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opponensi véleményére
Pamjav HorolmaGénekbe vésett vallomasok: DNS ujjlenyomaséstenet
cimit MTA doktori értekezésér

Mindenekebtt szeretném kifejezni Professzor Asszonynak h&észonetemet doktori
ertekezésem alapos biralataért és megtésptetitiv vélemenyéért.

Professzor Asszony valamennyi kritikai megjegyzéslébgadom és feltett kérdéseire az
alabbiakban valaszolok:

1. A ll-vel jeldlt oldalon érdemesnek lattam volna edpya alairassal ismertetni, hodt
abrazol a kép

Teljesen igaza van Professzor Asszonynak, hogyez datt kellett volna ismertetnem Prof.
Sir Alec Jeffreys-t, mint az igazsagugyi genetikgé a képen, kezében az RFLP mddszerrel
kapott mintazattal. Az abra baloldalan az altalaésziitett kép lathatd az &IsDNS
ujjlenyomatrél, amelyet Prof. Sir Alec Jeffeys 2a@8h Los Angelesben egy nemzetkozi
konferencian bemutatott.

Bevezetés

2. A jeldlt a 35. és 36. oldalon bemutatja az apaiagsanyai leszarmazasi vonalak
elterjedését. A két térképen szamos, igen kifejeltétést lehet tapasztalni (példaul az anyai
vonal Eszak-Amerikabol benépesiti Gronlandot, de eonatkozéan nincs Y kromoszéma
adat, Ausztralia benépesilése is nagy kilonbségeatnaz Y kromoszoma és az mtDNS
leszarmazasi vonalai szerinttjogyan magyarazza ezeket a nagyfoku eltéréseket?

Kifejezetten kdszonom Professzor Asszony eészredtétafaloban kihagytam Gronland
benépesitését az Y kromoszéma leszarmazasi voheltaketében. Amikor a 35. és 36.
oldalon bemutatott abrakat (6. és 7. abra) rajagltarra térekedtem, hogy nagyvonalakban
kirajzol6djanak adhaplocsoportok féldrajzi keletkezési helyei és amdka & kontinenseken
megvalosult terjedési Utvonalai, mind az mtDNS désdnaz Y kromoszdma tekintetében. A
féhaplocsoportok keletkezése és terjedése tobb tigexel ezeitt tortént. Az abrakon csak
azokat az alcsoportokat tintettem fel, amelyekimKormajat (parahaplocsoport) eddig nem
talaltak meg vagy az adott alcsoportok kora éedége jelenlegi tudasunk szerint eléggé
koérvonalazott. Ha az abran ennél tobb alcsoporiotettem volna fel, akkor az &abrak
attekinthebsége csorbat szenvedett volna. Az mtDNS és azovhé#szoOma leszarmazasi
vonalak keletkezése és terjedése az eddigi kutatapjan teljesen kilén aton jarnak, mivel
a korszamitasi modszerek eléggé kulonboznek azéeftditacios ratdk miatt (Y: STR
mutacios rata; mtDNS: nukleotid szubsztitlicio) aaint a régészeti leleteéddomeghatarozott
leszarmazési vonalak a mitokondrium javara billemtimérleg nyelvét. A recens gronlandi
populacié Y kromoszoma leszarmazasi vonalainakgéitzgai arra mutatnak, hogy az északi
cirkumpolaris régio, beleértve Gronlandot, az ut@®00 évben népesilt be (Olofsson és



mtsai, 2016), viszont az mtDNS haplocsoport tekétten az ,A” haplocsoport egyik

alcsoportja (A2: 15-24 ezer éves) a mai gronlarsdkiend/inuit populaciéban kimutathato
(Saillard  és mtsai, 2000). Természetesen az Y @&sadma leszarmazdasi vonalak
tekintetében is lehetett volna vandorlast mutatiéanyajzolni Gronland felé, 10 ezer év alatti
terjedési idvel, belatom, ez kimaradt.

Professzor Asszonynak is fight, hogy mint példaul Amerika és Ausztrafislakosai kozott,
sokkal kevesebb fajta apai leszarmazasi vonal hmattatki, mint az anyai leszarmazasi
vonalak. Ausztralidbanofeg C és Amerikabansfeg Q haplocsoportiak dslakos férfiak.
Nem tudjuk, hogy ugy 40-50 ezer éve milyen torzsiladi kapcsolatok Iétezhettek emberek
€s embercsoportok kdzott. Egy csaladfenntartd asai és gijtoget - férfihez vajon tdbb
asszony tartozott-e tobbféle embercsoport/térzsilkiegy férfitagok egymassal valo harcban
(élelemszerzés, terlletvédelem) elvesztek és ilgandneghdoditottak mas csoporthoz tartozo
néket, ennek kdvetkeztében a férfiak esetében arivegnyakhatagrvényesilhetett-e. Az
amerikaiéslakosok esetében tudjuk, hogy legalabb 15-18é@zea mai indianokseinek egy
része - feltételezhétn egy kisebb csoport — a jégtakaréval fedett Besaoroson keresztil
vandorolhatott be, tehat az amerikai indianok tégkesQ-M3 haplocsoporttal rendelkezik.
Ebben az esetben is feltetietr fent emlitett kérdések.

3. Az 51. oldalon a jel6lt ismerteti, hogy az Y haptgmortok koézil a D haplocsoport az
Andaman-szigetekislakok és az ajnuk kdzott talalhatd meg a legjékaiib aranyban
Létezik-e olyan torténet, néprajzi és/vagy régésesidencia, amely a keaff egymastol
foldrajzilag nagy tavolsagban élféldrajzi népcsoport kozelebbi rokonsagat alatarngs?

Régészeti bizonyitékok azt tAmasztjak ala, hoggparn szigetcsoport az azsiai kontinéhsr
szarmazd két migracios folyamat révén népesultAbkorai migracidés hullam, amely tobb
mint 30 ezer éve mehetett végbe, amikor is pletgztdoldhid kototte ssze a kontinenssel a
szigetcsoportokat (Ono és mtsai, 2002). Ezek eofiikus vadaszoé-gijtogets emberekhez

— a mai ajnukéséhez - kéthéta Dzsomonkultara kialakulasa tébb mint 12 ezer évvel étiel

A mai ajnuk kodzott gyakori (30-75%) a paleolitikis haplocsoport, tovabba a szintén
paleolitikus C haplocsoport az ajnuk kozott 2-5%-bfordul eb. A kontinentalis D
haplocsoport Kozép-Azsiaban nagyon gyakosied Tibetben (50%), valamint jelen van
Mongédliaban és Dél-Azsiaban is. A D haplocsopsitforméaja (D-M174*) K6zép- Azsiaban
fordul el (Karafet és mtsai, 2001), valamint a C-M217 ésa&nalcsoportja (M86), amely
Japéanban az ajnuk kdzott isferdul, észak-keleten és Kozép-Azsiaban is gyakariajnu D

€s C haplocsoportok diverzitasa alapjan szamolbkéziol levalt ids (TMRCA) 15-20 ezer
ev. Tehat ez a két haplocsoport egyutt a korai dwigs hullammal érkezhetett a japan
szigetcsoportra. Irodalmi adatok alapjan (Hammentsai, 2006) a paleolitikumban Japanba
érked D haplocsoport szarmazasi helye Eszak-KinabamhwehlTibet és az Altaj hegység
kozott lehetett. Torténelmi adatok alapjan a tinépesség egy Eszak-Kinabansélttorzsis
szarmazik, akik kébb dél felé vandoroltak és a helyslakosokkal keveredtek - a mai
genetikai arculatuk az utébbi 3000 évben alakul{\Wen és mtsai, 2004). Agsi NO*
kromoszomak jelenléte Japanban jelezheti az ajingti tszarmazasat is (Deng €és mtsai,
2004).

Tangaraj és mtsai (2003) szerint az Andaman-ssigatmagas gyakorisaggabfelrdulé D-

M174* kromoszémak nagy valéstiséggel paleolitikus azsiabsokitl eredeztethék,
amelyek az ijvegnyakhatds kovetkeztében feldusultak, viszont a népcsoportekibbi



vandorlasaval, a mégazdasag elterjedésével a helyi lakosok kicédésle réven mas azsiai
populaciékban a D haplocsoport kihalhatott.

A masodik migracios hullam a koreai félszigetfadrkezhetett a japan szigetcsoportra ugy
2300 éve, a vaskori foldifmes kultiraval rendelkézajoi kulturat hordozo csoportokkal, akik
az O haplocsoportot hoztak Japanba (Chard és,m8a#). A mai lakossag 50%-a az O
haplocsoportot hordozza.

4, Az 54. oldalon a jel6lt ismerteti, hogy a Y krondmsa H haplocsoportja Indiaban j6tt
létre, és Indiaban a helyi térzsek és az alséblxtkéskorében gyakori. Ezt koveh a J2
(M172) haplocsoportrél pedig azt a megallapitashésteti, hogy Indidn belll efsorban a
magasabb presztizskasztokban jellerdk. Ezt a megéllapitast ezek szerint Ggy is lehet
értelmezni, hogy tobb tizezer éve keletkezett haplocsoportokaéwzredeken keresztil
fenndlld indiai kasztrendszer allanddsitotta, fixaP? A legujabb kori Indidban a
kasztrendszer torvény altal eltérlésre kerlt, veyan-e ennek mar érezhéthatasa ezen Y
haplocsoportok keveredésére az indiai populaciobasmer-e a Jelolt erre vonatkozdé
irodalmat?

Irodalmi adatok szerint Indiaba 3500-4000 éve Kéhepiabol indoeurdpai bevandorlok
érkeztek, akiknek leszarmazottjai magasabb kasatgkipoltdk be magukat. A helyi torzsek
kozo6tt az indoeurdpaiak érkezeéséteis létezett mar egy kasztségérsadalmi struktira. Az

Y kromoszdma vizsgalati eredmények azt mutatjakyher indoeurdpai bevandorldk kozott
magasabb aranyban fordulnak ek R1a, R1*, R2 és J2 haplocsoportok (Thanseemisss,
2006). A J2 és G2 haplocsoportok a neolitikumi fidlgtelokkel jutottak el Indiaba, az E
viszont nem. A kasztrendszer tébb ezer éves fars@@lhem jelenti azt, hogy a magasabb és
az alacsonyabb kasztbeliek egyaltalan nem kevédredigmassal. A kasztrendszer Indiaban a
20. szazadban kertilt eltdrlésre, amely elég ked@shhoz, hogy a tébbezer éve fixalddott
genetikai kilonbség megvaltozasa mar érézlegfyen, amit az utébbi 10-15 évben publikalt
cikkek is igazolnak. Viszont anyai leszarmazasialak tekintetében a kasztok kdzoétt alig
van kimutathato kilénbség. Kutatok ez alapjan aftetelezik, hogy a kés pleisztocén
beteleptilések utani migraciok inkabb férfiak akéakvetitett esemeények lehettek (Thanseem
€s mtsai, 2006).

5. A Jelolt az 55. oldalon ismerteti, hogy J1 haplgust nagy aranyban fordul éla
zsidok és az arabok kozott, valamint, hogy az litsakiralyi genetikai vonal (Un. Kohen
haplotipus) is idetartozik. Kérdésem, hoggn-e olyan mtDNS haplocsoport, amely a@in
vonalat prezentélja az izraelita kiralyi genetikaonalon?

llyen mtDNS haplocsoport [étezééknincs tudomasom.

6. Ugyanezen az oldalon a jel6lt a K haplocsoporttapdésolatosan azt az ismeretet
osztotta meg veliink, hogy a ma dérfiak haromnegyede a K haplocsoport valamely
alcsoportjaba tarozikMi lehet a magyarézata erre a nagy elterjedésrepyldcios sikerre?

A K haplocsoport egy dyté haplocsoport (KT: K-tél T-ig), amelynek 4 alcsogarvan. A
K*, amely K-nak le@sibb formaja (genetikai nyelven vad tipus) kisebjmkprisdggal
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Oceéniaban fordul &l A K haplocsoport nagy elterjedése a K*-bdl tovidbiutaciokkal
keletkezett haplocsoportoknak kdszomhedzaz az L, M, NO*, N, O, P*, Q, R, S és T
haplocsoportok keletkezése és azok reprodukciéseskegeének.

7. A Jel6lt az 58. oldalon egy olyan feltételezést,tesiszerint a régészeti csontlel#tb
sikeresen kivitelezett DNS vizsgalatoknak forradamtédsa lehet a torténelem-, és
nyelvtudoméanyra. Egy kbézelmualtban megvédett PhDodal, ill. az a kézlemény, amelyre
részben ez a PhD dolgozat épult (jelesen a Jaddihrszerdje ennek a kdzleménynek) igen
nagy port kavart a nyelvészek és a torténészelb&ireEnnek fényében a Jeldlt tud-e olyan,
a nemzetk6zi irodalomban a magyar populaciotol kiibiwz népcsoport vonatkozasaban
szlletett vizsgalati eredményt idézni, amely aif@ipelentést alatamasztja

A leginkabb elfogadott elmélet szerint a mai indidbsei legalabb 15-18 ezer évvel €kl
~egyetlen migracié” révén jutottak at a jégtakarldfedett Bering-szoroson keresztil az
amerikai kontinensre, amelynek egészét elég gyorsmepesitették. A régészek a Clovis-
kultdra terjedését a paleoindidnokkal hozzak oOssggfsbe. A kutatdk szdmos régeészeti
csontmintat vizsgaltak, az eddig vizsgalt legrégetgmntminta 12700 éves (Anazick boy,
Montana), amelynek DNS eredménye 0Osszhangban varaiaindianokéval. 2015-ben a
braziliai Amazdénia dgerdeinek mélyén bukkantak 2 olyan indian térzsigfSés Karitiang
akiknek genomja részben egy alapitd indé@népességih szarmazik, és amely szorosabb
genetikai kapcsolatot mutat Ausztralia, tovabbauRapj-Guinea és az Andaman szigetek
6slakosaival, mint barmely madééeurazsiai vagy indian néppel. Ezt a két térzseellen
populaciénak nevezték el. A szellem populaciétpppulaciénak is nevezték, a két torzs
altal beszélt nyelven az ,Ypykuéra” jelentéges”, (Raghavan és mtsai, 2015; Skoglund és
mtsai, 2015). Felmerll a kérdés, hogy ez a "széli@mzs 6se mikor és hogyan kerilt az
amerikai kontinensre? Tobbféle elmélet Iétezik,bitdos vagyok benne, hogy hamarosan
valaszt kapunk erre a kérdésre is. Az emberiségn gsopulacidk genetikai torténete
hézagokkal teli, amelyek potlasdra a DNS alapu lBepigenetika (recens és régeészeti)
valaszt fog adni — ez csalksitérdése.

Eredmények és azok megvitatasa

8. A 88. oldalon a Jeldlt 0j megfigyeléskeént citahagy a D12S391 lokuszon 62 Uj allélt
detektaltak, melyek kozul a 21.3 allél 34-szer dtireéls. Ezt kéveien javasolja ennek a
mikrovarians allélnak a bevezetését a Promega dég forgalmazott allél létra esetén.
Kérdésem az, hogy ilyen, az STR markerek detekéilag szikséges allél Iétrat egyedil ez
a cég allit e#? Nem lehetséges, hogy mas cég altal forgalmazédt Etra mar tartalmazza
ezt a mikrovarians allélt?

Az igazsagugyi genetikai vizsgalatok végzéseérelmlts, a gyartd altal ilyen alkalmazasra
validalt multiplex STR kiteket a vilagon 3 cég giyavinden gyartd a sajat lokusz készletének
és azok allél méreteinek megfélddNS fragmentumokbaol allo allél létrat gyart, anedlya
kithez csatolnak. Viszont a méretbeli kiildnbségeatinaz egyik gyartd altal gyartott allél
létra nem kompatibilis a masik gyarto altal ugyakaa az STR lokuszokra gyartott létraval.



A D12S391 lokuszon talalhato 21.3 allél a masik degrtd altal forgalmazott kitekben sem
taldlhaté meg az allél létrdban.

9. A Jelolt a 94. oldalon ke#dds 5.1.2 alfejezetben az X-rekombinacié X-STR
markerekkel tortéf vizsgélata soran kapott eredmeényeit ismerteti.nEziéejezeten belll a
97. oldalon leirt és a 6. tablazatban részletesemdttatott eredmények alapjan Jelolt
elképzelhatnek tartja-e, hogy X-hez kotott betegségek koérokutéacioi is ilyen médon
oroklgdhetnek? Esetleg tud-e erre példat a Jeldlt, amelybaz altala is vizsgalt
rekombinacios esemeények adhatnak valaszt X-hez tkotdnonogénes betegség
oroklgdéseére?

Amennyiben az X-hez kotott recessziven 66d&l betegségeket okozd génmutaciok, a
vizsgalt lokuszokhoz sorosan kapcsoltak, Ugy azTR-Snarkerek vizsgalata segithet a
mutéciok lokalizélasaban pl. az anya és a betagydiimek vizsgalataval. Természetesen a
kapcsoltsagi csoportok kdzotoesrduld rekombinaciok megnehezithetik a mutaciddoad
anyai X kromoszoma azonositasat. Viszont példar&@ahogy az X-STR lokuszok vizsgéalata
segitséget nyujtott egy rovidkar hianyos izo-X komndma apai eredetének azonositasaban,
beteg lanygyermek esetében (Haltrich és mtsai,)2015

10. A 107. oldalon a Jel6lt néhany példéat sorol arragit az Y kromoszomalis lokuszok
egyes igazsagulgyi orvostani esetekben milyen meliéssel vizsgalhatok. A 2. bekezdésben
emlitést tesz arrol, hogy van olyan eset, amikos@ nem vizsgalhato (elhunyt, vagyiet],

és hogy ilyen esetekben a vélelmezett apa valdoegbai agi férfirokonanak a vizsgalata
célravezet. Kotelezhed-e ebben az esetben valamelyik férfi rokon véradasr

Ha per van folyamatban, akkor a birésag kotelezhd@rfirokont mintaadasra. A szakirt
szintén a bir0sagi végzésben meghatarozottaknaketeget, vagyis a személyek vizsgalatat
koévebten igazsaglugyi szakértvélemeényt készit.

11. A 115. oldalon a Jel6lt egy izolalt roma populadéSTR haplotipus vizsgalatrdl ir,
ezt a vizsgalatot a tiszavasvari roma férfiakonezték el.Mi indokolta éppen ennek a
populaciénak a kivalasztasat? Milyen ddetes informacio alapjan tortént ennek a
k6zosségnek a bevalasztasa a vizsgalatba?

A tiszavasvari roma populaciét izolaltsaguk miatasztottdk més kutatok az Alzheimer kor
vagy egyeb klinikai genetikai vizsgalatok miatt.DNS mintakat Dr. Béres Judit bocséatotta
rendelkezésunkre, aki a cikkben tarss&emlt. Az Y kromoszéma STR és SNP vizsgalatok
igazoltak a populacié izolaltsagat.

12. A 126-131. oldalon talalhaté részben azokat a \éledg eredményeit ismerteti a
Jelolt, amelyekben az apai leszarmazasi vonalaketssonlitadsat végezte el a magyar €s a
manysi népességben. Az ezzel kapcsolatos egyikskérdaz hogy miért csak az Y
haplocsoportokat vizsgaltak, miért nem mertilt felndi mitokondrialis DNS vizsgalata is?
Kérem, hogy tisztdzza azt, hogy a kondai manysiuté@Eé megegyezik a déli manysi
populéciéval!



Az elmult 20 évben inkdbb az Y kromoszéma haplatipaplocsoport vizsgéalatara

specializaltam magam, mint az mtDNS vizsgélatokrananysi populacié (északi és déli)

mtDNS vizsgéalatar6l nem mondtam le, tervben vam#aNS teljes genom szekvenalasa és
publikdlasa. A ,déli manysik” nem nyelvészeti (ilyayelvi szoéhasznalat létezik), hanem
pusztan foldrajzi fogalom, akik jelenleg a manykikll legdélebbre élnek, vagyis a Konda
folyd medencéjében.

13. A 133. oldaltol kezétsen a Jelolt a székelyek kérében végzett vizsgédatiményeit
ismerteti. Kérésem az, hogy alapjan kerilt definialasra az, hogy valaki szgl. Lakdhely
vagy 6nbevallas szerint?

Sajat vizsgalatainkat a csikszeredai magyarul Ib&spépulacios mintakon végeztik,
amelyeket a volt Bnlgyi Szakédi és Kutatd Intézet munkatarsai, jelenlegi kollégai
gyiijtottek és Y haplocsoport vizsgalatok elvégzés@bél atadtak részinkre. Gjyonéven
székely populacidként a csikszeredai, a szegedidutltal publikalt korondi és az FTDNA
adatbazisban szerépbukovinai populaciok keriltek 6sszesitésre.

14. A 136. oldalon emliti a Jelolt az L712 alcsoport kecblését, amelyre kéft
egymastadl igencsak elt€idspontot ad meg, 3500 év vs. 14200 Mibdl adddik ez a nagy
kuldnbség a két becslés esetében?

Az L712 alcsoporttal rendelkézcsontmintat egy 3500 évvel eéi Karacsuk kultGrabol
szarmazd sirhelyen taléltak, viszont az L712 alogdpk az Y kromoszoma teljes genom
vizsgalata (NGS) alapjan becsult kora ydall.com adatbazis szerint 14200 év. ADH]
becslés csak annyit jelentett, hogy az L712 nemtéthfiatalabb, mint 3500 év.

15. A 137. oldalon a Jeldlt arrdl irt, hogy a Q-M378-adcsoport dalmat szigeteken
fellelhet jelenléte feltehéken az avarok 6. szdzadi Dalmaciaba val6 érkezéd&mtonhet
Van-e barmi torténeti forras, becslés azzal kapesosan, hogy milyen méré&tpopulacio
vandorlasa tortént meg?

Sajnalatos modon nem talaltam a migracioban régzipepulacio méretére utald adatokat.

16. Ugyanezen az oldalon a Jeldlt a 2. bekezdésbertéefezett hun kiraly sirokban
talalt csontok genetikai vizsgalatanak eredméngéterteti. Ez alapjan javasolom, hogy
engedjuk el fantadziankat, és jatszunk el a gonthi)dta egyszer ralelnénk Attila sirjara és
benne Attila feltételezett csontvazara, akkor astablt Q-haplo alcsoportok segithetnének-e
annak azonositasaban?

A hun kiralysirokbol szarmazd csontokban nemcsakl@doportokat talaltak, hanem Rla-
Z93, C-M217 és N-Tat haplocsoportokat is, amelyedigd népekben gyakoriak. A mai kéils
Mongadliabdl, hun vezék sirjabdl a fent emlitett apai leszarmazasi vdwatlhataroztadk meg
(Kim és mtsai, 2010; Keyser és mtsai, 2003). Temat&sen, ha ralelnénk Attila sirjara, az
eddigi hun sirokban feltart csontokbdl meghatarolaszarmazasi vonalak nagy segitséget



nyujthatnanak Attila genetikai rokonsagi viszonykimmegallapitasahoz, a tébbi hun mintaval
dsszehasonlitva.

17. A 139. oldalon bemutatott 13. tabldzatban a Jelitt 6sszesitett Y-haplocsoport
adatokat mutatja be a magyar ny#&lnépességekben. A tablazat felettslénégysoros
szovegben pedig ugy hivatkozik a tablazatban beotutpopulaciora, mint az FTDNA
nyilvanos adatbazisban szeréphagyar vezetéknévvel rendelkeazemeélyek Y-SNP adatai.
Ezzel kapcsolatosan szamos kérdés merilt fel beribgyértelmi parhuzamot tudunk-e
vonni a magyar nyel# népesség és a magyar vezetéknévvel rendgélképesseg kozott?
Mit bizonyit a magyar vezetéknév viselése, ismemzg hogy az elmult évszdzadokban
torténelmi okokbol sokan magyarositottdk a vezetékiket?

lgaza van Professzor Asszonynak, hogy az elmultéaasiokban torténelmi okokbol sokan
magyarositottak a vezetékneviket. Mindenki szansanart, hogy a karpat-medencei magyar
népesség nagyon kevert €s a genetikai adatok zsljgle, hogy a recens magyar populacio
genetikai dsszetétele nagymeértékben hasonlit aygé@imeépességek genetikai 6sszetételéhez.
Az FTDNA adatbazisban szerépbnkéntes, magyar vezetéknévvel renddlkezemélyek
(magyar vezetéknévvel rendelkeznek, magyarul beskgladatait a sajat magunk altal
vizsgalt mintdk (magyarul bes#&) adataival dsszehasonlitva az lathatd, hogy aakiét
kozott szignifikans kilonbség nem mutathatd ki. Mggzem, hogy a magyar populacio
tekintetében Professzor Asszony altal emlitett oka&tt nem egyszér,relevans magyar
minta” gyjtése.

18. A 141. oldalon a Jel6lt a 3. bekezdésben & jégyik céljakéntiizi ki azt, hogy a
kulonbdz magyar etnikai csoportok és tajegységek gendlisszehasonlitasara sor keriljon.
Mit ert pontosan kulénb6& magyar etnikai csoportokon? Lat-e abban kockazasodelolt,
hogy elgsorban az utébbi 100-150 év orszagon belil megtirtéhagymértéki
népessegmozgasok (pl. Il. vilaghabora utan a faluspesség nagy részének bevandorlasa
nagyvarosokba) hazank szinte minden terlletén naéyw@ki népességkeveredéshez
vezettek, és ez a tény megakadalyozna azt, hogyzsgalat konkluziv eredménnyel
zaroljon?

A magyar etnikai csoport alatt pl. matyd, paldgzjakiskun, nagykun, székely és csangoé
populacidkat értettem és azok atfogo vizsgalataralgltam. Természetesen tisztaban vagyok
az utobbi 100-150 évben tortént népmozgasok jdégevel is. Az eddigi vizsgélataink
alapjan zartabb foldrajzi régidobarb&ubpopulaciékban (pl. csikszeredai székelyek, ggim
csadngok, bodrogkdzi magyarok) viszonylag nagyobényan jelentek meg olyan apai
leszarmazéasi vonalak, mint pl. az N-Tat alcsopqrtQkM242 és az R1b-M73 (Kdzép-
Azsidban gyakoribb alcsoport), amelyek az eddigsgalt karpat-medencei magyar
populaciéban alig fordultak @l Mindazonaltal, az eddig emlitett torténelmi t&xtjee is
tekintettel, ha nem dytenénk mintakat, akkor nem szilethetnének filogikae célu
genetikai eredmények a magyar populaciok tekinestél{itermészetesen az adatok
prezentalasa szempontjabdl a kutatoknalkékalatossaggal kell eljarniuk).



19. A 143. oldaltdl kezétlsen a Jelolt az mtDNS vizsgalati eredményeit 698zAs144.
oldal 2. bekezdésének a végén a jelolt azt irjgyha recens és az mtDNS haplocsoport
eloszlasok szoros kapcsolata ezeken a terlleteieis &alosziiisiti, hogy az urdli és altaj
nyelveket besz&Indk jelents szerepet jatszhattak az Andronovo- és a kurg&dr&ban.
Honnan tudhatjuk tébb ezer év tavlatdban, hogy neify nyelveket beszéltek ezen kultira
néepei?

Professzor Asszony Aaltal idézett mondat a nem preuegfogalmazasa miatt valt
félreérthetvé. Pontositva a mondatot: ,a recens észmtDNS haplocsoport eloszlasok
szoros kapcsolata ezeken a teruleteken azt vail@stzjrhogy az urdli és altgj nyelvekeia
beszéb nok oOsei jelenbs szerepet jatszhattak az Andronovo- és kurganuraldan”.
Természetesen csupan a csontok vizsgélata alapjantudjuk megmondani, hogy az adott
kultdrahoz tartoz6 embercsoportok milyen nyelvetzgétek.

20. A Jeldlt a 149. oldalon a koévetkeanondatot irja: ,ez arra utalhat, hogy a
honfoglalok generaciokkal a honfoglalasittlkeveredhettek az azsiaiakkal a kelet-eurdpai
Pontuszi-sztyeppékenEz a mondat bennem azt veti fel, hogy a honfoglabk Jel6lt nem
tekinti azsiai eredgieknek?

Sajnos itt is a megfogalmazas pontatlansaga jaszakepet. A honfoglalok koponyaméretei
elsssorban europid antropoldgiai tulajdonsagokkal réemek, annak ellenére, hogy az
azsiai haplocsoportok jeldist aranyban vannak jelen a honfoglalék mintaibanelprarra
utal, hogy joval a honfoglalas & alakult ki europid antropoldgiai jellegik. Az didi
genetikai adatok alapjan a honfoglalok nem tulzottamogén, hanem nagyon is heterogén
genetikai 6sszetétellel rendelkeztek.

21. A 154. oldalon a Jelolt méltatja, hogy ,az eurdpdistorténet megértését
forradalmasitotta az Ujgenerécids szekvenald teldwmidk (NGS) elérhésége, amelyek
lehetveé tették a modern és aisemberi genomok szekvencia valtozasanak elfogulatla
jellemzését Kérdésem az, hogy mit ért a Jel6lt elfogulatlanigehzésefd

Az ,elfogulatlari kifejezés az angolybiased sz6 nem megfelél forditasabdl addédhatott.
Inkabb az ,egyértelii vagy a ,targyilagos”, vagy a ,kétséget kizar0"fdjezés jobban
megfelelt volna.

22. Végezetil az 5.2. alfejezet témajahadstgrténet: génekbe vésett torténelem)
kapcsolddoan kérdezem a Jeldlitthogy a téma irodalméara tAmaszkodva hogyan ftédp,
melyik nép-és vagy népcsoport, illetve melyik huméwollcids idszak esetében all a
rendelkezésiinkre a legtobb DNS alapu adat? Hogyafolyasoltak az adott néglk vagy
népcsoportral, illetve torténelmi gbzakrol eddig kialakitott (régészeti, néprajzi, hygszeti
stb. alapokon nyugvo) tudomanyos allaspontot a D&l&pu vizsgalatok eredményei?

Jelenlegi ismereteink szerint a nyugat-europaineceepek tekintetében all rendelkezésiinkre
a legtbbb DNS alapu adat, amely valofildg annak tudhaté be, hogy a kutatdasok
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finanszirozasa ezeknek az orszagoknak nem jelehtgmat. A régészeti leletefdiszarmazé
csontmintadk vizsgalata a torténelmisdakrol eddig kialakitott tudomanyos allaspontokat
cafolja vagy megésiti. A kovetked példaval illusztralnék egy toérténelmiodskzakot. A
legtobb archeogenetikai adat az eurazsiai népe&lesea bronzkorbol, vagyis a kb. 3-6 ezer
evvel ezedtti korszakbdl szarmazik. EurOpaban a lakossag édddbbsége valamilyen
indoeurdpai nyelvet beszél, azonban Azsia hataltéeségeiben is beszélnek indoeurdpai
nyelveket: perzsa, pastu, hindu, tadzsik, stb. @doeurOpaiak anatdliadsshaza elmélete
(Colin Renfrew, 1987) az archeogenetikai adatokjatacéafolhatd, mivel az R1b és az Rla
az a két haplocsoport apai dgon, amelyik szintederinmai indoeurdpai nyelvet beszél
népessegnél &ordul, viszont az anatdliai neolit mintdkbdl higaypak. A nyugat-eurdpai
indoeuropaiakat az R1b, a kelet- és kdzép-euréplamint azsiai indoeuropaiakat az Rla
jellemzi. A legujabb archeogenetikai adatok szefiitentoft és mtsai, 2015) az R1b és az
Rla haplocsoportok i.e. 2400-3000 korul a Feketgee északi térségeben Iétrejétt az un.
godor siros kultaraval (Jamnaja) terjedhettek ntnagaés keletre. A nyelvészek Aaltal
leginkabb elfogadott elmélet szerint a proto-indoépai (PIE) nyelvet besZéinépesség a
godorsiros kultra (l.e. 3000-2400) teriiléténoditotta meg Eurdpat, illetve Kozép-Azsian
keresztll Indiat és Irdnt (Anthony 2007), amelyetfeat idézett DNS alapu vizsgalat
megebsitett. Tovabbi érdekesség, hogy az Rla és Rllodsgportok tavolbsének szamitod
R* (R1 és R26se) haplocsoportot a Bajkal-td nyugati partvidélen un. Malta-Burety
6skokori kultaraban (i.e. 22.000-13.000) talaltak, ey ezer éves csontvazban. Tehat az
indoeuropai (IE) nyelvet besséhépesseg étljeinekdsi eredete a jégkorszaki Bajkal-vidékre
mutat vissza.

Remélem, hogy Professzor Asszony kérdéseire a d@&nypontosan tikrdz adekvat
valaszokat sikertlt adnom.

Végezetil ismételten megkdszondm Professzor Assadnyaz értekezés tlzetes
atvizsgalasara iranyulé faradozasat, tovabba a @aréan megtisztéen értékes pozitiv és
tamogaté véleményeét!

Budapest, 2019. jalius 12.
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