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Pamjav Horolma: Génekbe vésett vallomasok: DNS-ujjlenyomat és dstorténet

Pamjav Horolma értekezése, igen érdekes, a hétkdznapi embereket, biiniildézéket és a genetikusokat
egyarant érdekld témakkal foglalkozik. A dolgozatban két, egymassal kapcsolddo témat mutat be, az
igazsagiigyi genetikat és azt, hogy az Y kromoszoma, illetve a mitokondrialis DNS vizsgalatabol milyen

kovetkeztetéseket lehet levonni az emberi torténelemmel, népvandorlassal, migracioval kapcsolatban.

Az értekezés rendkiviil magas szinvonall, érdekfeszitd, szabatos, szép magyarsaggal irddott, ami,
tekintve, hogy a jeloltnek nem magyar az anyanyelve kiillondsen dicséretes! Pamjav Horolma
szakteriiletén nemzetkozileg is elismert kutato, és a magas szintli szakmai hozzaértés az értekezés minden
soran érzddik. Kiilonosen kiemelkeddnek tartom, hogy az ilyen populaciogenetikai vizsgalatokban mind
genetikaban, mind statisztikaban és ezzel kapcsolatban valamilyen szinten matematikaban is jaratosnak
kell lenni, és ez Pamjav Horolmé&nal magas szinvonalon teljesiil. SOt, az utolso fejezetben még az is

kideriilt, hogy a jel6lt zenében is jaratos, és a zenegenetika egyik uttérdjének szamit!

Az értekezés 23 kozleményen alapul, amelyek koziil Pamjav Horolma 5-ben elsd és 13-ban utolso
szerzO. A kozlemények Osszesitett impakt faktora 87,194. A birélat idejében Pamjav Horolma MTMT-
ben talalhat6 fiiggetlen idézettsége 427 volt. Ezek alapjan megallapitom, hogy a jeldlt a tudomanyos
publikaciok és idézettség tekintetében teljesiti az MTA doktora cim elnyeréséhez sziikséges

feltételeket.

Az értekezés elején talalhatd a gondosan Osszeallitott roviditések jegyzéke, melyet egy rovid eldszo és
koszonetnyilvanitas kovet. Osszesen 68 oldal az irodalmi hétteret is tartalmazd bevezetd rész. Az ,,Anyag
¢s modszerek” rész 9 oldal, ,,Az eredmények és azok megvitatasa” 93, melyet a 229 hivatkozast
tartalmazo6 ,,Irodalomjegyzék™ kovet. Az értekezéshez egy melléklet is tartozik, amely tartalmazza a
dolgozatban feldolgozott cikkek kiilonlenyomatat. Ezek alapjan megallapitom, hogy az értekezés

megfelel a formai kovetelményeknek.



Az egész dolgozatra jellemzd a vildgos fogalmazas, jol megszerkesztett, logikus felépités, a kerek és
értelmes mondatok. Helyesirasi hibdk, hibasan megfogalmazott mondatokat csak nagyon keveset

talalunk, ami nagyban hozz4jarul a j6 olvashatdsaghoz.

A bevezetés elsO felében egy rovid ismertetést olvashatunk az igazsagiigyi genetikarol, leginkabb a nemi
kromoszomak, illetve a mitokondridlis DNS kiilonb6zd genetikai markereinek hasznalatarol. A
bevezetés masodik felében az ember Ostorténetérdl és genetikai utjarol olvashatunk, illetve az Y
kromoszoma ¢€s a mitokondrialis DNS haplocsoportok elméletérdl, nevezéktanarol, felhasznalasarol. A
leiras logikus felépitésii, tudomanyos szempontbol kifogastalan és, ahogy az elébb is utaltam ra az egyes
részek bonyolultsaga ellenére is, jol érthet6. A bonyolultsagok féleg a haplocsoportok nevezéktanaban
van, és talan nem is a dolgozatban, ahol a dolgozat kés6bbi részének érthetdségéhez sziikséges
mélységben talalhato a nevezéktan leirdsa, hanem inkabb a szakirodalomban, ha az ember megprobal,
valaminek alaposabban utananézni.

A dolgozatnak ebben a részében néhany kisebb, jelentéktelen pontatlansagot, ellentmondast talaltam,
aminek egy része az irodalomban is felfedezhetd bizonytalansagra vezethetd vissza. Ilyen példaul, hogy
az értekezésben az olvashato, hogy a genomban talalhato gének szama 25-30 ezer kozott van. A jelenlegi
definici6 alapjan kétféle gént kiilonboztetiink meg. Kodold (ami atirddik fehérjére) és nem-kodolo
(funkcionalis RNS-t kodol, de nem irodik at fehérjére). A jelenlegi adatbazis alapjan kodold génbdl
20.418, nem-kodolobol 22.107 van a humén genomban.

Az értekezésben az olvashato, hogy két ember kozott a DNS alloméanyukban atlagosan kevesebb, mint
0,3%, azaz <10 milli6 nukleotid kiilonbség van. Ezzel szemben az éltalam ismert és az egyetemen is
tanitott adat, hogy két genom kozott 0,5% azaz kb. 15 millié nukleotid kiilonbség van (Craig Venter két
genomjanak Osszehasonlitasabol), s6t ez az érték néhany egymastol régen elvalt populacio kozott akar
jelentdsen magasabb is lehet.

Az Y haplocsoportokat ismertetd fejezetben meg vannak adva a haplocsoportok magyarorszagi becsiilt
gyakorisdgai. Ha itt a becsiilt értékek also hatarat (azaz a kisebb szdmokat) 6sszeadjuk 100%-nal
magasabb értéket kapunk (112%). Hozza kell tenni, hogy a sajat eredményeknél részletesen,
kordiagramban van a haplocsoportok szazalékos eloszldsa abrédzolva. A 21. dbrén sajnos a betiik és
szamok tobbsége olyan kicsi és elmosddott, hogy még nagyitdval is alig lehet dket elolvasni.

De ezek a kisebb pontatlansagok messze eltorpiilnek, az egyébként preciz tudomanyos megfogalmazasok

mellett és a dolgozat értékét semmilyen mértékben nem csokkentik.



Az ,Anyag és moddszer” részben a ,Mintdk és populaciok™ alfejezetben nem érthetd a zardjelben
talalhatdo szamok jelentése: 26395 magyar minta (4213, 254, 455, 21473). Egyébként a modszerek
ismertetései a dolgozat eddigi magas szinvonaldnak megfeleld mindséglieck. Az utdébbi idében nagyot
fejlodtek a DNS variaciok kimutatdsanak technikai. A kezdeti Southern blottol, a multiplex PCR-n és
fragmens analizisen, SNP mikroarray-n keresztiil, lassan a legnagyobb felbontasi DNS szekvenalas
(NGS) is rutin technikava valik. Pamjav Horolma laboratoriuma az STR-eket multiplex PCR-rel és
fragmens analizissel, az SNP-ket TagMan probaval hatarozta meg. Bar az eredményeknél DNS
szekvenalast is emlit, az itt nem keriil leirasra. Részletes, bar a kés6bb hasznalt mdodszereket nem teljesen

lefedd leiras talalhato az alkalmazott statisztikai modszerekrol is.

Az eredmények részben el6szor az igazsdgiigyi genetikdban végzett kutatdsok, vizsgalatok
eredményeirdl olvashatunk. Az itt végzett kutatdsok egyrészt alapkutatisok, masrészt a manapsag
kedveltebb (jobban tamogatott) alkalmazott kutatasok kozé tartoznak, hiszen az itt elért eredményeket
kozvetleniil lehet a bliniildozésben és egyéb birdsagi iigyekben alkalmazni. Egyik érdekes 0j eredmény
hogy a D12S391 lokuszon 62 0j allélt detektaltak, illetve egy, az addigiaknal jelentésen nagyobb magyar
populécidn, 26.395 f6n mérték meg az STR lokuszok allélgyakorisagat, melyek koziil 21.473 fogvatartott
eredményei bekeriiltek a nemzeti biinligyi adatbazisba. Megéllapitottak, hogy a nagyobb mintaszam
pontosabb valdszintiségi hanyados szamitast tesz lehetové.

A kovetkezd részben az X kromoszéman bekovetkezd rekombinacidkat vizsgaltak 45 harom generacios
csaladon, 155 f6n, 4 kapcsoltsagi alcsoport kozott. Tovabba az X kromoszoéma genotipizaldsanak
alkalmazasara mutat be példat apasagi egy perben.

Ennek az alfejezetnek a tovabbi részeiben az Y kromoszéma €s az mtDNS vizsgalatok igazsagligyi
alkalmazasarél van szd, ami bar érdekes igazdbol nem kutatas, ha jol lattam nem is sziiletett beldle

tudomanyos cikk, igy ezeket talan nem is lett volna fontos itt bemutatni.

A kovetkez6 nagy é€s talan az értekezés legfontosabb fejezete az emberi Ostorténet, migraciok kutatasa
az Y kromoszoma és az mtDNS varidciok vizsgalata segitségével. Az elsé részben egy 2009-es
publikéciora utalva a magyarorszagi férfiak Y kromoszéma haplocsoportjainak eloszlasat mutatja be. Itt
egy kisebb hianyossag, hogy innen az irodalmi hivatkozas hianyzik, az csak késobb keriil emlitésre. Itt

szintén el6jon a nevezéktan problémaja. Az itt ismertetett haplocsoportok €s a bevezetében bemutatottak



elnevezései k6zott nem teljes az atfedés, emiatt sokszor nehéz a kettét egymassal megfeleltetni. Milyen
mintan lettek meghatarozva a bevezetdben leirt Y haplocsoportok magyarokra vonatkozo gyakorisagai?
Ez ott nem deriil ki, és van némi eltérés a két eredmény kozott. Pl., ha jol értem a Q haplocsoport a
vizsgalt magyar populdcioban hidnyzik, az irodalomban leirtban 1-3% gyakorisadg szerepel. Tovabba a
31. abran miért van jeldlve a 0% gyakorisagt R2 haplocsoport, illetve mit jelentenek egyes
haplocsoportoknal a *-k?

Szamomra furcsa a 32. &brdn, a filogenetikai fan a ,,Yugoslavia” populdcié. Ennyire homogénnek
tekinthet6k az egykori Jugoszlavia teriiletén ¢16 populaciok, hogy populaciogenetikai vizsgalatokban
egyetlen populacioként lehet rajuk utalni?

Szintén furcsa szamomra, hogy az abra alatti szovegben Spanyolorszag és Olaszorszag észak-europai
orszagként vannak emlitve.

M¢ég egy megjegyzés, ami nem a jelolt munkajat érinti. Tudom, hogy a gyokér nélkiili filogenetikai fakat
igy szokas abrazolni, de talan informativabb lenne, ha nemcsak a szemre bizndk az itt 1athat6 tavolsagok
becslését, hanem a tavolsaghoz valamilyen egység is lenne rendelve, ahogy az késobb pl. az 50. abran is

lathato.

A dolgozat tovabbi része is magas szinvonalu kutatdsrol, és alapos, tudomanyos gondolkodasrol
taniskodik, szamos érdekes és fontos eredménnyel. En az értekezésbél egy fejezetet hianyolok. Nincs
egy Osszefoglald rész, amiben a jelolt roviden, pontokba szedve Osszefoglalja a legfontosabb
eredményeit.

Még egy, talan a mérndki végzettségemre visszavezethetd, szamomra zavard szokast jegyeznék meg az
53. abraval kapcsolatban, ahol egy MDS térkép lathato az Fst genetikai tavolsag alapjan. Lattam, hogy a
megjelent cikkben is igy szerepel, és gondolom ez az abrdzolas altalanosan elfogadott, de szamomra
innen nagyon hianyzik a tengelyek mellé irt definicid, azaz mit abrazolunk minek a fiiggvényében, ami

az abrat sokkal konnyebben értelmezhetdvé tenné.

Nagyon érdekesnek taldltam a zenegenetikarol szolo, utolso fejezetet, amelyben a kiilonb6z6 népek
népdalainak és genetikai hasonldsagainak Osszefiiggéseit vizsgaltak. A vizsgalat rendkiviil kreativ és
gyakorlatilag egy 0j tudomanyos diszciplina alapjait rakta le. A jeldlt irta, hogy az interdiszciplinaritas

miatt nehézségiik volt a kozlemény publikalasaval. En ugy gondolom, hogyha a cikket nem



Magyarorszagon, hanem mondjuk az USA-ban irtdk volna, nagy eséllyel a sokszor hasonlé cikkeket

publikal6 Nature-ben jelenhetett volna meg.

Osszefoglalva, a disszertacioban leirtak és a mellékelt publikaciok alapjan, én az alabbi eredményeket

tartom a jelolt sajat, a tudomanyt eloremozdito, jelentés eredményeinek:

1. Az igazsagiligyi genetikdban a D12S391 lokuszon 62 uj allélt detektaltak. Ennek jelentdségét mutatja,
hogy 2017. januarjatol ez a marker az FBI CODIS rendszerébe is bekerdiilt.

2. Egy nagy magyar populdcion meghataroztdk az igazsagiigyi személyazonositdsnal hasznalt STR
lokuszok allélgyakorisagat, melyek koziil 21.473 fogvatartott eredményei bekeriiltek a nemzeti blinligyi
adatbazisba, pontositva ezzel személyazonositasndl a valdszinliségi hanyados szamitasat.

3. Tobb populacioban meghatdroztdk az Y kromoszoma haplocsoportjait és szamos érdekes és Uj
megallapitast tettek, pl.:

A karpat-medencei magyar, székely és csangd populaciok Y-kromoszomalis haplocsoportjai eloszlasai

crer

székely és csangd populaciok jobban megdrizték a dél-szibériai eredetii haplocsoportokat is.

Ertékes megallapitasokat tettek a magyar férfiak torténelmi migracidjaval kapcsolatban, pl. a magyarok
20%-a a neolitikumbol, 8-10 ezer éve érkezett, 46% bronzkori bevandorl6 és csak 1% ugor.

A magyar férfiakat elhelyezték egy nemzetkozi, 23 eurdpai populédciot tartalmazod filogenetikai fan.
Megallapitottak példaul, hogy a magyar populacidé a kozép-europai klaszterbe tartozik, mig a finn
populacié a magyaroktol nagyon tavol helyezkedik el.

Megallapitottak, hogy az eurdpai roma férfiak, bar megtalalhat6 benniik a befogadd populdciok genetikai

nyomai is, még mindig hordozzak indiai dseikét is.

4. Nemzetkozi szinten elsOként azonositottak R1a haplocsoport két alcsoportjat az R1a-Z280-at és az
Rla-Z93-at. Ezek segitségével sikeriilt kiillonbséget tenni az azsiai és az eurdpai Rla Y kromoszémak
kozott.

5. Megallapitottak, hogy az Y-haplocsoportok alapjan nagy a genetikai tavolsag a magyar és mas
finnugor népek kozott, viszont kapcsolatot talaltak a legkdzelebbi nyelvi rokonaink a manysik €s a

magyarok kozott.



6. Megallapitottdk, hogy a székelyeknek a belsé-azsiai hunokhoz vagy az avarokhoz vald specialis
viszonyat a jelenlegi genetikai adatok nem tdmasztjak ala.

7. Az mtDNS haplocsoportok alapjan megallapitottak, hogy a honfoglaldé magyarok génallomanyanak
jelentds része kozép-azsiai és dél-szibériai génadllomanybdl szarmazhatott, amely még mindig
megtalalhatd a magyar népességben. A honfoglalok nyugatra vandorlasuk soran kiilonb6z6 eurdpai
populaciokkal is keveredtek. A honfoglalé magyarokhoz kozel all6 mai eurdpai populaciok indoeurdpai
nyelveket beszélnek.

8. Elinditottak egy 0j kutatasi agat, a zenegenetikat. Itt, 31 zenei kulturat és a hozzajuk tartozo6 populaciok
genetikai hatterét vizsgalva megallapitottak, hogy a zenei hasonldsag és a genetikai hasonlosag kozott
kapcsolat van, azaz a hasonl6 zenei kultara a nagyon régi kozos 6sokre vezethetd vissza. Viszont a szoros

genetikai kapcsolat nem feltétlen indikatora a hasonl6 zenei kultiraknak.

Az értekezéssel kapcsolatos kérdéseim:

1. Magyarorszagon milyen gyakran veszi igénybe a birdsag/rendorség/ligyészség az igazsagiigyi

genetikai technikdkat? Milyen tipust tigyek a leggyakoribbak itt?

2. Jelenleg még mindig STR alapi a személyazonositds, bar az SNP-alapi mérések szerintem
egyszerlibbek, pontosabbak és nagyobb felbontastak is. Mit gondol err6l? Mi a tendencia, lesz-e

valamikor attérés masik technikara?

3. Az elmult években a technika fejlodésével €s a személyes genomikai cégek elterjedésével tobb millid
ember Y, és mtDNS haplocsoportjait allapitottak meg. Mennyire lehet ezeket beépiteni a korabbi, joval

kisebb szamu mintak értékeléseibdl szarmazod eredményekbe?

4. Hasonldan, tobb milli6 személybdl szarmazo adat all rendelkezésre nagy felbontasi SNP méresekbdl
(pl. GWAS, személyes genomikai cégek). Ezek az eredmények mennyire modositjak, finomitjadk az Y

kromoszémakbol, mtDNS haplocsoportokbdl szarmazd migracios, rokonsagi eredményeket?

5. Az emberiség manapsag tapasztalhatd expanzioja miatt évente >130 milli6 gyerek sziiletik, azaz nagy
eséllyel rengeteg ij mutacio keletkezik pl. az Y kromoszoéman is (a dolgozatban szerepel, hogy annak az
esélye, hogy az Y kromoszomén mar egy meglevd 6si szubsztitiicid lokuszan, egy masik férfiban még
egyszer mutacio torténjen 1:57 millié, azaz gyakorlatilag esélytelen. Viszont ilyen sok gyerek

sziiletésével ez az esély mar érzékelhetd). Eldfordult-e hogy valamelyik 0Osi  haplocsoport



visszamutalodott? Leirnak-¢ 0j, haplocsoportokat (mint pl. E, vagy R), vagy mindig besoroljak az tijakat

a régi csoportokba?

6. Az eredmények alapjan a mai magyarok (illetve altaldban az eurdpaiak is) tulnyomo tobbsége tobb
1000 éve itt é16 emberek leszarmazottai (pl. a magyarok 20%-a a neolitikumbol, 8-10 ezer éve érkezett,
46% bronzkori bevandorl6 és csak 1% ugor). Ennyire kis hatassal voltak a mai populaciok dsszetételére

az elmult kb. 2000 év, torténelembdl tanult, Azsidbol jové népvandorlasai?

7. Végiil egy, a dolgozattal 0sszefiiggd személyes kérdés, amely rdmutat a nevezéktan bonyolultsagara
iIS. Engem egy genomikai cég az E-L29 (ami talan M84, vagy elblblcla?) Y kromoszomas
haplocsoportba sorolt, ami a cég szerint az E-M123-bdl leagazd E-M34-nek egy tovabbi leagazasa, és
allitolag elég gyakori, a vizsgalt 5 millié emberbdl, minden 310. ebbe a haplocsoportba tartozik. Ennek
ellenére gyakorlatilag semmi nem talalhato réla az interneten/szakirodalomban. Hogyan lehet az ilyen

haplocsoportokat beazonositani?

Osszességében megallapitom, hogy Pamjav Horolma szcientrometriai adatai megfeleléek, cikkei és a
benyujtott értekezés magas szinvonaliiak. Az értekezéssel parhuzamosan benyujtott tézisfiizet jol foglalja
Ossze az értekezés f6 mondanivaloit. Pamjav Horolma kiemelkedd mindségii kutatasaival, fejlesztéseivel
jelentds mértékben jarult hozza nemcsak a magyar, hanem a nemzetkdzi tudomanyos ismeretekhez
jelentdsen gyarapitva a tudomanyszakot és hozzdjarult a tudomany fejlédéséhez. Ezek alapjan a

nyilvanos vita Kitiizését és a mii elfogadasat javaslom.
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