteteelemei a szakéit véleménynek. A
biostatisztikai szamitasok Bayesielmegkdzelitése szilkségessé tette a hazai poputaiciét
jobban reprezentalo referencia adatbazis létrelabzas

Egy olyan, 21472 személy DNS-profiljdbdl allé6 adatizist hoztunk Iétre, amilyen
legjobb tudomasunk szerint még nemzetkdzi szintenem sziletett. A blnteéligyekben

ebbél az adatbazisbdl szarmazo allélgyakorisdgokat hasdlva az un DNS-profilegyezési

valosziniség nagyon kicsi, a DNS-profil szinte az illét genetikai személy szaméanak
tekintheté, azaz a DNS-ujjlenyomata. Ezen allélgyakorisagi adok elfogulatlanabbak,
pontosabbak, ily moédon a nagyobb adatbazis potendidan lehetivé teszi alacsonyabb
allélgyakorisagok hasznalatat.

Az allélgyakorisagon kivil a HWE p érték, minimumlédrekvencia, valamint
igazsagugyi hatékonysagi és statisztikai paramét@PeC, H, Ho, PD, pM, PE) szintén a
szamitasok részét képeztek.

IV.1.2. X-rekombinacio és X-STR markerek vizsgalata

Magyarorszagon elgként vezettik be az X-STR vizsgalatokat és maig nis mas
intézet, amely alkalmazna ezt a vizsgalatotAz X-STR vizsgalatok, ahogy a vizsgalhatd
lokuszok szamai leh&té tették, éiszor 4 STR, utana 8 STR, majd 12 STR lokuszrariteke
ugyanazon mintakészleten (219 férfi és 18p Ennek eredményeként a férfiak vizsgalataval a
magyar populacido X-STR haplotipus gyakorisagaiegesz X-kromoszémara nézve, valamint
a kapcsoltsagi alcsoporton bellil a lokusz-trioranatkozéan is felmértik. Ezen adatok
segitségével igazsagugyi genetikai szdkéréleményt tudunk adni az olyain. hianyos
apasagi ugyekberamikor a vélelmezett apa elhunyt vagyiedf €és a perben szerémgyermek

leany. llyen esetekben a vélelmezett apa X-kromwosiét vizsgaljuk indirekt médon az
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elhunyt/elfint édesanyjanak vagy toérvényes lanygyermekéneksgé&iataval, a perben szekepl
lanygyermekkel egyditt.

Harom generacios csaladokban végzett rekombinaciogzsgalatunk szerint az X-
kromoszoman talalhat6 4 kapcsoltsagi alcsoport kdziigyakran torténik rekombinéacié: az
1. és a 2. kapcsoltsagi alcsoport kozott 38, 74#an, a 2. a 3. kdzott 41,0%ban, a 3. és a 4.
kozott 36.1 %-ban. Viszont nagyon ritka a kapcsoltsagi alcsopookon (lokusz trid) beldli

rekombinacio.
IV.1.3. Y-STR vizsgalata az igazsagugyi alkalmazasin

Az elmult 10 évben 2045 személy — nemcsak magyara&$azai roma, hanem mas
eurazsiai populéciok - Y-STR haplotipizélasat végeiitk el. A haplotipus/haplocsoport
adatok egyetlen szakmai, nemzetkdzi Y-haplotipus ferencia adatbazisba kerlltek

(www.yhrd.org), ezaltal nemcsak a hazai, hanem nemzetkdzi szakimazinvonal

noveléséhez is hozzajarultunk. Az igazsagugyi geneisok szakérii vélemény készitése
soran az YHRD adatbazisban keresik meg a kérdésesesnély haplotipus gyakorisdgat az
LR szamitashoz. A legjobb tudomésunk szerint ennyiaplotipus adat mas hazai intézmeény
altal nem kerult be az emlitett adatbazisba

Az igazsagugyi genetikai gyakorlatban Y-STR vizagdtl akkor célszérvégezni, amikor
2 személy DNS-e keveredett éséaDNS tulsulyban van. llyen eset lehet példaul nedszak
utan biztositott &i hivelyvaladék, ahol értelems#en az aldozattél szarmazé laphamsejtek
joval nagyobb aranyban talalhatok, mint a férfi ivansejtjei. Azonkivil efszakos
btincselekmény soran dulakodasbdl adodoandia s@rtett korme ala kerilhetnek fédfit
szarmazo brsejtek, melyeket az un. kdmkaparéktartalmaz. Az ilyen incselekményeki
szarmazd mintdk vizsgalatanal célsizesak a férfill szarmazo Y-STR lokuszok tesztelésére
dsszpontositani.

Apasagi DNS vizsgéalatokban csak akkor alkalmazhatGomoszomalis lokusz, ha a
perben szerepl gyermek fil és a vélelmezett apa elhunyt vagiineltllyen esetekben a
vélelmezett apa valamelyik apai agi férfi rokonagyapja, testvére, nagybatyja, unokatestvéere
stb.) vizsgéalata célravedeHa a vizsgalt filgyermek és a férfi azonos haplasal rendelkezik,

akkor feltételezhéen azonos apai felmékiol szarmaznak (LR szamitas).
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V. OSTORTENET: GENEKBE VESETT TORTENELEM

Az evolucios torténelmi tanulméanyok sordn nagy egejut az mtDNS és az Y-
kromoszoma MSY régidja elemzésének, mivel az engssrom ezen régioi egyik generaciorol
a masikra valtozas nélkil adodnak at, megtartvaegyypopulacié anyai és apai leszarmazasi
vonalat. A populaciok osztozhatnak k6zos mtDNS vdggromoszdéma leszarmazasi vonalon,
ami kozOs eredetre, vagy génaramlasi folyamatokeh W populéciok kozoétti genetikai
hasonlosag szarmaztathatd a kdzos erébettyy a kdzelmdultbeli foldrajzi kdzelségjbered
keveredéstl. A populaciok kozoétti genetikai tavolsagok alteé korrelalnak a féldrajzi
tavolsagokkal, az an. tavolsag-fisgelszigeteltségi modell szerint, de ez nem mindatben

relevans.

V.1. A férfi genetikai utja: Y-kromoszomas STR és SIP lokuszok vizsgalata
magyar és roma populaciokban

Megallapitottuk, hogy a karpat-medencei magyar, s#ely és csangd populaciok Y-
kromoszomalis haplocsoport eloszlasai kézel azondsagymassal, valamint a kozép- és
kelet-eurdpai orszagok populacibiéval. Elszigeteld populaciékban (székely és csango)
viszont jobban medrzédtek a dél-szibériai eredeli apai tulajdonsagok (N1c és Q
haplocsoport). Osszehasonlitva a roma populaciokagymassal, a magyar és a malajziai
indiai populaciokkal az allapithatd meg, hogy a roma férfiak az eredeti indiai
génallomanyuk egy részét mdigizték: a jelenleg csak indiai eredeli populaciékban
eléfordulé Hla, R2, L haplocsoportokat. Génallomanyld masik részét a Balkanon (kb.
1000 éve jelentek meg a Balkanon) vagy a befogadészagok populacidjatol szerezték.
Ezeket az atfogd vizsgalatokat edként végeztilk el a hazai szinten.

A magyar ferfi népesség kb. 20% -a (E, G, J haploeg) a neolitikumban 8-10 ezer éve
a Termékeny Félhold teriletéerkezett foldnivelok, 27%-a eurdpaislakok (1 haplocsoport),
46%-a bronzkori keleti bevandorldk, azaz indoeumripéR1a, R1b), 6%-a roma kisebbség (H,
R2), 1%-a finnugor eredénép (N1c) leszarmazottja. A csikszeredai szélkelyyémesi csango
mintak is hasonlo haplocsoport eloszlast mutatzaklaa kivétellel, hogy a hazai populaciéhoz
képest magasabb aranyban jelennek meg dél-szileéedel haplocsoportok: a székelyeknél
8%-ban (N1c), a csangoknal pedig 4%-ban (Q). Ahiidocsoport 5-6%-ban jelen van mindkét
magyar etnikumban, de hianyzik a magyarorszagi m@ypol. A J2b Gordgorszagban

gyakoribb, Nyugat-Térokorszagban ritkabb, és eaélél-eurdpai neolitikus kolonizacio soran
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tengeri Utvonalon érkezett markerként értelmezhdtigyanez a marker a bodrogkozi
magyarokban (regionalis) is jelen van 3,4%-barawaht a N1c is 6,2%-ban.

A hazai roma kisebbségekben (kevert roma, tiszaérgstaktakozi stb.) attol fudgen,
hogy mennyire izolélt a populédcié — természetesgyg fmég a mintaszamtdl is — egyes
tulajdonsagok genetikai sodrédassalimiék (Rla hianya a tiszavasvari romakban) vagy
felddsultak (H1la haplocsoport), illetve kilonB@anyban megjelennek a befogad6 népességre
jellemzs haplocsoportok. A vizsgalt roma populaciok hapbpest eloszlasat 6sszehasonlitva a
malajziai indiai haplocsoport eloszlasaval, megatleatd, hogy a Hla haplocsoport az 6sszes
vizsgalt roma mintacsoportban és a malajziai iadidan is megfigyelhét A Hla
haplocsoportba tartozd Y-kromoszomak Median Joirlwddpzata alapjan pedig az dsszes
vizsgalt roma mintacsoport osztozik egy k6zés H18TR haplotipuson. Ez a klaszter, azaz a
k6z0s haplotipuson valo osztozas, egymassal kag@nsagi viszonyban 16V -kromoszémak
egy csoportjat reprezentélja a roma populaciékiFadasul kirajzolddik az is, hogy a hal6zatban
minden egyes haplotipus egyazon kozos haplotipszadamazottja, fliggetlenil a mostani
foldrajzi helyzetéil. Ez a Hla haplocsoport indiai eredetével egylatdmasztja a kozos indiali

sl valo leszarmazast.

V.2. Az Rla haplocsoport keletkezése, terjedése aksoportjai

Nemzetk6zi szinten eléként vontuk le azt a kévetkeztetést, hogy az R1a-N68 és az
R1a-Z280 alcsoportok §sapak) a magyar nyelv populacidkra jellemzék, mig az R1a-Z93
alcsoport a malajziai indiai és a magyar roma popucidkra. Publikacionk az egyik
legjelentésebb tanulmany, amelynek sikertlt kildnbséget tenei az azsiai és europai
eredeti R1a kromoszomak k6zott. Az R1a alcsoportokra val&orai differencialodasanak
terlletét valahol az eurdzsiai sztyeppéken, a Koz&leleten vagy a Kaukazus térségében
feltételeztilk, mivel ezek a teriiletek Dél-Azsia déelet-Eurdpa kozott fekszenek

Az R1a-M198 az Y kromoszémalis haplocsoportok ka@zikegyik legjelerisebb. 2012-
ig szamos difeszités tortént a nagyszamu alcsoportjanak SNittadaonositasara €s azok
migracios utjanak feltérképezésére. Az Rla kromwoskooskori és kédbbi torténelmi
eseményeinek mélyebb értelmezése az eurazsiaigmigkiban korabban nem volt lehetséges az
R1a haplocsoporton bellli 0j downstream SNP-k radniatt. A kutatok azon vitatkoztak, hogy
vajon hol szilethetett az RImapa, indiai vagy kozép-azsimiedeti-e. Egyesek a jelenlegi
Ukrajna teriletén lokalizaltak az R1a-M188apa sziletését és feltételezték, hogy onnan a
kurgan kulturavaks az indoeurépai nyelvek terjedésével egyutdéegl mind Eur6paban, mind
kelet felé. 2010-ben jelent meg egy tanulmany (Umteés mtsai, 2010), amelynek az Rla-
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M198 haplocsoporton beliil sikeriilt két alcsopofiRita-M458-at Kelet-Eur6paban, R1a-M434-
et kisebb gyakorisaggal Pakisztanban) azonositatidaatécsoportunknak 2012-ben 217
Eur6pabdl és Azsiabol szarmazo Rla mintat vizsgdtwaabbi 2 alcsoportot sikerdilt
beazonositania, nevezetesen az R1a-2280 és Rl1al@portokat.

A vizsgélat legfontosabb megfigyelése az, hogy @zbidaris markerek hatékony
eszkdznek mutatkoznak az R1a-M198 haplocsoportdiili lzdcsoportba sorolasra, mivel az
elemzett R1a mintak tdbb mint 98%-a a harom vizsglésoport egyikébe tartozott. Az Rla-
M458 haplocsoport legmagasabb frekvenciaja Keleti@ra (Magyarorszagra €s a romaniai
magyar etnikumokra) korlatozodik, de gyakorlatita@nyzik Azsiabol, ami egybeesik Underhill
és mtsai, 2010 eredményével. Belés Kozép-Azsia atfedési zona lehetett az R1a-£236z
R1a-Z93 leszarmazasi vonalak tekintetében.

Késsbb, 2014-ben Peter Underhill (Stanford Egyetem)nyitsaval nemzetkozi
kooperacioban atfogo tanulmanyt végeztek 1624ifinggalataval 126 eurazsiai populaciobal,
ami megetdsitette eredményeinket, valamint tovabbi alcsopaittat le. A kutatok az Rlésapa
szuletési helyét a Kdzel-Keleten, a mai Iran kdzetélokalizaltak, ahol a parahaplocsoportok

(mas szoval a ,vad” tipusok) valtozatlanul megmtatadsi formajukban.

V.3. Apai leszarmazasi vonalak a magyar és a manysgpesség 6sszehasonlitasa
alapjan

Nemzetkdzi szinten eléként publikaltuk, hogy az N-Tat haplocsoport egyik
alcsoportja— az N-L1034 — 6sszekoti a magyar éanysi népességet, tovabba potencidlisan
elvalasztja 6ket mas népekél. A mai magyar populaciéban nagyon alacsony az Nak
haplocsoport aranya a tébbi finnugor nyelvet beszélnépességhez képeshAz R1a-Z280
haplocsoporton belil szamos magyar-manysi haplotipuegyezés detektalhatd, akarcsak az
N1c-L1034 alcsoportban. Ezek alatdmasztjak, de areogenetikai adatok hianyaban nem
bizonyitjdk az R1a-Z280 ésapa jelenlétét a korai finnugor nyeld népesség
génallomanyaban

A nyelvészek mind a hagyomanyos, mind a moderrabyszasi probalkozasok alapjan a
magyar nyelv legkozelebbi rokonainak az obi-uga@ingket (manysi, hanti) tekintik. 2012-ben
Vandor Anna harom honapot toltétt Nyugat-Szibémalaa manysikat kutatva és 60 északi
megvizsgaltuk és az eredményeket finn, székely,yaragcsangd, mongol, burjat és Uzbég
populaciékra vonatkozé adatokkal hasonlitottuk ésgz 60 manysi mintaban 86,7% volt az

Eszak-Eurazsiara jellerdz2\N haplocsoport aranya, ezen beliil a tdbbség aa3N(B3,3%), a
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kisebbség az N-Tat (23,3%) alcsoportba tartozoths Mpai vonall haplocsoport alacsony
gyakorisaggal fordult csak&ligy 6,7% volt a nyugat-europai és dél-kaukazekegi R1b-
M269 (a kaukazusi kapcsolat valogiithet), valamint 5% a fent jellemzett R1a-M198 aranya.
Egyetlen minta dél-szibériai erefletaiz amerikaibslakossagra tipikusnak mondhaté Q-M242
csoportba tartozott. Vizsgélataink eredménye skedam N-Tat haplocsoporton belll
elkllonithed egy alcsoport, az N-L1034, amely a manysi és mésgekely N-Tat mintak kozott
jelen van, mig az ugyancsak vizsgalt burjat, mongelfinn populaciokbol hianyzik. A
FamilyTree DNA (amerikai DNS laboratorium) szakem#b@z N-L1034 alcsoportot a Karpat-
medencén belil a Csiki-medencében, ad-Eisza vidékén, Sarréten és @rség burgenlandi
részén azonositottdk, olyan terileteken, ahol riéhéi okok miatt nagyobb aranyban
maradhattak meg a honfoglalok leszarmazottjai.rii #szrevételek alapjan feltételeztik, hogy
az N-L1034 alcsoport ugorkori 6rokség lehet a maggamanysi génallomanyban. A masik
érdekesség az, hogy az N-L1034 alcsoport ardanyaasahlj a mai csikszeredai székely
populaciéban, mint a magyarorszagi magyar poputl@rio Ez a tény a székelyek eredétér
sz0l6 tudomanyos vitakat abba az iranyba billen#glehogy a székelyek mindig is magyarok
voltak. Szamos kutatdé gondolta ugy idaig, hogy ékely egy, a magyar térzsszovetséghez
csatlakozott, eredetileg véllden torok etnikumda népesség volt. Ezeket az elképeket
azonban nagy valos#iséggel Gjra kell értékelni a genetikai kutatasdicétien. Bar a kondai
(déli) manysi mintak publikalasa még folyamatban,\az megemlithét hogy a foldrajzi okok
miatt igen nehezen megkdzelithekondai manysik kozott az északi manysikhoz képest
szignifikAnsan magasabb a modelliink szerint az égdinnugor etnogenezisbhen meghatarozo6
szerepet jatsz6 N-L1034 és az R1a-Z280 haplocsopmahya. Ez 6sszhangban van
elvarasunkkal, miszerint a nehezebben megkozdiithiet facto endogam tertileteken &l
jobban me§rzik eredeti génallomanyukat. Magyar szemssbgbézve az Rl1la-Z280
haplocsoportban szamos magyar-manysi Y-STR hapk#gyezés talalhatd, akarcsak az N1c-
L1034 alcsoportban.

V.4. Az mtDNS VIZSGALATI EREDMENYEK

Harom tanulmény jelent meg a témaban: a mitokohsligplocsoportok gyakorisagan
alapulo klaszterezési médszer kidolgozasa, amgéReturazsiai populacios adaton teszteltink,
a szegedi egyetemen dolgozé kollegakkal kozosenomfoplald temetkbsl szarmazo
csontmintdk mitokondrialis hipervariabilis régio ekzencigdjan alapulé genetikai adatok
prezentaldsa, valamint nemzetkdzi kooperaciobazdjdmiltunk 17 recens eurdpai és kozel-
keleti populaciobol szarmazo teljes mtDNS genonkwzecia adatok kdzlésehez.
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V.4.1. 174 eurazsiai populaci6 mtDNS elemzése itéira rangkorrelaciés modszer

segitségével

Egy teljesen Uj, iterativ rangkorrelacios algoritmus (IRC) segitségével a recens és az
6si mtDNS haplocsoportok eloszlasait, mint bizonyosisi magpopulaciok torténelmi
vandorlasanak kovetkezményeit mutattuk ki. Az algoitmust alkalmazva 3 elkilénule
klasztert azonositottunk jol interpretalhatd foldrajzi régiokban (nyugati, keleti és
szibériai), és megallapitottuk, hogy a vizsgalt mtRS haplocsoportok eloszlasa jol
értelmezhety e harom klaszter kiilénb6# 6sszetételeként.

Szimulaciés eredményeink azt igazoltak, hogy amilgnigracios folyamatok hataséat az (;
iterativ rangkorrelaciés algoritmus segitségévéeket mutatni, mivel az ilyen magpopulaciok
migracioja és a populaciok jelenlegi haplocsopseszététele a kezdeti populaciokra jellémz
haplocsoportok magas rangkorrelaciojat eredményeziiterativ rangkorrelaciés algoritmust
alkalmazva harom elkulondiiCHgC-t (Correlating Haplogroup Clusters: korrelaaplocsoport
klaszter) azonositottunk jol interpretalhato fojdraégiokban (nyugati, keleti és szibériai), és
megallapitottuk, hogy a vizsgalt mtDNS haplocsoportloszlasa jol értelmeziéee harom
CHgC kulonboad oOsszetételeként. Viszonylag nagyszagsi mtDNS minta bevonasa az
elemzésbe felbecsilhetetlen éftékszkdzt jelentett az 6kori népmozgasok és a recens
populaciok é&helyének 6sszehasonlitasaban.kmronovo-es a kirgan kultirakhozkothet
MtDNS adatok recens populacios eloszlasokkal vesaéhasonlitas alapjan az a kovetkeztetés
vonhato le, hogy a recens kelet- és kdzép-eurdppaillpciok olyan 6sszetett populaciéknak
tekinthebk, amelyek a kdzel-keleti neolitikus forrasbdél smare6 nyugati szubsztratum, tovabba
egyAndronovateriletéél ereds szibériai és a nyugati komponens keveredégétiek létre. A
recens éssi mtDNS haplocsoport eloszlasok szoros kapcs@aeken a terlleteken azt is
valGszirisiti, hogy az urali és altaji nyelveket begzébk jelents szerepet jatszhattak az
Andronovo-és kurgan-kultirdkban A modszert az Unstepping stone modekegitségével
validaltuk.

A modszert a honfoglalok genetikai 6sszetételénekneéseére is alkalmaztuk, amely

roviden a kovetkezfejezetldl ismerhed meg.

V.4.2. A karosi honfoglal6 temebbdél szarmazo mintak vizsgalata

Az (] iterativ rangkorrel&cios algoritmus segitségeel, amellyel 6sszehasonlitottuk a
birtokunkban 1évé mitokondrialis DNS haplocsoport adatokat mas okori és recens
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eurazsiai adatokkal, megallapitottuk, hogy a honfolglok génalloméanyanak jelents része
valészinileg egy régen konszolidalt kozép-azsiai és dél-sgiai génallomanybdl
szarmazhatott, és amely még mindig detektalhatdé aecens magyar népességben. A
honfoglal6 magyarok masik genetikai rétegiket nyugaa vandorlasuk sordn kilénboz
eurdpai eredeti populaciokkal vald keveredésbl szerezhették, ezek kdzil az egyik fontos
elem a kaukazusi régiora mutat. Adataink azt mutatpk, hogy a magyarok nemcsak a
kontinensen mar jelenléw anyai haplocsoportokat birtokoltak, hanem Uj azsia génekkel
is frissitették az eurdpai génallomanyt. Azok a reens populaciok, amelyek genetikailag
legkdzelebb allnak a honfoglal6 magyarokhoz, ma iraeurdpai nyelveket beszélnek.

A tanulmany a Karos Ill. tem&@bdl szadrmaz6 19 csontminta kozil 1@Hsikeresen
meghatarozott anyai agi haplotipusokat mutatjaAbmitokondridlis DNS vizsgalat eredménye
a szegedi egyetemen dolgoz6 kollégaknak kdszénhet

A leggyakoribb haplocsoport a B volt, amely az Aploasoporttal egyitt a karosi
mintapopulacié mintegy 30% -at tette ki. Ez a ks&iport jelentett genetikai kapcsolatot Kdzeép-
és Kelet-Azsiaval. A& haplocsoportok (H, U, T, J, X) nagy része eurazsidet;; figyelemre
mélté azonban, hogy két személy a H6 alcsoporthdpzott, amely szintén utalhat azsiai
kapcsolatra. A H6 a Kozel-Keleten vagy a Kaukazoskeletkezett és ma a leggyakoribb
haplocsoport Kbzép- és Bélédzsiaban (21%), kiiléndsen az altajiakban (35%jpBéban csak
a bronzkorban jelent meg. A karosi honfoglalok arg genetikai 6sszetétele tobb forrasbol
szarmazo kevert eredetet mutat. A mintacsoportbaatitott haplotipusok mintegy 30-40% -a
egyértelntien Kelet- és K6zép-Azsiabdl szarmazik, legalabbéesebb idskalan belil. A B
haplocsoport Median Joining halézatainak adatajedwzk, hogy ez a komponens szarmazhatott
a mai altaji (torok) nyelvet bes#eletnikai csoportok egy kdzds génallomanyabdl. Annak
ellenére, hogy az azsiai haplocsoportok jélemanyada kimutathato, a honfoglaloksetsrban
europid antropoldgiai jellegekkel rendelkeztek agkaros Il temdire is igaz. Ez arra utalhat,
hogy a honfoglaldk generacidkkal a honfoglal&steteveredhettek azsiai népekkel a kelet-
eurdpai Pontuszi-sztyeppén. Az IRC és a SOC (Sejaising Cloud) modszerekkel tortént,
honfoglalokra vonatkozo elemzések azt mutattaky ladggintasta-AndronovdSIA,; i.e. 2100-
1500) és akésgi-Baraba- (BB3; i.e. 1000-800) kulturak mintai a karosi ndikihoz alltak
legk6zelebb, amelyek a nyugati és a szibériai génks metszéspontjaba estek. A SIA és a BB3
populacidk foldrajzi helyzete a torténelmi varakeaénak megfelelok mar rendelkeztek a
nyugati és szibériai CHgC-k kiegyensulyozott 6sstedével. Ez arra enged kdvetkeztetni, hogy
a honfoglalék génallomanyanak alapkomponense, araelktzép-azsiai és dél-szibériai
komponensek keveredégébzarmazik, tobb mint 2000 évvel a honfoglaldstellakulhatott ki
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a SIA Sintashta-Andronoycés a BB3 Baraba horizont koril. A SOC elemzés, amelybe 111
recens és 3bsi populacié mtDNS haplocsoport adatait vontunk/klasztert eredményezett.
A 2. klaszter jelerits aranyu nyugati és szignifikans aranyu szibértldgC-t tartalmazott. A
karosi mintak a 2. klaszterbe keriltek, melyet agati CHgC-k dominancigja jellemez, de
emellett jelents ardnyl szibériai CHgC-t is tartalmaz. A 2. klaszm belll azonban a karosi
mintak a szibériai komponensek magas aranya miaitonylag izolaltak, és genetikai
tavolsagok alapjan megkdozelitik a 3. klasztert,| ahoyugati és szibériai komponensek aranya
a leginkabb kiegyensulyozott. A 2. klaszter nyugétimei sokkal hasonlébbak egymashoz, mint
az 1. klaszter komponenseihez (a nyugati populfcéihki a klaszterek tagjai kozo6tti genetikai
kapcsolatokra utal. A karosi mintak legkdzelebbpdsolata, mint azt a SOC elemzések
kimutattak, a 2. és 3. klaszterek populacioi kowiélhato.

Emlitésre méltd megfigyelés, hogy a 2. klaszter kiggtellel az 6sszeési €s recens
magyar populéciot tartalmazza: AH1 (Ancient Hungarl), AH2 (Ancient Hungarian 2, Kr. u.
900), SEK (székely) és CSG (csang0), kivéve a H((iBshgarian Budapest). Ez indokolt, mivel
az azsiai eredétmitokondrialis haplocsoportok (A, B, C és D¥ferdulasi gyakorisaga 1%
alatti a recens magyar mintakban és 1% fol6tti ekaly €és csango mintakban, ezenkivil az
utobbi két mintacsoport viszonylag magas aranybai7;:4%-ban — kozép-azsiai és bedzsiai
apai haplocsoportokat is tartalmaz, ami megkulotdibéket a nyugat-eurdpai populacioktol.
Az is figyelemre méltd, hogy a i populacid kozul 14 2. klaszterbe csoportosult és ez a
szam 24-re $it az egyesitett 2. és 3. klaszter populacioibarelaa Karpat-medence majdnem
0sszesisi populacidjat tartalmazta. Ennek a véaratlan edgdmek az esetleges magyarazata
abban a kozel-keleti neolitikus populacidban kardse ami az MDS &bran nem messze
helyezkedik el a karosi tengetintaitol (ez azt is jelentheti, hogy mindezen yldpiok jelents
genetikai behatast kaphattak a korai neolitikuméddiermékeny Félhold teriiletéy.

V.4.3. Az teljes mtDNS genom vizsgalata eurdpai édzel-keleti
populaciékban

A demogréfiai torténéseket az mtDNS-szekvenciakornapulo Bayesian Skyline Plots
(BSP) alkalmazasaval diszor populaciokra, nem pedig leszarmazasi vonalakra
vonatkozéan rekonstrualtuk. Osszehasonlithaté adatint mar rendelkezésre Alltak
ugyanezen populéciok Y-kromoszémdlis (MSY régid) skvenciai, melyet szintén a
kutatocsoportunk tett kozzé. A populaciokra jellems teljes mtDNS genom vizsgalatok
hianyoztak Eurépaban, igy a férfiak és a ik demografiai torténeteinek szisztematikus

0sszehasonlitasara még nem adodott leliseg. Az mtDNS-ben megfigyelhei mintazat
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meglepien kulonbdzik az MSY-ban megfigyeltekhez képest, anbsszeegyeztethét az
utolsd jégkorszak utani terjeszkedéssel, és meg@eiti a human populaciék bronzkori
terjeszkedésének ferfi-specifikus természetét Eur@an. Az mtDNS vonalak expanzioi
ugyanis a legtdbb eurépai populacioban sokkabsibbek voltak, ugy 13 és 20 ezer évvel
ezebtti paleolitikus expanzid nyomait viselik.

A harmadik mtDNS tanulmanyban nemzetkdzi kooperker@tében egy populacio alapu
vizsgalatban rikodtink kozre, amely 17 populaciobdl szarmazo —ufamgponként 20-20 —
0sszesen 340 eurdpai és kozel-keleti egyén telfBN® genomjanak Ujra szekvenalasara
irdnyult.

Osszehasonlithatd adatként mar rendelkezésre alltgkanezen populacidok Y-
kromoszomalis (MSY régio) szekvenciai, melyet sant kutatécsoportunk tett kozzé. Az
MtDNS-ben megfigyelhét mintazat meglefen kulonbozik az MSY-ban megfigyeltekhez
képest, ami 6sszeegyeztethat utolso jégkorszak utani terjeszkedéssel, égi&t a human
populaciék bronzkori terjeszkedésének férfi-spkasi természetét EurOpaban. A teljes
adatkészletben abfhaplocsoportok a kovetkézeloszlasban fordulnak éel H (34,1%), U
(17,9%), T (13,5%), J (9,1%), K (7,3%) és V (5,3%)fennmarad6 12,6%-on sok kisebb
haplocsoport osztozik, ezek kozé tartoznak pl. 22& L3 vonalak (a palesztin és a spanyol
mintaban), amelyek jellenden a Szaharatol délredeafrikai teriileten fordulnak &l

A mitokondrialis genomok (kédol6 régio) filogenedikanalizisét dsszehasonlitottuk az
MSY analizisével. A vizsgalatokhoz maximalis pamszmnia (MP) mddszert alkalmaztunk. A
haplocsoportok foldrajzi eloszlasa az MSY eset&mdtkal inkdbb korlatozott, mint az mtDNS
esetében: példaul az apai vonalak kozil az R1mkgkEn nagy gyakorisdggal van jelen észak-
nyugaton, az Rla Eszak-és Kozép Europaban, a Jg pétitEurdpaban. A két maximum
parszimonia (MP) fanak nagyon eliéa skalaja, mivel az mtDNS-ben sokkal kisebb szamu
nukleotidot elemeztiink, mint az MSY-ban (1: 250ng)a mindketé deep-rooting (mélyen
gyokered) kladokat (mtDNS: U, K, T2 haplocsoportok; MSY: M35, G2a-L31, 12-P215,
J2-M172, L, T haplocsoportok), valamint csillagsizeintazatokat mutatott, amely a populaciok
expanzidjat jelenti. Az mtDNS esetében ezek a ltgploortok a mintank 51,7% -at reprezentald
H,J1, T1, V, mig az MSY esetében az 11-M253, N1t7Bl R1a-M198 és az R1b-M269 (egyutt
64%). A B kuldnbség a befsdgak relativ hosszlisaga, ami azt mutatja, hogytBAS vonalak
(anyai) expanzidi sokkdisibbek, mint az MSY vonalaké (apai). Ezt tAmasaithea csillagszér
struktarat mutaté haplocsoportok legkézelebbi ko@ésl (TMRCA) vald levalasi idejének
becslése is, amelyek mindegyike kevesebb 6 ezél azrMSY esetében (posztneolitikus), mig
az mtDNS-esetében legaldbb 13 ezer év (paleoljtikugirok és a palesztin mintak eltérnek a

21



dc_1518 18

tobbségil a populacié sokkal régebbre, Ugy 40 ezer évvelbre, teheb expanzidja miatt. Az
eredmények 6sszhangban vannak a korabban meghkgygihensszirii kilonbségekkel, amely

a populacidk nagy részére igaz, ugyanakkor ramakadrfoldrajzi mintazat hianyara is Eurépan
belil. A ledgssibb kozel-keleti mtDNS expanzidk a korai eurazéienépesitéshez kozelebbi
id6szakra datéalhatok (40-50 ezer év). Ezek a mint&zagyanezen populécidcsoporton belil
éles ellentétben allnak az MSY BSP mintazataivaklg a legtdbb populacié esetében (13 a 17-
bél) azok demografiai multjat prezentalja. A popufadegkisebb mérete kb. 3 ezer évvel
ezebttre tehed (kési bronzkor), ezt kbvette a jelenlegi gyors expanzZidinden egyes
populéciéra diverzitdsi indexet is szamoltuk. Amzéutatja a legalacsonyabb értéket, mig a
legmagasabb értékeket a palesztin és a torok maattdik, ami ismét 6sszhangban van a BSP-
mintazatokban megfigyeldsi népessegndvekedéssel. A 17 populacios adaturdderepd
szamillapp kilégd statusza egyértélmmivel nemcsak az egymassal szorosan 6sszefligg
MtDNS-szekvencidk szama magas koztik, hanem a indtsidm ebforduld6 mtDNS és MSY
haplocsoportoké is, illetve tébb egyénben is détbktok azonos MSY szekvenciak és Y-STR
haplotipusok. Ezek a jellertig 6sszhangban vannak a populacioméret ténylegekadesenek
BSP-ben megfigyelt hianyaval. A populaciok genomigizENP analizise azt is megmutatja,
hogy a szami populacié genetikailag differencidtbda eurdpaiakhoz képest, valamint kelet-
azsiai ereddét genetikai komponenseket hordoz. Adataink ¢6sszhamglannak az aDNS-
adatokkal is, megésitve az uniparentalis genetikai folyamatok szdregpémai eurdpai
demografiai dsszetételében, miszerint a recens 18tBiderzitas mintazatai nem utalnak vissza
a bronzkori expanziéra, mikbzben a recens eurOi@&Y Miverzitdsanak nagy részét a bronzkori

expanzié alakitotta at.

V.4.4. Zenébe vésett gének, avagy a zenegenetikau@it-genetics)

Kodaly Zoltan Par hangnyi dallamok, mintha
kébe vésve alltak volna szazadok viharat.

Nemzetk6zi szinten eldként a genetika, az adatbanyaszat, a mesterségetelligencia
kutatas és a muzikologia jelenlegi modszereit fellsanalva 31 kultira zenei kapcsolodasi
rendszerét vizsgaltuk Eurazsidban, és igazoltuk, lyy ezek a kapcsolatok a vizsgalt
kultardk 82% -aban genetikai alapokra vezethdik vissza, mig a populacidk szoros
genetikai kapcsolatai nem feltétlentl megfelélindikatorai a hasonld zenei kultiraknak
(csupan 28%hban). Tovabba feltartuk, hogy a kdzos zenei orokg@el rendelked kulturak
tobbsége genetikai értelemben is szorosan Osszeflig@g ezzel megalapoztunk egy Uj
interdiszciplinaris kutatasi tertletet, a "zenegenékat".
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Juhasz Zoltannal (KFKI, mesterséges intelligencitadd) kozosen sejtettik meg a
népzenében rejl ,0rokl6dé géneket”. A legmegdobbéitb felismerés az volt, hogy az
egymastol tavoli két szakmaban széles kdrben hhsaiat prezentalasi médszer ugyanazon az
elven nikodott, nevezetesen a Juhasz Zoltan altal zemazésekre kifejlesztett médszeraz
nem-metrikus MD&Ivére tdmaszkodott, ami a genetikdban is hadnsald kételkedések
feloldasara — ami igazsagugyi szakémivoltambdl fakad — olyan genetikai adatokkal (Fst
genetikai tavolsagok) teszteltik a zenei MDS-t (SdIf Organizing Map), amelyekre mar
megvoltak a genetikaban altalanosan hasznalt MD&p&drel készilt abrak. Nagy éromuinkre
zenei MDS maddszerrel ugyanolyan populacios klaskgrkaptunk, mint a nem-metrikus MDS
modszerrel, amely szaknyelven a médszer validalAs&iilonb6z kulturakbdl szarmazé
hagyomanyos népzenei dallamvilag szamitdégéppelelalbzése és 6sszehasonlitasa az egyik
legujabb kutatasi tertlet. Mig koradbban jetenszamu genetikai vizsgalat tértént a human
migracio torténetével kapcsolatban, addig a népgmépe dallamkincs és a genetika kdzotti
kapcsolatokat soha nem vizsgaltak, ezért fordkoftgyelmiinket a genetikai adatok és a
népzenei dallamok kozotti korrelaciok vizsgalaté#dejlesztett szoftverrendszer a kilénboz
népdalok kozotti hasonldsagot jellemzi skalazhattékegységgel. Ennek a rendszernek az
alapoétlete az volt, hogy a dallamkincs gyarapodifefodik a melddiak végtelen variacioja altal.
A variacio a legtobb oralis kultira alapygellemzije, amely analég a genetikai diverzitassal.
Eurazsia kiulénbdz nemzeteinek 6sszehasonlitd zenei elemzése sorajaokbdik egy jol
interpretalhat6é haldzat, a zenekulturak "genetikapcsolatainak halézata. Ez arra a kérdésre
vezetett, hogy ezek a kapcsolatok pusztan a veletievei-e, vagy esetleg a régmultsid
kapcsolatok bonyolult szerkezete mutat-e vilaggeekés tudjuk-e interpretalni ezt a kapcsolati
rendszert genetikai adatokkal 6sszevetve? A tadmyraz emlitett szoftver segitségével készlilt,
31 eurazsiai és észak-amerikai nép népdal kollgwad kereszt-kulturalis elemzését ismerteti,
valamint ezzel parhuzamosan a népzenei csoportakiegikeled populacidok kozotti genetikai
kapcsolatok feltarasara is iranyult. A zenei adatbazt a 31 kultarat oleli fel, amelyek
mindegyikélél 1000-2500 dallam digitalizalt kottaja allt renkietésre. A vizsgalt kultarak a
kovetkedk: kinai, mongol, kirgiz, volgai régié (mari-csuvtgar-votjak), sziciliai, bolgar,
azeri, anatdliai, karacsaj, magyar, szlovak, moreman, finn, norvég, német, luxemburgi,
francia, holland, ir-skét-angol (egy csoport), sgandakota, komi, hanti, horvat-szerb (Balkan
csoport), kurd, orosz (a pszkovi teriddly navaho és lengyel (két kisebb régid: Warmia és
Kasubia). A zenei adatbazis vizsgalataval parhusamoelkészitettilk a megfdiefjenetikai
tavolsagmatrixokat is a széles korben hasznélaraftvereket alkalmazva. A népzenék
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elemzésére kidolgoztunk egy rendszert, amely a arsgges intelligencia egy altaldnosan
alkalmazott tipusan alapul a dallamkontirok autdhnat osztalyozasara - az ugynevezett
onszerve&do térképet (SOM=Self Organization Map). Az d&ldépés a D-dimenzids
dallamvonal-vektorok (D-eletrhangmagassag<dor) szerkesztése a kottak digitalis kédjaibdl.
Mivel D mindegyik dallamra ugyanaz volt, a konturidszehasonlithatok egyméassal egy k6z6s
euklideszi tavolsagfliggveny segitségével ugyanabldasdimenzios dallamtérben, fliggetlendl
azok tényleges egyeéni hosszafldallamvonal-vektorokban, a dallamaok fitmikai jellemzi
szintén lekép&dnek. Ugyanakkor a tempo is teljesen normalizallestdel a technikaval, ez
pedig a |ényeg kiemelésének bevett, hasznos dardtaeszkdoze a népzenetudomanyban. A
kilonbo® lejegyzési elvekll ereds problémak elkeriilése érdekében dijggmény 6sszes
dallama G alaphangra transzponalhato. A legtobbzggmu népdalkultiraban a dallamoknak
van egy jol definialt alaphangja (tonika), melyéa@anggal azonos; ezért ez a technika zeneileg
relevans a leggyakrabban vizsgalt esetekben. Ugkanaz altalanossagban nem igdited a
nyugati népdalok esetében, ezért ezeknek az admikAak automatikus atvétele részben
szakérdk altal, részben tovabbi algoritmusok altal korligéo. A betanitas utan a SOM egy
adott kultara dallamainak kontar vektoraival, aké&yr kilonbod racshelyeihez tartozo
megtanult dallamvonaltipus-vektorokkal (DVT-k) keépele az adott kulturat jellenéz
legfontosabb kontUrokat. Mas szoval, egy jol betahSOM DVT-készlete egy olyan zenei
nyelvet képvisel, amely optimalis a sajat kultund@j@ "megértéséhez". Az idegi haldzatok
»aktivaldodnak”, ha egy dallam konturja elég hasoalé finik hozzajuk. Két kilonbdgz,zenei
nyelv” 6sszehasonlitasakor az egyik nyelv DVT-dlpiljuk aktivalni a masik nyelv DVT-i altal.

A kozos zenei jellemtik az ,idegen nyelv’ DVT vektorjai altal aktivalodkaugyanakkor az
egyes kulturak sajatossagai szintén leirhatok, d29i-k halmazaként, amelyeknek nincs
kapcsolatuk a masik kultaraval.

A férfiak altal kozvetitett genetikai Orokség fe#idara az Y-kromoszomaélis
haplocsoportok gyakorisagai alapjan szamolt geaketidivolsagokat (Fst) hasonlitottuk 6ssze 42
populacié esetében és azokat nem-metrikus MDS pgérkéelenitettik meg. Hogy a fenti
megallapitasokat ask altal kozvetitett genetikai 6rokség kontextushblyezzik, hasonléan a
férfiakéhoz, kiszamitottuk az mtDNS haplocsoporipénetikai tavolsagait 56 populacio
publikalt forrdsokbol szarmazo adatait hasznalvazeredményeket ismét MDS diagramként
mutattuk be. A populacidk klaszterbe sorolasa aga@ieeken alapult, tehat a férfiak &skn
estében is a kozeli rokonnak tekinth@opulaciok genetikai tavolsagai 0,05-nél kisebleékn
kellett lennitik. A fentiekben ismertetett SOM-alapializis altal feltart zenei kapcsolatokat
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szintén egy zenei MDS &bran mutattuk be, ahol ak@fdrat reprezentaldé csomopontok
elhelyezkedését az MDS elve alapjan hatarozzuk rgggkeztink arra torekedni, hogy
azonositsuk, a zenei kultarak mely csoportjai henédé jelends mennyiség kozos dallamot.
Zenei szempontbol a komplementer megkdzelitésapy talaljuk meg a 31 kultdra egy kdzos
részhalmazaban egyidégg ebfordulé melddiak nagy csoportjait. E feladat véghietéhez
meghataroztuk a melddia adatbazisunkban megjdterios DVT-k 6sszességét ugy, hogy egy
nagymeéregt SOM-t képeztink, amelyet a korabban megtanult 8mnzeti/teriileti DVT-k
egyesitett halmazaval tanitottunk. Ennek a nagye'sitett” DVT-készletnek a birtokaban a fenti
kérdés mar algoritmikus keresésként fogalmazhat§ edovetkedképpen: a 31 melddia-
gyiijtemény (corpora) legnagyobb alcsoportjait keresaiilelyeknek a legtdbb kdzds eleme van
az egyesitett DVT dijteményben. Az eredményeket egy zenei térképenttukitbe, ahol az
egyesitett DVT vektorok a sik (plane) pontjaihonnak hozzarendelve és az eredményként
kapott pontrendszert egy MDS algoritmussal rende=tii igy hasonlé DVT-k egymashoz
kozelebbi helyekre kertilnek a sikon és a pontreerdistjes elrendezése atfogoan tikrozi az
egyesitett DVT-halmaz hasonlosagi viszonyait. Am&@81 kultdra azon 4-eldimészhalmazait
kerestik, amelyek a legnagyobb kozos DVT-készledrtelkeznek, a volga-torok-karacsaj-
magyar, ill. a kinai-térok-karacséj-magyar csoplradoukkantunk (46, illetve 45 teljesen kdzos
fajta). Az ilyen kozos tipusok a dallamtérkép j@ridhatarolt teriletén helyezkednek el,
kovetkezésképpen egy jol definialt zenei stilustiarozd folyamatos variaciokéfdés
eredményei. Osszehasonlitasként négy nyugati lukiizts dallamtipusait is bemutattuk, ahol
ezek a tipusok az egyesitett fetkljesen mas tertletein helyezkednek el, igysellemés zenei
formakat jelentenek. A nyugati tipusok maximaliz&$ eleme azt mutatja, hogy a nyugat-
eurdpai zenei mag sokkal kisebb, mint a fent ethlé@soportokban.A legtébb kézés DVT-t
tartalmaz6 kultarak héttagt csoportjainak keresgésgan ugyancsak a 4-elénkeresés
alapkultarai taldlhatok meg, kiegészilve a szigifian és dakota, ill. a mongol, volga-vidéki és
sziciliai kulturadkkal. A vizsgalt populacidk kozobtgenetikai kapcsolatok feltardsahoz Fst
genetikai tavolsagokat alkalmaztunk és a tavolségxnaaltalanos szerkezetét MDS
diagramokon abrazoltuk. Mind az Y-kromoszomalis,naniaz mtDNS haplocsoportok
eloszlasara vonatkoz6 MDS abrakat a genetikai &diitggvényében kozel azonos szamu
populaciébdl allitottuk él. A vizsgalt populaciok mindkét MDS diagramon hahét kilonalld
klasztert képeztek. Az egy klaszteren bellil elhedgeh populaciok tdbbségének genetikai
kozelsége magyarazhaté azok féldrajzi kozelségé&sdvagy kozos torténelmi mualtjaval.
Altalanossagban azt mondhatjuk, hogy két populaeitei és genetikai jellertiz kozotti
kapcsolat egy korabbi fizikai és biologiai kapcsolajelez, ezért a zenei kapcsolat
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visszavezethétaz adott népcsoportdiseinek feltételezett kulturdlis kélcsbnhatasarareaz
egy zenei kulturahoz tartoz6 populaciopar kdzétires genetikai 6sszefliggését ugy hatarozzuk
meg, hogy a megfekélpopulaciok k6zott legalabb az egyik genetikai téagadatnak (mtDNS
vagy Y-SNP alapu) kevesebbnek kell lennie 0,05-aél, meglehédisen szigord kdvetelmény,
tekintve, hogy a genetikai tavolsag definicié szed- és 1 kdzotti értéket vehet fel. Ez az Y-
kromoszomalis és a mitokondridlis adatoknak csal 3d@ra teljesil. Osszeszamoltuk azon
esetek szamat, ahol szoros kapcsolatot észleltliglenetikai (G); 2. zenei (M); 3. mind a zenei,
mind a genetikai (X) tavolsagok tekintetében. Enraéipjan azon esemeények feltételes
valésziriiségei, hogy

1. aszoros genetikai kapcsolat szoros zenei kaposgelentp(m|g)=X/G=0,28,

2. valamint a szoros zenei kapcsolat szoros genetikapcsolatot is jelent

p(g|lm)=X/M=0,82.

Az el eset alacsony feltételes valodmége szerint a populacidk szoros genetikai
kapcsolata nem feltétlentil megféleinutatd a zenei kultirak hasonlésaga szempontjabal.
Azonban a masodik esetben szamolt feltételes vialisey magas értéke azt igazolja, hogy a
népzenei kultirdk jelets hasonlésdga szignifikAns genetikai kapcsolatoksh a vizsgalt
esetek 82%-aban. Masképpen kifejezve, a zenei @Ggiok fennallasabol &e josolhatok a
genetikai kapcsolatok, kb. 82% -os valo$siéggel. A zenei és a genetikai kapcsolatok
korrelaciojat a genetikai tavolsag kiiszobeértékdiiggvenyében vizsgaltuk és bebizonyitottuk,
hogy szoros zenei-genetikai kapcsolatként defigj@itetikai tavolsag kiiszobérték, melyet mi
torténetesen 0,05-ként hatdroztunk meg, valojalimygetlen a kiszobérték véalasztasatol.
Tovabba megallapitottuk, hogy szoros genetikai &alatok alapjan nem lehet megjésolni
szoros zenei kapcsolatokat, és ez szintén fuggetiemetikai tavolsag kiiszobértéhea zenei
elemzés megmutathatja azt, hogy kélcséntsen integriaitkezés van kulturakon belil, de a
nagy foldrajzi tAvolsagok kérdésessé tehetik ezaketredmeényeket a genetikai adatokkal valé
0sszehasonlitas &t. Az mtDNS adatok alapjan szamolt genetikai téagbk azonban
0sszefliggést mutatnak a zenei eredményekkel: 0,0D024 és 0,024 a norveg-appalache
(skot), norvég-magyar és magyar-appalache kapokblanh. Ezen adatok tikrében a#bdli
népek kozotti hasonld dallamok toébbé mar nem thkidk ,véletlenil hasonloképpen
komponaltnak”, azaz harom egymastol fliggetlenibdéj kultira "véletlen egybeesésének”.
Erdemes megemliteni, hogy maga a zenei elemzégaieat a feltételezést, mert a harom
kultardban rendkivil sok egymast atbedallamtipusra utal. Ezen talmian a példak azt is
mutatjdk, hogy ezek az &tfedések egyarant j@&emhennyiséf, mindharom kultaraban

egyszerre jelentkéz kozos zenei tipust fednek le. A fenti valé$siggi analizis elvégzését a
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mitokondrialis és az Y-kromoszémalis haplocsoporadbipjan szamolt genetikai tavolsagok
tekintetében kulon-kulon is elvégeztik(m|g)=0,27 ésp(glm)=0,77 a mitokondridlis,
valamint p(m|g)=0,36 ésp(g/lm)=0,35 az Y-kromoszomalis adatok esetében. Ezek az
eredmények azt mutatjdk, hogy a szoros zenei kigiokodominansan di genetikai
kapcsolatokat jeleznek. Lehet-e ezt a megfigyedégal magyarazni, hogy a menyasszonyok
mitokondrialis genetikai informacidja &hkegényeik népeiben is megjelenik, vagy azzal, hogy
az anyak atadjak zenei anyanyelviket gyermekeikaled; idegen kérnyezetben is? Mindent
0sszevetve, adk sokkal fontosabb szeréjil a zenei és genetikai informaciok atadasdban, mint
a férfiak, és evolucios torténetilk soran nagyobbihté@ssal rendelkeztek. Az egyesitett DVT-
k egyideji letezése az appalache-norvég-magyar valtozatokinzabbi kérdéseket vet fel:
Vannak-e olyan kdz6s zenei stilusok, amelyek kidatkkultirakban egyidéleg léteznek és
ezek az adatok 6sszefligghetnek-e parhuzamos ganeticsolatokkal? Az ezekre a kérdésekre
adott pozitiv valasz a zenei kulturak k6zos kngiabdasi pontjait tarna fel és igazolna, hogy
ezek a kapcsolatok torténelmi vagy torténelerditiebkokra visszavezeth#t. Ezekre az
izgalmas kérdésekre pozitiv valasz adhatd, és kithatd, hogy a teljesen kdzos melddiak
legnagyobb részhalmaza a volgai-torok-karacsaj-amagds a kinai-térok-karacsaj-magyar
csoportok kvartettjeiben talalhato, 46 és 45 telidgdz6s tipusként. Ezek a tipusok a kzos zenei
térkép jol korilhatarolt részében helyezkednek eddért azt allithatjuk, hogy ezek egy
0sszetartozo zenei stilust képviselnek, példéag@bbjiknek ereszkédkonturja van egy oktav
hangterjedelemmel. A 31 kultira nagyobb részhalmiizitti szisztematikus kereséssel az
mutathato ki, hogy a legnagyobb atfedésekkel rd&wedé&lcsoportok a fenti kvartettek megfdiel
kiterjesztései: a volgai-sziciliai-torok-karacsaggyar-finn-dakota €s a kinai-mongol-volgai-
sziciliai-torok-karacsaj-magyar kulturadk 7 eleesoportjaiban a legelterjedtebb dallamtipusok
szama 12 és 10 kozo6tt van. A dakota és karacsétiganadatok hianya mellett is azkbi
csoport szoros zenei kapcsolatai teljesen korrgkabe ismert genetikai adatokkal. A fent
emlitett zenei kulturak k6zos terilete a zeneidpén teljesen elkilonul a német-(luxemburgi-
lotaringiai)-francia-holland kvarteti@t ahol a genetikai tavolsagok - amelyek barmely pa
esetében 0,03-ndl kisebbek - szintén nagyon integemetikai kapcsolatokat jeleznek. Azt a
tényt, hogy egy teljesen elkulowilterilet detektalhaté a kozds "nyugati® és "keleti”
dallamformakhoz, két alapuetn kilonbo# zenei nyelvcsoport [étezésével lehet értelmezni. A
nyugati kultirakban a teljesen kdzos tipusok viglanalacsony szama (17) azt mutatja, hogy
azok parositott nagy atfedésgként kiilonboa tipusokat tartalmaznak; ezért azok sokkal kisebb
kiterjedé$i magstilust alkotnak, mint a keleti csoport. Ezekedddiak, amelyek két, az oktavbol

fokozatosan leereszk&dhagy ambitusu DVT valtozatai, egy jol definiaitdds stilust mutatnak
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a két "keleti" csoport egyik tagjaként besorolttiutdkban. Alig lehet elképzelni masfajta
magyarazatot az ilyen k6zds zenei stilusra, minkégos "zenedsnyelv" |étezesét, azaz tbbbé-
kevésheé fluggetlen zenei valtozasok kezdeti krissgasi pontjat. Ez egy hipotézis, amelynek
bizonyitasdhoz tovabbi torténelmi, régészeti stivatiésra van szilkség, de azt allithatjuk, hogy
az itt targyalt genetikai korrelacio ezt a hiposéalatamasztja. A kapott eredmény kénnyen
elfogadhatd a kozelmultban ugyanazon a terileték éketében, mint a nyugat-europai
orszagok, szlovakok és magyarok, finnek és norvégik Eredmeényeink jelefg része
ugyanakkor szimultan létézenei és genetikai hasonlésagot mutat olyan Vizpg@ulaciok
kozott, amelyek nagyon régéta nagyon tavol élngknegtol. Példaul a magyarok és a norvegok,
a tatarok és a sziciliaiak, a sziciliaiak és akokostb. egyiddj zenei és genetikai kapcsolatai
kihangsulyozhatjak, hogy a zenei kapcsolatok a oagggi idkbsl szarmazhatnak, igy a
szobeli zenei hagyomanydiskori zenei formakat és stilusok&izhetnek. A genetika és a
szamitastechnika ill. muzikolégia egylttkddése I|étfontossagu volt ennek a 'rejtett”
kapcsolatnak a feltarasdhoz. Megallapitottuk aziélgsebb kdzo$si zenei stilust, amely
szamos kulonbdz kultirdban egyszerre jelenik meg, hasonldé dallamék sokasagat
megalapozva. Tovabba feltartuk, hogy a k6zos zérikiseggel rendelkézkultirak tdbbsége
genetikai értelemben is szorosan 0sszefligg és ermghlapoztunk egy Uj interdiszciplinaris
kutatasi terlletet, a "zenegenetikat". Az eredmkrgrea a kdvetkeztetésre vezettek, hogy a
torténelmi zenei stilusok egy torténelerdtieleredeti k6z6s zenei ,anyanyeléb szarmaznak.

A tanulmanyunk megjelenése ota (2012) tébb hasoikdd és PhD disszertacio is sziletett,
amelyek megésitették az altalunk megfigyelt zenei-genetikai dsgpatot, hogy a zenei
hasonl6sdgok vertikalisan ©rékinek, nem pedig horizontdlisan. Emellett a human
vizagalatokkal analdog mddon a kutatok az allatlitay (az allatok és madarak hangja/dala),
valamint az emberek és allatok kreativitasaval &afatban is hasonlé kutatasba fogtak.
Reméljik, hogy egy Ujonnan keletkdanterdiszciplinaris tudomany teriiletnek a magjitiettiik

el, amik idvel ki is hajtanak...
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