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A kora kozépkori Karpat-medence lakossaganak
osszetétele és kapcsolatrendszere az archeogenomikai
eredmények fényében*

1. Bevezetés az archeogenomikiba

A Karpat-medencében a kora kozépkor rendkiviil eseménydus idészak volt,
melynek vizsgalata minden tudomanyteriilet képviseldit kihivasok elé allitja. A
Roémai Birodalom hanyatlasatol szamitva szamos, kiilonb6zo eredetii s torténetii
csoport érkezett a régioba, illetve élt a Karpat-medence egyes térségeiben. Az
utodbbi néhany évtizedben 6nalld tudomanyteriiletté fejlodott archeogenomika a
bioldgia térvényeit alapul véve a torténeti, nyelvészeti, régészeti adatok mellett a
genetika eszkoztaraval is vizsgalhatova teszi a Karpat-medence népességeit és
azok id6- és térbeli valtozasait.

Az archeogenomika a régészeti leletekbdl vizsgalhatd orokitdanyag (DNS-al-
lomany) Gsszességének, vagyis a genomnak az elemzésével foglalkozik. Az em-
beri sejtek genomjat két sejtszervecskében talalhatdo DNS Gsszessége alkotja: a
sejtek energiatermel$ kdzpontjaiban, a mitokondriumokban talalhaté un. mito-
kondrialis DNS, valamint a sejtek magjaban 1év6 n. sejtmagi DNS. A mitokond-
rialis DNS kizaroélag anyai agon 6roklédik. A sejtmagi DNS kromoszémakba ren-
dezddik. Az emberi sejtek magjaban normal esetben 23 par kromoszéma van,
melybdl 22 par testi, egy par pedig ivari kromoszéoma (X és Y). Mig az Y-kro-
moszoma kizardlag apai agon 6roklodik (X-kromoszémat barmelyik sziilonktol
kaphatunk), addig a testi kromoszomaparok esetében a par egyik felét az édesa-
nyanktol, a masik felét az édesapanktol orokoljik. Az 6roklodés soran a
kromoszomaparok bizonyos szakaszai kicserélddhetnek, ami tovabb fokozza a
genetikai valtozatossagot. Az egysziilds 6rokldédési mitokondrialis DNS, illetve
Y-kromoszdéma vizsgalataval csak az anyai vagy az apai leszarmazasi vonalak
elemezhetéek, a genom tobbi része azonban egyidében szolgal informacioval
mindkét felmendrdl (és azok Gseirdl).

* A tanulmany az MTA 200 tinnepi programsorozat keretében rendezett Nyelvek és népek a
kozépkori Magyarorszagon cimil konferencian 2025. junius 12-én elhangzott eldadas szerkesztett
véltozata.
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A régészeti leletanyag genetikai elemzésének kezdetén csupan az egysziilés
oroklodésti markerek vizsgalatara volt lehet6ség, arra is csak korlatozott mérték-
ben. A technologiai fejlodésnek koszonhetden ma mar a genom egyre nagyobb
hanyada elemezhet6. Ez az informaciobdviilés arra készteti a teriilet kutatoit,
hogy folyamatosan feliilvizsgaljak, ujraértelmezzék a korabbi eredményeket,
mindig szem el6tt tartva a tudomany aktualis allasat és annak korlatait. Az n.
teljes genomi szintii analizisek ma a legkorszeriibbek, az igy nyert adatok sokféle
szempontbdl hasznosithatok: feltarhatok az egyének genetikai sajatossagai, ro-
konsagi kapcsolatai és szarmazasa, kozdsségek szintjén vizsgalodva a populaciok
Osszetételérdl kaphatunk képet. Az drokitdanyag valtozasainak id6beli és térbeli
kovetése révén nemcsak a vizsgalt csoportok eredetét és kialakulasat érthetjiik
meg jobban, hanem a vandorlasi folyamatokat és azok hatasait is rekonstrualhat-
juk (SZEIFERT 2023).

2. Dunantili temeték az archeogenomikai vizsgalatokban

Az elmult években szamos tanulmany fokuszalt a Karpat-medence (kora) ko-
zépkori népességeinek archeogenomikai vizsgalatara. Ezek koziil jelen tanul-
many szempontjabol a teljesgenom-szintii adatsorokat kozreadok a fontosabbak
(AMORIM et al. 2017, VYAS et al. 2018, GNECCHI-RUSCONE et al. 2022, 2024,
MAROTI et al. 2022, GERBER—CSAKY—SZEIFERT et al. 2024, SCHUTZ et al. 2025).
Bar a felsorolt publikaciok a Karpat-medence 1-12. szazadi populaciotorténeti
eseményeivel foglalkoztak, tobbségiikben a Dunatol keletre es¢ teriiletekrdl szar-
mazd leletek elemzésével talalkozunk. A 2024 végén megjelent tanulmanyban
(GERBER—CSAKY—SZEIFERT et al. 2024) kutatocsoportunk a dunantali mintavé-
telekre helyezte a hangsulyt. Célunk volt, hogy 6—11. szazadra datalt régészeti
leléhelyek elemzésével csokkentsiik a régiéo mintavételi alulreprezentaltsagat, il-
letve a vizsgalt idoablak révén lehet6ség nyilt a Karpat-medence helyi lakossa-
ganak genetikai diverzitasat, stabilitasat felmérni. Tovabba a keleti iranybol ér-
kezett avar és magyar csoportok genetikai hatasanak elemzésére is alkalmat adott
a kutatas, melyet az Arpad-haz Program keretében végeztiink el (GERBER—CSA-
KY—SZEIFERT et al. 2024).

Tanulmanyunkban 103 teljes genombdl all6 adatsort és annak elemzését adtuk
kozre jelentésen novelve a Karpat-medence teriiletérdl szarmazo, 6-11. szazadra
datalt genetikai adatsort. A vizsgalatok soran a populdciégenetikai elemzések
mellett az egykori hatalmi kézpontok (Zalavar és Székesfehérvar) esetében arra
is kerestiik a valaszt, hogy az egyes idObeli horizontok kozott azonosithato-e ge-
netikai folytonossag, vagy esetlegesen népességcsere tortént (GERBER—CSAKY—
SZEIFERT et al. 2024). Jelen tanulmany az angol nyelvii publikaci6é eredményeit
foglalja Gssze.
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3. A Karpat-medence 5-12. szazadi lakossaganak dsszetétele

A Dunantul teriiletérél korabban kozolt (AMORIM et al. 2017, VYAS et al.
2018, GNECCHI-RUSCONE et al. 2022, MAROTI et al. 2022) és az altalunk fel-
dolgozott mintak (GERBER—CSAKY—SZEIFERT et al. 2024) bevonasaval végzett
elemzések alapjan a vizsgalt személyek tobbsége illeszkedik az Eurépaban jel-
lemz6é genetikai képbe, ugyanakkor genetikai értelemben nem egy egységes
csoportrdl van szd, benne valtozatossag is megfigyelheto (lasd az 1/A. abrat).
Tanulmanyunk egyik f6 fokusza a helyi lakossag elemzése volt, mivel a helyiek
vizsgalataval, felderitésével, azonositasaval hozhato létre egy olyan adatbazis,
amelyhez viszonyitva mérhetdk a népességmozgasok hatasai. Vizsgalataink so-
ran azon egyéneket tekintettiilk helyieknek, akik a statisztikai tesztek (pl.: f4)
alapjan kizarolag eurdpai 6sokre visszavezethetd komponenseket hordoztak a
genomjukban. A teszteket nemcsak a Dunantul, de a Duna vonalatol keletre esé
temetOkbol vizsgalt személyek esetében is elvégeztiik, hasonld elvek alapjan.
Az 500-nal is tobb teljes genom elemzése alapjan helyi népességnek az Osszes
vizsgalt egyén 40%-a tekinthetd, akik genetikai jellegzetességeik alapjan harom
nagy genetikai csoportot alkottak: az egyikbe tartozoé egyének délibb, a masikba
tartozoak északibb tipust genetikai jellegekkel birtak, a harmadik csoport pedig
koztik egy gradienst, azaz atmenetet alkotott (1asd az 1/B. abrat). A k6zos 6sre
visszavezethetd azonos genomi szegmensek vizsgalata (IBD — identity-by-
descent) is alatamasztotta a fenti megfigyelést: az els6 két csoport élesen elkii-
16niilt egymastol, a harmadik csoport pedig a kozottiik 1évé atmenetet jelenti,
mindkét tipussal kapcsolatban allt.
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1. abra: F6komponens-analizisek (PCA), melyek a legfontosabb egyének genetikai
mintazatat mutatjak. A fokomponens-analizis soran a genomban talalhato sok szazezer
variabilis pozicio adatait transzformaljuk kétdimenzids koordinata-rendszerbe, melyen
az egyes teriiletekrdl szarmazo egyének jellegzetesen, ,,térképszertien” helyezkednek el.
Az itt bemutatott PCA-abrakon modern egyének genotipusai alapjan szamitott hattérre

(sziirke korok) vetitette ra a program az archaikus genotipusokat egyénenként (szines
szimbolumok). (Mddositott abra, a képek eredeti megjelenése: GERBER—CSAKY—
SZEIFERT et al. 2024).

A: A Dunantul teriiletén feltart temetokbdl vizsgalt egyének fokomponens analizise.
B: A kizarolag eurdpai jellegeket mutatd, Karpat-medencében eltemetett egyének
megjelenitése a fokomponens-elemzésben. A szinek a genetikai csoportokat jelolik.
Zolddel az északi, lilaval a déli jellegeket mutato egyének lathatoak. A sziirke x-ek
jelolik az elemzett korszak azon egyéneit, akiknek genomjaban kimutathato
mennyiségben volt jelen valamilyen nem eurodpai eredetii komponens.

Természetesen nem hagyhatok figyelmen kiviil azok az egyének sem, akik
genetikai alloméanya nem kizarolag eurdpai genomi komponensekre vezethetd
vissza. A legjelentésebb forras Kelet-Eurazsia, ennél kisebb aranyban pedig ko-
zel-keleti/kaukazusi genetikai komponensek is kimutathatoéak (lasd a 2. abrat). A
genetikai csoportok iddbeli és térbeli eloszlasa valtozatos képet mutat. A délibb
tipust genetikai jellegeket mutatd eurdpai 1. csoport gyakoribb volt az Alf6ldon,
illetve a korabbi id6északokban, aranya korrelal a kdzel-keleti/kaukdzusi genetikai
komponens meglétével. Az északibb tipusu genetikai allomannyal rendelkez6 eu-
ropai 2-es csoport a Dunantulon gyakrabban jelent meg, mig a 3-as, atmenetet
képezd csoport a 10. szazad utan mind a Dunantilon, mind a Dunatdl keletre
fekvo teriileteken egyre inkabb dominanssa valt. A kelet-eurazsiai eredetii gene-
tikai komponensekkel rendelkezok aranyat tekintve a vizsgalt idoszak elején fo-
kozatos csokkenést irtunk le, majd a 10. szdzadban a komponens aranya noveke-
dett, ez utobbi megfigyelés foképpen az Alfoldon kifejezett, és a honfoglald ma-
gyarok beérkezéséhez kothetd.

75



Szeifert Bea et al.
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2. abra: Genetikai csoportok megjelenése id6ben és térben. Az y tengely a mintaszamokat,
az x tengely az évszazadokat mutatja. Jol latszik, hogy az alfoldi régiohoz képest a
Dunantul esetében még mindig alacsonyabb mintaszammal tudunk dolgozni. (Médositott
abra, a kép eredeti megjelenése: GERBER—CSAKY—SZEIFERT et al. 2024).

4. A dunantili hatalmi kozpontok genetikai kapcsolatrendszere, a
halézatok elemzése Karpat-medencei szinten

A dunantuli régio leldhelyeinek IBD-kapcsolatrendszerét kronologiai adatok-
kal is Osszevetettiik, mely soran nagy hangsulyt kapott az egykori hatalmi koz-
pontok elemzése, de egyéb dunantuli temetokbol szarmazo mintasorok is beke-
riiltek a vizsgalatba. Az iddbeli fazisokra és mikrorégiokra egymastol kissé eltéro,
de mindig vegyes genetikai Osszetétel jellemzo. Mivel néhany idobeli fazist, il-
letve teriiletet alacsony mintaszam reprezental, az elsddleges megfigyelések utan
az adatsor ujabb és jabb mintakkal torténd jovébeni boviilése arnyalhatja a most
latott képet.

Az egyik vizsgalt hatalmi kdzpont Zalavar-Varsziget. A temet6t a 9. szazad
kozepétol a 12. szazadig folyamatosan hasznalta a korabeli tarsadalmi hierarchia
teljes skalajat reprezentald lakossag. A temet6ben harom idébeli horizont kiilo-
nithetd el, mindegyikbdl lehetdségiink adodott mintavételre. Zalavar-Varsziget
eredeti lakossaganak (I. horizont) szama a torténeti adatok alapjan a honfoglalas
utan erdsen lecsokkent, a szegényebb lakosok azonban helyben maradtak, és az
1j foglalokkal egyiitt tovabbra is hasznaltak a temet6t (I1. horizont). Mintegy szaz
évvel késébb, az Arpad-kor kezdetén novekedett meg wjra a sziget népessége (111.
horizont), amikor ismét hatalmi kdzpontta valt (SZOKE 2021). Az IBD-elemzés
alapjan az alacsony mintaszam ellenére is latszik az idébeli horizontok kozotti
genetikai folytonossag, ami aldtimasztja a torténeti adatokat.

A masik vizsgalt hatalmi kdzpont Székesfehérvar és kornyéke. A legkorabbi
horizont ebben az esetben 6-9. szazadi, jellemezni tudtunk egy 10. szazadi, illetve
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egy kora Arpad-kori horizontot is (GERBER—-CSAKY—SZEIFERT et al. 2024). Az
elemzéseink alapjan csak az utobbi ketté kozott mutathatd ki kapesolat. A legko-
rabbi horizont nem csupan idében valik el, de gyakorlatilag a genetikai kapcso-
latrendszere is hianyzik a késobbi korok embereivel.

Az IBD-hal6zatokat Karpat-medencei szinten elemezve a kelet-eurazsiai ere-
detii genetikai komponenssel rendelkezok két kiilonallo klasztert alkotnak, me-
lyek egyikébe a honfoglalas el6tti egyének (tobbségiikben avar koriak) tartoznak,
amasik klaszterbe pedig a honfoglalas kori egyének sorolédnak. Amikor az egész
mintasort (a genetikai értelemben helyinek tekinthetd egyéneket is) ezen elv alap-
jan rendeztiik, fény dertilt arra, hogy a rokonsagi kapcsolatok tobbsége a honfog-
lalas el6tti idoszakban lelohelyen beliili, mig a honfoglalas utan ez mar nem fel-
tétleniil van igy. A honfoglalas utani idészakban tobb kapcsolat latszik a keleti és
a nem keleti genetikai dsszetételii egyének kozott, mint a korabbi periodusban.
Ez a kapcsolatrendszerben megmutatkozo jellegzetesség a két korszak eltérd tar-
sadalmi berendezkedésére utal.

Néhany kiilonleges esetet is leirtunk, melyek izgalmas egyedi torténeteket tar-
nak fel. [lyen annak a 35-40 éves férfinak a torténete, aki Zalavar-Varsziget 1.
horizontjaba tartozott. A szoban forgd egyént a régészeti adatok alapjan a magyar
honfoglalast megel6z6en temették el. A férfi halalanak idépontja a radiokarbon
kormeghatarozas alapjan is lehetett ez az iddszak, bar ez a tipusu vizsgalat igen-
csak tag idéintervallumot jelolt meg (i. sz. 774-992). A genetikai vizsgalatok ra-
mutattak a férfi Ural kornyéki, korai magyarokhoz kothetd csoportokkal mutatott
genetikai hasonlésagara (GYURIS et al. 2025), és az IBD-kapcsolatrendszere a 10.
szazadi Karpat-medence lakossagahoz kototte. A régészeti és genetikai adatok
alapjan arra a kdvetkeztetésre jutottunk, hogy Zalavar hatalmi kozpontként mar
ebben az iddszakban is vonzott messzi vidékekrdl ide kiillonbozo eredetli egyéne-
ket (GERBER—CSAKY—SZEIFERT et al. 2024).

5. Osszefoglalé

A jelen cikk alapjaul szolgalo tanulmanyban (GERBER—CSAKY—SZEIFERT et
al. 2024) jellemeztiik a Karpat-medence helyi alapnépességét. A teriilet lakossa-
ganak évszazadokat feldleld vizsgalata soran a genetika modszereivel is kimutat-
tuk a kiils6 hatasok nyomait, melyek az alapnépesség genetikai jellegzetességeire
mintegy rarakodtak, szinesitve a teriilet kozépkori lakossaganak dsszetételét. Az
altalunk leirt regionalis kiilonbségek, illetve a 10. szazad masodik felétdl lathatod
homogenizalodas alapjan ugy gondoljuk, hogy a magyar honfoglalast kovetden
elkezd6dott egy belso atrendezddés a Karpat-medencében.

Az avar és a magyar honfoglalas kori egyének kozott nem talaltunk genetikai
folytonossagot, a kapcsolatrendszeriik alapjan eltérd volt a helyiekkel valo keve-
redésiik dinamikaja és a tarsadalmi szervezodésiik is. A zart kozdsséget alkotd
avar elittel ellentétben a beérkezd honfoglalok keveredtek a helyiekkel.
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A hatalmi kdzpontokra a vegyes 0sszetétell lakossag volt jellemzd, melyet az
egyeb adatok mellett az is jol példaz, hogy Zalavaron mar a magyar honfoglalast
megeldz6 idészakban is eltemettek olyan egyént, aki a kés6bbi honfoglalokhoz
kothet6 genetikailag, és azonos vagy kapcsolodo teriiletrdl szarmazott.
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Population Composition and Connections of the Early Medieval Carpathian
Basin in Light of Archaeogenomic Evidence

The Carpathian Basin was a region of remarkable cultural and population dynamics
in the early medieval era, shaped by multiple migrations and interactions. In recent years,
archaeogenomic research has provided a new dimension to the study of these processes
by enabling the direct genetic characterization of individuals and communities. Building
on 103 whole genome dataset dated to the 6th—11th centuries CE, our previous study
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(GERBER—CSAKY—SZEIFERT et al. 2024) focuses on the western part of the Carpathian
Basin (Transdanubia), a region that has so far been underrepresented in archacogenomic
sampling. By integrating these newly published datasets with previously available
genomic data, we conducted Carpathian Basin—wide analyses covering the 5th—12th
centuries CE. These analyses were based on more than 500 genome-wide samples,
allowing us to examine both the local genetic structure and the network of population
connections across the region.

Our analyses revealed that approximately 40% of the examined individuals represent
a genetically local population, forming three major clusters with southern, northern, and
intermediate (gradient-like) European-type genetic profiles. These groups show distinct
temporal and spatial patterns, suggesting regional diversity and gradual homogenization
after the 10th century. Alongside the European background, varying proportions of
Eastern Eurasian and Near-Eastern/Caucasian genomic ancestry components were also
detected, reflecting the genetic impact of incoming groups such as the Avars and the
Hungarian Conquerors.

Identity-by-descent (IBD) analyses demonstrated complex kinship and population-
level relationships both within and between cemeteries. Zalavar and Székesfehérvar
showed different degrees of genetic continuity through time: Zalavar exhibited continuity
between successive burial horizons from the 9th to the 12th century, while in
Székesfehérvar the earliest phase was separated from later ones. The results also highlight
the diverse origins of individuals buried in these power centers. In Zalavar, for example,
an individual from the earliest horizon showed genetic affinities with Uralic, Hungarian-
associated populations, suggesting that this prominent site already attracted people from
distant regions during the pre-Conquest period.

Overall, the results indicate that external influences and internal demographic
rearrangements played a contributing role in shaping the genetic landscape. The observed
regional variation and the homogenization process that began the 10th century reflect a
period of intensified integration and reorganization within the Carpathian Basin’s
population.
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