TOROK TIBOR:

A Szegedi Tudomanyegyetem Archeogenetikai Kutatocsoport-

janak torténete

Osszefoglalas

Ebben a fejezetben roviden bemutatjuk egy 01j kutatdcsoport és kutatasi irany
megalakulasanak torténetét az SZTE Genetikai Tanszékén. A torténet 2011-
ben egy témavaltassal kezd6dott, amit a sikertelen palyazatok miatt nehéz évek
kovettek, de a kitartasnak, a szakmai hozzaértésnek és a szerencsés koriilmé-
nyeknek koszonhetden ez a kezdeményezés 2022-re egy nemzetkdzi szinvo-
nalon miik6dé kutatocsoport 1étrejottét eredményezte.
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Bevezetés

A hazai archeogenetikai kutatdsokat 2000-ben Raské Istvan inditotta el, az
SZBK Genetikai Intézetében. A kezdeti idékben még braviurnak szamitott a
DNS kinyerése is a csontmaradvanyokbdl, melybdl a kor szinvonalanak meg-
feleléen PCR modszerrel amplifikaltak a legjobban megdérzddé mitokondrium
DNS révid HVR szakaszat (Kalmar és mtsai. 2000). A Rasko csoport 2008-ig
68 honfoglalas kori minta HVR szekvenciajat elemezte, melybdl megallapitot-
tak, hogy az elit sirokban jelentésen magasabb az dzsiai vonalak ardnya, mint
a szegényes mellékletli sirokban. Az archeogenetikai kutatasok 2003-t61 Bu-
dapesten, a Régészeti Intézet frissen alapitott archeogenetikai laborjaban foly-

tatodtak, ahonnan évekig nem sziiletett publikacio.

Az Archeogenetikai Kutatocsoport megalapitisa a Szegedi Tudomany-
egyetemen
A fentiek hatasara 2011-ben Rasko Istvannal egyetértésben elhataroztam, hogy
Szegeden, az SZTE Genetikai Tanszékén Gjrainditom az archeogenetikai ku-
tatasokat. Ekkor csatlakozott hozzam Neparaczki Endre PhD hallgatoként. Ez
mindketténknek igen kockazatos dontés volt, mivel Drosophila genetikus hat-
térrel kevés esélyem volt palydzatot nyerni egy Uj témaban. Ez be is igazold-
dott, mert a 2012-t61 2015-ig beadott 6sszes OTKA palyazatom sikerteleniil
zarult. Ezeket az éveket azzal toltottiik, hogy attekintettiik a téma teljes szak-
irodalmat, sajat munkdaval €s tanszéki segitséggel berendeztiink egy hasznal-
hat6 archaikus DNS labort, valamint maradvany pénzekbdl beallitottuk a ko-
rabeli PCR alapi médszereket.

Az érdemi munkat 2015-t61 tudtuk elkezdeni egy 20 millié Ft-0s Avicenna
palyazatbol, amit Rasko Istvan segitségével kaptunk. Kozben 2013-t6l Kocsy
Klaudia, 2015-t61 pedig Toth Gabor Endre csatlakozott hozzank szakdolgozo-
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ként, akik sikerrel befejezték a diplomamunkdjukat csoportunkban. Az Avi-
cenna palyazat lezarasaig 2016-ban egy MGG, 2017-ben pedig egy PLOSONE
cikket kozoltiink a honfoglalokrol (Neparaczki és mtsai. 2017a,b). Utobbi cik-
kiink mar egy teljes modszertani megujulés része volt, melynek soran adaptal-
tuk a legmodernebb Gjgeneraciods szekvenalasi modszert, teljes mitogenom du-
sitassal kombinalva. Az eredményeknek kdszonhetéen 2017-ben elnyertem
egy OTKA palyazatot, mely megalapozta a tovabbi fejlodést. 2018-ra eldszor
sikeriilt reprezentativ mintaszdmmal (102 mintabol) leirni a honfoglalo elit mi-
togenom Osszetételét, amit a PLOSONE-ban tettiink k6zz¢é (Nepardczki és
mtsai. 2018). Kimutattuk, hogy a honfoglalé elit a mai volgai tatarokhoz ha-
sonlo Osszetétell lehetett, akik eurdpai és azsiai eredetii 6sok keveredésébol
szarmaztak. Az azsiai O0sszetevO az azsiai szkitakra, és hunokra volt visszave-
zetheto.

Ko6zben ebbdl a munkabol Neparaczki Endre sikerrel megvédte a PhD té-
zisét. 2016-ban csatlakozott hozzank Maar Kitti, 2017-ben pedig Schiitz Osz-
kar, akik azdéta PhD hallgatok a csoportunkban.

Ujabb kutatasi iranyok
2018-ban sikeriilt egy ujabb palyazatot nyernem az Arpadhaz Program kereté-
ben, ami tovabbi modszertani fejlodést tett lehetdve; sikerrel adaptaltuk az Y-
kromoszdma dusitds modszerét, ami sokkal nehezebb és koltségesebb, mint a
mitogenomé. A hun, avar €s honfoglaldskori férfi vonalakat leir6 munkankat
2019-ben kozoltiik a Scientific Reports-ban (Neparaczki és mtsai. 2019). A
honfoglalok apai vonalai az anyai vonalakéhoz hasonld Osszetételt és szarma-
zast mutattak, a hun mintdk az azsiai hunokkal, az avar apai vonalak pedig
¢szakkelet szibériai népekkel mutattak kapcsolatot.

Ezt kdvetden 2021-ben kozoltiik a honfoglalds kori kdznépi temetdk mi-

togenom Osszetételét ismét reprezentativ (202) mintaszambol a Genes lapban
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(Maar és mtsai. 2021). Ebben kimutattuk, hogy a honfoglalas kori koznép 6sz-
szetétele szignifikansan eltér az elittdl, mert kisebb aranyu elit behatastol elte-
kintve tilnyomorészt helyi, europai génkészletet mutat. Ez megerdsitette ko-
rabbi kovetkeztetéseket, miszerint a 10. szazadban egy viszonylag csekély 1ét-

szamu honfoglal¢ elit telepedett ra a nagyszamu helyi lakorragra.

Kapcsolat a Magyarsagkutato Intézettel

Eredményeink felkeltették a 2019-ben alakult Magyarsagkutato Intézet figyel-
mét, és kozos munkara kaptunk felkérést, igy ezutdn az MKI és az SZTE kozott
1étrejott szerz6dés keretében a két intézmény kozos archeogenetikai laborja-
ként folytathattuk a munkat. Ez egy Témateriileti Kivalosagi Program palyazat
elnyerésével lehetdvé tette a legmagasabb szintli, és egyben legkdltségesebb
modszer bevezetését, a teljes archaikus genomok szekvenalasat. Ekkor kezd-
tiik el a Karpat medence népvandorlas kori leleteinek genom szintli vizsgalatat
6ridsi mintaszammal. A nagy vallalkozashoz j munkatarsakat is sikeriilt to-
boroznunk, igy két éven beliil két ujabb PhD hallgatoval és két tudomanyos
munkatarssal egésziilt ki a csapatunk. Nagyszamu régész és antropologus
egyiittmiikodésével sok 100 csontmintat gytijtottiink be a hazai mizeumokbol
¢s antropoldgiai gylijteményekbdl, melyek a hun korszakbdl, az avar korbol,
¢és a honfoglalas korbdl szarmaztak. A genomok elemzése oriasi szamitogép
kapacitast igényel, melyhez sikeriilt beszerezniink egy nagy teljesitményii
szervert. Az elemzésekhez nélkiilozhetetlen bioinformatikai modszerek pro-
fesszionalis alkalmazasat a kezdetektdl veliink egylittmiikodé Maréti Zoltan, a
Gyermekgyogyaszati Klinika munkatarsanak szakértelme biztositja. A teljes
genomokbol soha nem latott pontossaggal sikeriilt kideriteniink a hun, avar és
honfoglalaskori népesség szarmazasat, az ezt bemutatd munkank az idén jelent

meg a Current Biology szaklapban (Mardti és mtsai. 2022). A honfoglal6 elit
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genetikai multjat a Bronzkortol sikeriilt rekonstrudlnunk. Kimutattuk, hogy ek-
kor a Mezhovskaya kultira népessége €s a mai szamojédek (nganasan) keve-
redésével jott 1étre az a ,,el6-ugor” populacid, amely a mai Kazahsztan északi
részén nomadizalt, és melyben a legkdzelebbi nyelvrokonaink, a manysik még
egyiitt éltek a honfoglalok dseivel. Ezt kovetden a vaskorban a manysik észa-
kabbra htizodhattak, mert megdrizték bronzkori genomjukat, mikézben a hon-
foglalok a vaskor kozepén a korai szarmata nomadokkal keveredtek, amit i.sz.
200 és 300 kozott a korai hunokkal torténd keveredés kovetett. A hun kori és
avar kori genomok tobbsége az 4zsiai hunokra volt visszavezethetd, de az avar

vezetd réteg a mongoliai zsuan-zsuan birodalom vezetd rétegébdl szarmazott

(1. abra).

1. abra: A honfoglal¢ elit genetikai multjanak rekonstrukcioja. Az eredeti koz-
leménybdl atvett alabbi abra (Mardti és mtsai. 2022) a legfontosabb eredmé-
nyeink alapjan késziilt dstorténeti modellt foglalja dssze a késd bronzkortol
(A), a vaskoron keresztiil (B), az 6koron at (C) a kdzépkorig (D).

A legujabb projekt: Magyar kiralyok és nemesek kutatasa

A népességek eredetére irdnyuld archeogenetikai kutatasaink idékdzben kie-
gésziiltek ,,archaikus orvosi igazsagiigyi vizsgalatokkal” is, mert elvallaltuk a
székesfehérvari koronazo bazilika teriiletérol elokeriilt, és a torténelem vihar-

jaiban Osszekevert csontgylijtemény vizsgalatat, az ott eltemetett magyar kira-
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lyok azonositasa céljabol. Ez a projekt menet kozben fokozatosan boviil a kii-
l1onféle feltarasokbol eldkeriilt egykori nemesi csalddok maradvanyainak vizs-

gélataval, mint példaul az Abak, vagy a Bathoriak.

Osszefoglalas

Osszefoglalasként elmondhatjuk, hogy a nehéz indulés ellenére a kutatasi té-
mavaltas teljes sikerrel jart, néhany év alatt a szegedi archeogenetikai kutata-
sokat a nemzetkdzi €lvonal szintjére emeltiik, mikdzben hozzdjarultunk a ma-
gyar Ostorténet szamos nyitott kérdésének megvalaszolasdhoz. A jovoben ha-
sonl6 szinten és nagysagrendben kivanjuk folytatni ezt a munkat, és a Karpat
medence, valamint Eurazsia tovabbi éstorténeti korszakaibol terveziink genom
szintll vizsgalatokat. Emellett egy 1j, fiatal generécio képzésével lehetdve ki-
vanjuk tenni, hogy a nemzetk6zi gyakorlatnak megfelelden az archeogenetika
a régészet, nyelvészet ¢és torténettudomany mellett a hazai dstorténeti kutata-

soknak is teljes jogu, nélkiilozhetetlen résztvevojéve valjon.

Koszonetnyilvanitas

Kutatasainkat a Térok Tibor altal elnyert OTKA (K-124350) és Arpadhaz
Program (2018-2023), valamint a Neparaczki Endre altal elnyert Témateriileti
Kivalosagi Program (TUDFO/5157-1/2019-1TM ¢és TKP2020-NKA-23) pa-

lyazatok tdmogatéasa segitette.
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