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Pésa A., Mende B. G., Kohler K., Osztas A., Maixner, F., Zink, A., Sola, C., Dutour, O.,
Molnar E., Palfi Gy.: Traces of tuberculosis in Late Neolithic — Early Copper Age human
skeletal remains from Hungary (Alsonyék-Bataszék, South-Hungary). Alsényék-Bataszék in
Southern Hungary is one of the largest late Neolithic settlements and cemeteries excavated in
Central Europe. In total, 2,359 burials from the Late Neolithic — Early Copper Age Lengyel
culture were found between 2006 and 2009. Anthropological investigations previously carried out
on individuals from this site revealed an interesting paleopathological case of tuberculosis in the
form of Pott’s disease dated to the early 5th millennium BC. In this study, selected specimens from
this osteoarcheological series were subjected to paleomicrobiological analysis to establish the
presence of MTBC bacteria. As all individuals showing clear osteological signs of TB infection
belonged to a single grave group, 38 individuals from this grave group were analysed. The sample
included the case of Pott’s disease as well as individuals both with and without osseous TB
manifestations. The presence of TB DNA in the individual with Pott’s disease was established,
confirming the occurrence of TB in Neolithic populations of Europe. Moreover, our molecular
analysis indicated that several other individuals of the same grave group were also infected with
TB, opening the possibility for further analyses of this unique Neolithic skeletal series.

Keywords: Skeletal tuberculosis; Late Neolithic human bone samples; aDNA; Mycobacterium
tuberculosis complex; Carpathian Basin.

Bevezetés

Paleopatolégiai és molekularis bioldgiai ismereteink egyarant arra utalnak, hogy a
humén tuberkulozis a legrégebbi bakterilis fertdz6 betegségeink egyike (pl.: Ortner
2003, Gutierrez és mtsai 2005, Hershkovitz és mtsai 2008, Donoghue 2009, Baker és
mtsai 2015, Donoghue és mtsai 2015, Palfi és mtsai 2015). A megbetegedések szdma
ugyanakkor napjainkban is nagy méreteket 6lt: a tbc pandémids megjelenésii, a F61don
tobb milliard ember hordozza a Mycobacterium tuberculosis baktériumot, évente kozel
tizmillid Uj megbetegedést és tobb mint egymillié halalesetet okozva (WHO 2015). A
human tuberkulézis kialakulasaért leggyakrabban a Mycobacterium tuberculosis (Cole és
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mtsai 1998), ill. a M. bovis és M. africanum korokozok a feleldsek. A human- és
allatgyogyaszati szempontbol egyarant jelentds, giimdkoros elvaltozast kivaltani képes,
egymassal kozeli rokon korokozdkat tomorité Mycobacterium tuberculosis komplexbe
soroljak még a M. microti, M. canetti, M. caprae, M. pinnipedii baktériumfajokat is
(Smith és mtsai 2009).

A tuberkul6zis népegészségligyi fontossagara tekintettel az utdbbi években kiterjedt
kutatasok folytak a tbc-t okozo korokozok bioldgiai, genetikai és evollcids
tulajdonsagainak tisztazasara, pontositasara. A legaltalanosabban elfogadott elvek szerint
a Mycobacterium tuberculosis komplex tagjai kozos Osre tekintenek vissza — amelyet
egyes szerz6k Mycobacterium prototuberculosis-ként azonositanak (Gutierrez és mtsai
2005). Az utébbi évtizedben szamos tanulmany foglalkozott a human tuberkul6zis és
korokozoja/kérokozoi molekularis evollcios kérdéseivel. Az egyes kutatdi csoportok altal
megalkotott evollciés modellek sok pontban eltérnek, kilonds tekintettel a M.
tuberculosis konkrét megjelenési idejét illetéen, abban azonban a kutatok tobbsége
egyetért, hogy nagyon régdta létezett olyan, az emberi evollcié valamely stadiuméban
mar a gimaokoér kialakulasaban (is) szerepet jatsz6 Mycobacterium vonal, amely egyiitt
evolvalodott az emberi gazdaszervezettel, ill. magaval az emberiséggel (pl. Gutierrez és
mtsai 2005, Wirth és mtsai 2008, Brisse és mtsai 2009, Comas és mtsai 2013, Bos és
mtsai 2014, Boritsch és mtsai 2014).

A neolitikum soran jelentds tarsadalmi és gazdasagi valtozasok zajlottak le, amelyek a
telepllések kialakulasahoz, a ndvénytermesztés elterjedésehez valamint az &llatok
haziasitdsdhoz vezettek. Ez utébbi folyamat — a domesztikacié — eredményezte azt, hogy
az ember és korabban vadon ¢l6 allatfajok tartds fizikai kozelségbe keriiltek. A
neolitizacid jelenségei egyiittesen 1 lehetéségeket teremtettek egyes fert6z6
megbetegedések — esetiinkben a tbc — atadéasara/terjedésére (haziallat-haziallat, haziallat-
ember, ember-ember relaciokban egyarant). Ezek alapjan alakult ki, és tartotta magat
hosszU ideig az elmélet, hogy a M. tuberculosis a M. bovis-bdl alakult ki a domesztikéacid
soran (ill. azt kdvetden) a szarvasmarhakrol torténd atvitellel (pl.: Cockburn 1963, Ortner
2003). Szamos tanulmany, els6sorban a szekvencia-alapy evollcidé-genetikai vizsgélatok,
ellentmondanak ennek a tézisnek, megerdsitve azt, hogy a M. tuberculosis komplex
torzsek reduktiv evolucios lépések soran egy 6si M. tuberculosis-progenitor formabol
alakultak ki, és ezek vezettek a modern M. tuberculosis térzsek kialakulasahoz, kés6bb
M. africanum és végul M. bovis megjelenéséhez (Brosch és mtsai 2002, Filliol és mtsai
2006, Hershberg és mtsai 2008). Az dsi human csontmaradvanyokon fellelhetd tbc-
specifikus csontelvaltozdsok modern genetikai vizsgélatai szintén hozzajarulnak ahhoz,
hogy jobban megértsiik ennek a pusztitd betegségnek az eldforduldsat és terjedését egy
olyan fontos iddszakban, mint a neolitikum. Az MTB aDNS eredmények, a leletek
makro-morfolégiai adataival és a lipid biomarker alap( tbc diagnosztikaval egyutt bio-
molekularis és oszteoldgiai bizonyitékat nyujtottak nagyon régi emberi tbc fertézéseknek
a korai neolitikumbol, igy pl. az izraeli helyszinii, Atlit-Yam (Izrael) lel6helyr6l szarmazé
két, 9250-8160 évesnek datalt mintabél. Eurépaban az eddigi legrégebbi, morfoldgiai és
molekularis vizsgalatokkal is tanulmanyozott tuberkuldzis eseteket Magyarorszagrol
(Masson és mtsai 2013, 2015) és Németorszaghdl (Nicklisch és mtsai 2012), egyarant neolit
lelohelyekrél publikaltak. A felsorolt tanulmanyok jelent6sége abban rejlik, hogy
kiillonb6z6  asatdsok  szamos  csontmintdja  segitségével betekintést nyujtanak
magyarorszagi és kdzép-németorszagi késé neolit populaciok egészségi allapotaba.
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Tanulmanyunkban tovabbi paleopatoldgiai és molekularis bizonyitékokkal tamasztjuk
ala a human tbc eurdpai neolit kori jelenlétét. Egy Pott-gibbus jellegzetes tiineteit mutato
csontvazmaradvany esetében molekularis vizsgalatunk az egyén fertdzottségét tamasztja
ala — a csontlézidok azonban nem csak fert6zottségrol, hanem megbetegedésrdl, és annak
stlyos, kronikus valtozatarol is arulkodnak (Kohler 2012, Kohler és mtsai 2012).
Paleomikrobioldgiai vizsgalataink mas egyének esetében is jelezték a tbc-fert6zést az
Alsonyék-Batasz¢ék leléhely ugyanezen sircsoportjabdl, tovabbi kutatasi perspektivakat
nyitva ebben az egyedi, neolit kori oszteoarcheoldgiai széridban.

Anyag és mddszer

Az oszteoldgiai széria

Alsdnyék-Bataszék lel6hely a Dél-Dunantilon, a Duna kozelében helyezkedik el. A
prehisztorikus telepiilés és temet6 feltarasara 2006 és 2009 kdzotti idészakban kertilt sor.
Osszesen 2359, késé neolit-kora rézkori Lengyel kultarabol (Kr.e. 5. évezred els fele)
szarmazé sirhelyet tartak fel (Kéhler 2012, Koéhler és mtsai 2012, 2013, Zalai-Gaal és
mtsai 2008). Mai ismereteink szerint ez az egyik legrégebbi és legnagyobb feltart
neolitkori teleplilés Kdzép-Eurdpéban. Az Alsonyék-Bataszék lel6helykomplexum (1.
dbra) része az az Alsonyék-Kanizsa diilé (vagy 010/B), ahol a feltart 862 sir egyikébol
kertilt el§ az elsd thc-re utalé paleopatoldgiai eset (Zalai-Gaal és mtsai 2009). A sirok
kisebb-nagyobb csoportokba rendezettek, ezért kronoldgiai és/vagy csaladi temetkezés
feltételezhet6. A sirokban a holttestek zsugoritott temetkezésnek megfeleléen a jobb
oldalukra fektetve helyezkedtek el, ami szokvanyosnak mondhat6 ebben az idészakban.

O

— e ———
L ]

U Al r o fl Beoonl o]l o], [—
lelghely

| 13-assircsoport +

o a0 v

1. dbra: Attekint térkép az Alsonyék-Bataszék késé neolit — kora rézkori leléhelykomplexumrol.
A 13-as sircsoport piros korrel jeldlve.
Fig. 1: Overview map of the Neolithic site of Alsdnyék-Bataszék in Southern Hungary. The grave
group 13 used in this study is highlighted with a red circle.
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A 13. sircsoporthoz tartozd csontvazak morfoldgiai vizsgalata soran Kohler és
munkatarsai feljegyeztek egy igen erdteljes Pott-gibbus-t mutatd esetet (4027-es sirszam;
Kohler 2012, Kohler és mtsai 2012). Ez a 4027-es sirszami csontvazmaradvany a
kronikus spondylitis tuberculosa egyértelmd, teljesen tipikus formdjat mutatja, minden
szempontb6l megfelel a tuberkuldzis makromorfoldgiai-paleopatoldgiai diagnosztikus
kovetelményeinek (pl. Palfi és mtsai 1999, Ortner 2003).

A molekularis vizsgalatokba 38 egyén csontvdzat vontuk be a széban forgd
sircsoportbdl — kozottiik a fentebb emlitett elére haladott Pott-gibbus-os esetet is. Az
SZTE TTIK Embertani Tanszékén végzett eldzetes morfologiai vizsgalatunk alkalmaval a
csontvazakon egyarant tanulmanyoztuk a tipikus és korai/atipusos thc-tiineteket. A széria
jO megtartasi allapota, a fontos régészeti idGszak és a tbc kiillonb6z6 morfologiai
tineteinek felismerése egylttesen arra 0sztondztek benniinket, hogy minden egyénre
kiterjedd, tbe-re fokuszalo archaikus DNS vizsgalatokat végezzink az Alsonyek-Kanizsa
diil teljes 13-as sircsoportja esetében.

A paleomikrobiol6giai analizis

A kivélasztott minta-sorozat (13-as sircsoport) esetében a MTBC baktériumok
diagnosztizalasara iranyuld molekulris bioldgiai vizsgalatainkat a sircsoport valamennyi,
Osszesen 38 egyedén elvégeztiik. Ahol arra lehet6ségiink adddott, hossz( csont mintét és
fogakat egyarant bevontunk a vizsgalatokba.

A mintavétel egy erre kialakitott, speciélis archeogenetikai pre-PCR helyiségben
tortént, a DNS-vizsgalatoknak megfeleld szigora koriilmények biztositasa mellett:
védbéruhazat hasznalata, az eszk6zok UV fénnyel torténé besugarzasa es a fellletek
fert6tlenitése, a PCR soran filteres pipetta hegyek alkalmazasa. A mintavételekre
Budapesten, az MTA BTK RI Archeogenetikai Laboratorium mintavételi helyiségében
kerllt sor, hogy megakadalyozzuk a mintak kontaminalodasat. A vizsgalatok el6készitése
is Budapesten tértént. A paleomikrobiolégiai vizsgélatokra a ,,EURAC Institute for
Mummies and the Iceman” kutat6laboratoriuméaban kertlt sor (Bolzano, Olaszorszag).

A preparal6 helyiségben a mintak kiilsé felszinét mechanikailag eltavolitottuk Dremel
farokésziilék segitségével, majd az egyének mintait Retsch 6rldmalomban 6roltiik porra.
A szilika-alapi DNS extrakciohoz 250 mg csontport hasznaltunk. Az extrakcids elegy 5
ml EDTA-t és 20 pl 20mg/ml Proteinase K-t tartalmazott, keverést kovetéen 40°C-on
inkubaltuk egy éjszakan &t. A mintak feliiliszojahoz 2,5 ml koté puffert és 100 pl szilika
szuszpenziét adtunk a DNS megkotése érdekében, ezt kovetéen 3 oOran keresztiil
inkubaltuk. A DNS kivonast — kisebb mddositasokkal — a Nadin Rohland-féle protokoll
alapjan végeztik (Rohland és mtsai 2009).

A Mycobacterium tuberculosis komplex tagjai nagy tobbségének genomja dn.
repetitiv inzercios elemeket tartalmaz, amelyek kozil legismertebb az 1S6110 inzercids
szekvencia (Taylor és mtsai 1996). A thc baktérium DNS jelenlétének megallapitaséara
tobb mint két évtizede PCR-alapu eljarast alkalmaznak, amelynek soran a MTBC fentebb

Vizsgalataink soran elsé 1épésben hagyomanyos PCR eljarassal IS6110F és IS6110R
primer par segitségével 1étrehoztuk a diagnosztikus értékii 123 bazisparos szakaszt. A
vizsgalat érzékenységét nested PCR stratégiaval ndveltiik. Diagnézisunk pontositasara, ill.
a M. tuberculosis komplex baktériumok altipusba sorolédsa érdekében a kivalasztott
mintakon spoligotyping vizsgalatokat végeztiink a Kamerbeek és munkatarsai altal leirt
metddus modositott valtozatat kovetve (Kamerbeek és mtsai 1997).
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Vizsgalati eredmények és értékeléstk

Alsonyék-Bataszék neolit temeté 13-as sircsoportjdnak mind a 38 human
csontvazmaradvanyat makroszkopos morfoldgiai és paleomikrobioldgiai vizsgalatokba
vontuk be. A vizsgalat elsédleges aktualitasat add 4027-es sirszdmu Pott-gibbusos eset
(2. dbra) mellett szamos mas egyén (n=17) mutatott atipusos tbc-elvaltozasra (3. abra)
utalé csonttani markereket. Fontos megjegyezniink, hogy a vizsgalt maradvanyok kdzott
szerepeltek ,,morfolégiailag negativ”, azaz olyan vdzmaradvanyok is, amelyek egyaltalan
nem mutattak a betegségre jellemz6 csonttani tiineteket (n=21). A vizsgalt 38 egyénbdl 5-
nél (13%) kaptunk pozitiv molekularis eredményt baktérium DNS vizsgalata soran
tesztelt 1S6110 repetitiv elemre (1. tblazat). Erdekes és fontos adat, hogy az 6t MTBC
aDNS pozitiv esetb6l egynél (ID 422) nem volt 1athatdé nyoma patologias elvaltozasnak.

Osszesen hat lelet esetében kaptunk pozitiv eredményt spoligotyping vizsgalat soran
(1. tablazat). A spoligotyping vizsgalatunk sordan azonban a mintazatok nagyon
szérvanyos lefedettséget mutattak a DNS nagymértékii degradacidja miatt, igy ezeket az
eredményeket nem lehetett felhasznalni tovabbi térzsi tipizalasahoz. Spoligotyping
elemzéstinket igy kiegészitd vizsgalatként kezeltiik, annak bizonyitasara, hogy a MTBC
aDNS valéban jelen volt az 1S6110 pozitiv mintdkban. Ezért az olyan esetek, melyek csak
spoligotyping vizsgalat sordn mutattak pozitiv eredményt (ID 801, 813, 815), nem
szerepelnek a molekularisan thc pozitiv esetek kdzott.

A 4027-es sirbol szarmazd 30-40 év kozotti férfi kilonds jelentdséggel bir: a gerincen
megfigyelhet jellegzetes kronikus spondylitis tuberculosa (Pott-féle pup) mellett a
koponyan endocranialis elvaltozasok és cribra orbitalia, mig a bordakon és a
hosszucsontokon periostitis jeleit észleltiik. Ebben az esetben mind a hosszlicsontokbdl,
mind a fogakbol vett mintak esetén pozitiv eredményt kaptunk az 1S6110 repetitiv elem
tekintetében, ezzel egyértelmiien alatamasztva a Mycobacterium tuberculosis aDNS
jelenlétét az egyén maradvanyaiban.

2. dbra: Sulyos, kronikus spondylitis tuberculosa (Pott-gibbus) eset az Alsonyék-Bataszék lengyeli
kulttra 4027-es sirjabol.
Fig. 2. Severe case of chronic spondylitis tuberculosa (Pott’s disease) from Alsonyék-Bataszék,
grave no. 4027.
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1. tdblazat. Az Alsonyék-Kanizsa diil6 lel6hely 13. sircsoport 38 human maradvanya
csontmintainak morfologiai és molekularis biologiai jellemzdi.
Table 1. Morphological and molecular features of the bone samples from 38 individuals of the
grave group 13.

Esetszdam Elhalalozasi kor Nem Morfoldgiai 16zi6 Minta tipusa 156110 Spol.
CaseID (év)—Age(ys) Sex Morphological lesion Sample type

256 6-7 - endocranialis elvaltozas™, borda  fog — tooth - Sp38
és hosszi csont periostitis™ tibia + n.d.

396 1-2 - - fog - tooth - n.d.
radius - n.d.

398 n.d. n.d. periostitis mindkét tibian és  fog — tooth - -
fibulan® femur - -

422 11-12 - - fog - tooth - Sp7
femur + Sp43

423 23-59 férfi - kop. frag. - n.d.
male kop. frag. - n.d.

782 20-23 - - fog - tooth - n.d.
femur - n.d.

783 40-59 férfi enyhe hosszl csont fog - tooth - n.d.
male periostitis™ femur - n.d.

784 6-8 - endocranialis elvaltozas®  fog — tooth - n.d.
femur - n.d.

785 35-45 nd - fog - tooth - n.d.
female femur - n.d.

791 40-50 férfi  periostitis a hosszd csonton,  fog — tooth - n.d.
male csigolyatorés®™ femur + Sp4

792 50-59 férfi - fog - tooth - n.d.
male femur - n.d.

793 8-9 - - fog - tooth - n.d.
femur - n.d.

794 16-18 - - fog - tooth - n.d.
femur - n.d.

796 23-26 nd - fog - tooth - n.d.
female femur - n.d.

797 10-12 - endocranialis elvaltozas®  fog — tooth - n.d.
femur - n.d.

798 50-60 férfi - fog - tooth - n.d.
femur - n.d.

799 35-45 né - fog - tooth - n.d.
femur - n.d.

800 40-45 né - fog - tooth - n.d.
femur - n.d.

801 3-5 - bilateralis cribra orbitalia és  fog — tooth - n.d.
borda periostitis* femur - Sp30

802 15-18 - - fog - tooth - n.d.
femur - n.d.

Spol.: spoligotyping, n.d.: nem vizsgalhaté — not determined, kop. frag.: fragmentum - fragment, +: pozitiv
PCR eredmény — positive PCR result, -: negativ PCR eredmény —negative PCR result, **: endocranial lesions,
#2: rib periostitis, long bone periostitis, *: periostitis on both the tibia and fibula, **: slight long bone periostitis,
#. periostitis on long bone, vertebral fracture, *®: bilateral cribra orbitalia and rib periostitis
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1. tblazat folyt. — Table 1 cont’d.

Esetszam Elhalalozasi kor Nem Morfoldgiai 16zi6 Minta tipusa 1S6110 Spol.
CaseID  (év)—Age(ys) Sex Morphological lesion Sample type
803 25-35 férfi - fog - tooth - n.d.
male femur - n.d.
804 7-8 - endocranialis elvaltozas™, fog — tooth - n.d.
csigolya hipervascularisatio” ~ femur - n.d.
805 30-40 né endocranialis elvaltozas™,  fog — tooth - n.d.
female periostitis a tibiakon™ femur - n.d.
808 35-45 férfi - fog - tooth - n.d.
male femur - n.d.
809 50-55 férfi - fog- tooth - n.d.
male femur - n.d.
810 35-45 né - fog - tooth - n.d.
female femur - n.d.
811 23-26 - endocranialis elvaltozas™, fog — tooth - n.d.
cribra cranii, cribra orbitalia, femur + -
hossz(i csont periostitis™
812 20-25 né csigolya hipervascu- fog - tooth - -
female larisatio”, silyos hosszi tibia - -
csont periostitis*®
813 25-35 férfi  endocranialis elvaltozas™, cribra  fog — tooth - -
male orbitalia, periostits tibian™* femur - 06,10,
11,38
815 n.d. n.d. - fog - tooth - Spl4,
19,22,
23
femur - -
817 25-35 né - fog - tooth - n.d.
female femur - n.d.
818 40-59 né endocranialis elvaltozas™,  femur - n.d.
female  hosszu csont periostitis™ femur - n.d.
819 23-30 férfi periostitis a fibulan és a femur - -
male femuron®?, csigolya femur - -
hipervascularisatio®
853 40-50 né - fog - tooth - n.d.
female tibia - n.d.
4011 25-28 férfi cribra orbitalia, periostitis a fog - tooth - n.d.
male  femuron, tibién és fibulan®®  femur - n.d.
4012 25-30 né - fog - tooth - n.d.
female tibia - n.d.
4027 30-40 férfi  endocranialis elv.™, cribraorbit- ~ fog — tooth + -
male alia, borda periostitis, hossz femur + -
csont periostitis™, spondylitis
tuberculosa (Pott gibbus)
4028 20-25 férfi bilateralis cribra orbitalia, fog - tooth - n.d.
male  endocranialis elvéaltozas™,  femur - n.d.

hossz{ csont periostitis™

#- endocranial lesions, *2: rib periostitis, long bone periostitis, *': vertebral hypervascul., : periostitis on the
tibiae, *°: long bone periostitis, 2 severe long bone periostitis, **: periostitis on femur, tibia, fibula
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3. dbra: 6-7 éves gyermek csontmaradvanyain (ID 256) megfigyelhet§ endocranialis 16zi6 (a—b) és
borda periostitis (c) nyomok.
Fig. 3: Skeletal remains of a 6-7 year-old young child (case ID 256) with endocranial lesions (a—b)
and rib periostitis (c).

Kovetkeztetések

Kutatasainkban molekularis bioldgiai és paleopatoldgiai vizsgalatokat végeztiink,
annak érdekében, hogy pontositsuk a tbe fertdzottség szintjét és formait a késé neolit-kora
rézkori Alsonyék-Kanizsa diilé oszteoarcheologiai széria 38 emberi maradvanyara
vonatkozoan. Eredményeink jelzik, dsszhangban a mar publikalt morfologiai adatokkal
(Kohler 2012, Kéhler és mtsai 2013), hogy a Mycobacterium tuberculosis fert6zés jelen
volt a sircsoportba eltemetett korabeli népességben, a tanulmanyozott alsonyéki
prehisztorikus populacioban.

A tanulmany aldtdmasztja a Masson és munkatéarsai (Masson és mtsai 2013, 2015)
altal kozolt magyarorszagi neolit tuberkuldzis-el6fordulast, és szamos U esettel
kiegészitve konfirmalja a MTBC jelenlétét és humanpatogén mivoltat a mintegy 7000
évvel ezel6tti Kozép-Europaban. Az Alsényék-Kanizsa diild 13-as sircsoport
csontmaradvanyainak fontossdgat a telepulés foldrajzi elhelyezkedése, kuldnleges
kronologiai idGszaka, a klasszikus tbc elvaltozasok jelenléte és az elért MTBC aDNS
eredmények egyarant felértékelik. A lel6hely tovabbi érdekessége annak rendkiviil nagy
kiterjedése, a mintegy 120 héazzal és a temetd 2359 sirjaval. A tuberkuldzis jelenléte és
bizonyitottan huménpatogén jellege ebben a populacidban kivételes fontossaggal bir,
tekintve a neolit kori Eurdpa kulturédlis és demogréfiai viszonyait. Ennek a komplex
kontextusnak a tanulmanyozésa segithet talan megérteni, hogyan siiriisédhetett ekkora
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populécié egyetlen telepiilésben, és aranylag rovid idével késébb miért tiint el olyan
gyorsan errdl a teriiletr6l a népesség a Lengyel kultira utdn (Kr.e. 5. évezred kdzepén).
Tovabbi vizsgalatok szilkségesek annak kideritése érdekében, hogy megallapitsuk, a M.
tuberculosis komplex mely tagja fertézte meg az alsonyéki populdciot. A tuberkulozis
valdban szerepet jatszott-e a késébbi radikalis népesség-csokkenésben, és hogy a
jelenleginél pontosabb ismereteink lehessenek az Alfold és Dél-Dunantil neolitikumban
élt populdcidinak the-fert6zottségi ratajarol.
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