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Bevezeto

Az 6si DNS

Az archeogenetikai kutatasok 1984-ben kezdédtek Higuchi Gttdrd tanulmanyaval, melyben egy
Quagga (Quagga quagga) mizeumi példanyabol rovid DNS-fragmenteket nyert ki (Higuchi és
mtsai. 1984). Az 0j generacios szekvenalas felfedezése el6tt csak rovidebb DNS fragmentek
vizsgalata volt megvaldsithatd, ezért a kutatdk els6sorban a mitokondrialis DNS és az
igazsagiigyben rendszeresen vizsgalt STR régiok meghatarozasat helyezték elétérbe, a PCR-
hoz kotott munkamenet és kiilonosen az mtDNS esetében adott magas sejtenkénti kopiaszam
miatt. A mtDNS uniparentalis oroklddése miatt kiemelt célpontjava valt a korai
populacidgenetikai kutatdsoknak, mivel szekvenciaja alapjan leszdrmazési vonalak deritheték

fel, ami segit a kiilonbdz6 populaciok keveredésének ¢és vandorlasanak feltérképezésében.

Azota a teriilet jelentds fejlodésen ment keresztiil, kiillonosen az 0j generacios szekvenalasi
technoldgia bevezetésével, amely lehetové tette archaikus teljes genomok leolvasasat, ezaltal
részletesebb betekintést nyujt a kiillonb6zo 6si szervezetek kozotti genetikai kapesolatokba.
Emiatt az elmult években az archeogenetika jelentds népszerliségre tett szert szamos
publikacionak kdszonhetden, amelyek az emberi eredet és a kontinentalis telepiilések korabban
homalyos vonatkozésait vilagitjak meg. Ez az interdiszciplinaris teriilet, amely eredetileg az
evolucio biologia és a genetika metszéspontjaban volt, ma mar dontd szerepet jatszik a régészeti

tanulmanyokat kiegészitd megbizhat6 adatforrasként is.

A szarmatakrol

A szarmata egy Osszefoglald név, mely az eurazsiai sztyeppén a Kr.e. V. szazadtol a Kr.u. I'V.
szazadig ¢lt, valtozatos Osszetétell, nomad torzseket foglalt magaba. A szkitakkal
rokonnépekrdl beszélhetiink, igy feltehetden a kdzépirani nyelvekkel rokon nyelvet beszéltek.
Etnogenezisiik legnagyobb valdszintiséggel az Urdl, illetve a Don és Volga folyok kozti fiives
pusztara tehetd, két bronzkori régészeti kultira a szrubnaja €és az andronovo hatarteriiletére.
Koztiik €les hatar nem htizhat6, mindketté hagyatékaban megtalalhatéak a masikra jellemzo
elemek. Kozos jellegzetességeik kozé tartozott a nomad életmod, de voltak kozottiik
letelepedett foldmiivesek is. A szarmatdk néppé valdsa igen nagy teriiletet foglalt magaba,
melyen szamos torzs és népcsoport élt abban az idében (pl. szirak, jazing, roxolan, alan, kiralyi
szarmata). A nagy terlileti kiterjedés és a szamos fennmaradt torzsnév miatt az etnikai

meghatarozas ezen népek esetében rendkiviil nehéz. Ezen ismeretek tudatdban nem meglepd,
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hogy a szarmata elnevezést az antik szerzok az ,,Europai Sarmatia” lakosainak dsszefoglald

megjelolésére hasznaltdk (Istvanovits és Kulcsar 2018).

A szarmata tarsadalmat a harcos elit jellemezte, képzett lovassagukrol voltak ismertek és
félelmetes harcosoknak tartottdk dket (Khussainova és mtsai. 2022). Ezért gyakran eléfordult,
hogy mas népek is segitségiil hivtdk Oket haboruikhoz. A ndk gyakran vettek részt a
hadviselésben és vezetdi szerepeket is betolthettek, erre utalnak a feltart sirokban nék mellett
nagy szamban megtalalhat6 szakralis targyak és fegyverek (legtobbszor nyil, ritkdbban kard
vagy tor) (Istvanovits és Kulcsar 2018).

Régészeti és nyelvészeti adatok arra utalnak, hogy félnomad életmddot folytattak, és a
pasztorkodasra és a szezonalis vandorldsra tdmaszkodva biztositottdk maguknak az élelmet.
Ezek a jellegzetessé gek stratégiai szempontbol is kifizetdddnek bizonyultak mas népekkel valo

konfliktusaik soran (Istvanovits és Kulcsar 2018).

Régészeti és torténeti adatok is megerdsitik, hogy a szarmatdk szillasteriilete a Kr.e. 3-4
szazadtol kezdddden az Ural nyugati oldalatol dél és nyugat felé kezdett eltolédni, majd
rendszeres konfliktusok soran fokozatosan meghdditottak a pontuszi sztyeppe szkitak altal
korabban uralt teriileteit. A szkitak azonban nem tiintek el nyomtalanul, kultarajuk jelentGs

hatast gyakorolt a szarmatakra.

A Kr. u. 1. szdzad kezdetén a szarmata torzsek a Karpat-medencébe is behatoltak, melyrdl romai
forrasok tudositanak. A bevandorldé nomadok nagyszamban telepedtek meg a Duna-Tisza
kozének ritkan lakott teriiletein. Szamuk az elkovetkezo évtizedekben tovabb novekedett, élénk
kereskedelmi kapcsolatban alltak a Roémai Birodalom hdditasai nyoman a régidban 1étrejott 0j
provincidkkal. Politikai befolyasuk a 2. szazad végi Markomann hébortk pusztitdsa nyoman
megcsappant a régidban, &m a szarmata lakossag lélekszdma a régészeti nyomok alapjan
tovabbra is magas maradt a Romai Birodalmat a 3. szdzad soran sulyto ziirzavaros iddk alatt is.
A sztyeppe szarmata uralmanak a hunok érkezése €s a népvandorlas kora vetett véget. A
torténeti forrasok egy ponton felhagynak a szarmatak emlitésével igy azt gondolhatnank, hogy
Oket is elmosta a népek aradata. Régészeti adatok azonban arra utalnak, hogy a szarmatak
leszdrmazottjai a késdbbi korokban is a Karpat-medencében maradtak és betagozddtak a
népvandorlasok lezarultdval Gjra megszilardulé allamok alaplakossagaba (Istvanovits és

Kulcsar 2018).

Osszefoglalva, a szarmatak jelentds befolyassal rendelkeztek az eurdzsiai sztyeppén, kiilondsen

az Als6-Don és Als6-Volga régiokban, de a Kr.u. 1. szdzad elején a Karpat-medencébe is



bevandoroltak. Szamuk az elkdvetkezd évszazadokban folyamatosan gyarapodott és a
népvandorlas koraig (~i. sz. 450-1g) a région beliil is meghatarozoé politikai eréként léptek fel.
A Karpat-medencei szarmatdk genetikai vizsgalata segithet megérteni a szdrmazéasukat és
kapcsolatrendszeriiket a kdrnyezd népekkel, valamint a sztyeppén maradt tarsaikkal. Mivel
népességlik populdcidgenetikai szempontbol hosszi ideig meghatirozé volt a Karpat-
medencében, genetikai adataik ismerete a késobbi korszakok vizsgalata szempontjabol is fontos

a Kérpat-medence népesség torténetének rekonstrukcidjaban.

Temetkezési jelle gzetességek a szarmataknal

Az Urdl vidéki szarmaték temetkezési szokasaikban a megel6z6 bronzkori és szkita kulttrakkal
sok hasonlésdgot mutatnak, igy példaul gyakran kurganba temetkeztek. Ennek tobb fajtdja is
elkiilonithetd: sokszor egy korabbi kurginba astdk bele a sirgddrot, de Gjonnan létrehozott
sirdombok is megtalalhatdak, melyek gyakran egy kisebb kozosségi temetkezes jeleit mutatjak.

Maga a sirgdodor legtdbbszor téglalap, mintsem ovalis alaprajza, bar eléfordulnak kivételek.

Legtobbszor tajolasuk Ny-K-i, ritkdbban K-Ny-i, ettdl a t4jolastdl csak a csaladi kurgdnok

kialakitasakor tértek el, ahol a csalad vagy nemzetség f6 koré temették a tobbi rokont.

Kés6bb, a Kr. e. VI-V szazadtél megjelennek a D-E-i tajolasa sirok is. Gyakran temettek a
halottak mell¢ fegyvereket, kardokat, téroket, nyillal megtoltott tegezeket. Egyedi modon a ndi
sirok 1/5-énél is talaltak efféle fegyvereket. Ez utalhat arra, hogy a ndk is gyakran részt vettek
a harcokban, sot, akar vallasi szerepeket is betolthettek, melyekre a sirokban talalt szakralis
targyak engednek kovetkeztetni. Ustdk, kéoltarok, tiikrok gazdagitottdk még a sirtargyak sorat
az arra érdemes nok ¢és férfiak sirkamraiban. (A késobbiekben a tiikrok eltdrése és a fegyverek
megrongalasa figyelhetd meg a temetési szertartas részeként.) Etelmellékletként gyakran
megtalalhato a juh mellsé 1ab, tovabbi sirtargyként pedig zoomorf nyelii kanalak, toalett targyak
is elokeriiltek a feltdrasok soran. A szarmatdk temetési szertartdsain a tlizkultusz jellegzetes
elemei mutatkoznak. Oltarokon megfigyelhetd faszénnel és hamuval szegélyezett égésnyomok,
fiistold edények, valamint a sirokban taldlt 16 csontok arra utalnak, hogy az urdli szarmatak

kultarajaban a 16 volt a f6 4ldozati allat (Istvanovits és Kulcsar 2018).

Az Ural vidéki temetkezésektdl eltéréen — noha sok kozos jellemzOjik akad — a Karpat-
medencei sirokra mar a D-E-i tajolas a jellemzd, melyet gyakran arokkal vettek koriil. A gyakori
sirrablasok megnehezitik a sirtargyak elemzését, ennek ellenére szamos aranyékszerrel (pl.

fiilbevalok, gyongyok, csiingdk) vald temetkezés maradt rank. Ezen ékszerek gyakran



granuldltak (6tvosmiivészeti eljaras, melynek soran fém targyak feliiletét aranyozzak be), vagy

azt imitalo diszitésekkel vannak €kesitve (Istvanovits és Kulcsar 2018).

A Hodmezovasarhely Kenvere-éri temeto leirasa

Hoédmezdvasarhely és a Kenyere-ér kozt tertiil el ez a régészeti leldhely, melyrdl nevét is kapta
(leléhelyazonositd: 56669). A leldhely felfedezésére 2015 €s 2017 kozott kertilt sor, amikor is
a 47-es szam orszagat hoédmezdvasarhelyi elkeriild szakaszanak épitési munkalatai
megkezdése eldtt a szegedi Mora Ferenc Muzeum munkatéarsai megel6zo feltarast hajtottak
végre a helyszinen (1. abra). A kozel 43000 m? teriiletil lel6helyrél 330 régészeti objektum
keriilt el6 a két év alatt (ezek elhelyezkedését hivatott szemléltetni a 2A abra), koztik egy
szarmata kori telepiilés maradvanyaival és harom egymastdl és a telepiiléstdl elvalasztott
temetd résszel. Ezen temetd részek feltartsaga nem teljes, mivel azok egy része kiviil esik az

4satas hatarain.

nyomvonal
feltart terilet

Hodmezbvasirhely 616. Ih.,
Kenyere-ér, Bereezki tanya [~

I km !

1.abra: A leldhely elhelyezkedése Hodmezovasarhelytdl északra.
Forras: (Varga 2020)

Az elsé temetObol kilenc, dél-észak tajolasu sir lett feltarva (2B. abra). Ezek a sirgddrok
elszortan, kisebb csoportokra szeparalédva helyezkednek el, alakjukat tekintve lekerekitett

sarku téglalap alaprajziak. Ezen temetkezésekbdl kettdt (195. és 204. szdmu sirok)



megszakitott arkok szegélyeztek, egy masik sir (201. szdmi objektum) esetében is felmeriilt

ennek a jellegzetességnek a megléte, bar az erre utalo jelek nem egyértelmiiek.

Az els6 temet6tol délre talalhatd a masodik temetd (2C. abra), melyben négy sorban voltak
egyenletesen elrendezve a sirok. E temetkezésekre is a dél-észak tajolas és a téglalap alaku
sirgddor volt a jellemz6. Az itt lokalizalt 18 temetkezés koziil hét (253., 255., 256., 257., 309.,
312. és 313. szdmu objektum) volt koriilvéve megszakitott arkokkal, emellett a 244. szamt
sirnal is latszottak ennek nyomai. A hét drokkal koriilvett sir esetében korabeli sirrablas nyomai

is megfigyelhetdk.

A masodik temet6t6l nyugatra 150 méterrel helyezkedik el a harmadik temet6 (2D. abra),
melybd] hdrom sir keriilt eld. A 316. szamu sirt megszakitott arokkal koriilkeritették és késobbi

rablas nyomait mutatta.

A Hodmezovasarhely—Kenyere-ér, Bereczki tanya szarmata kori régészeti lelohelyérdl
Osszesen 28 emberi csontvaz keriilt el6 a feltarasok soran, 27 a harom temetobdl és 1-re (225.
szamu objektum) a telepiilés maradvanyai kozt bukkantak ra a régészek. A harom temetobol
feltart sirtargyak koziil a leggyakoribbak az ¢kszerek (pl. karkotdk, fiilbevalok, gyongyok),
vastargyak (pl. kések, csatok), keramiaedények és romai kori érmék voltak. Utobbi leletek
keltezésébdl megallapithatd volt, hogy ezt a harom temetdt valdsziniileg a kdzép-késdi

szarmata korszakban (a Markomann haboruk idejében) hasznalhattak (Spekker €s mtsai. 2024).
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2.abra: A) A lelhely rajzos abraja B) Az els6 temetd rajzos abrazolasa C) A masodik temetd

alaprajza D) A harmadik temet6 alaprajza a (Varga 2020) konyvfejezet alapjan




Célkitiizés
Az archeogenetikai tudomanyéag meghatarozo fejlodési 1épésein a Szegedi Tudomany Egyetem
Archeogenetikai Kutatocsoportja is keresztiilment megalakulasanak kezdete 6ta. E csoport a
magyarsag eredetének kutatdsa kapcsan a Karpat-medence populacio torténetét is probalja
rekonstrudlni. Ennek az iranyvonalnak szerves részét képezi az A1fold romai kori népessé gének
vizsgalata, melyrdl e dolgozat is sz0l. A torténeti forrdsok alapjan az Alfoldet ebben az iddben
a nyugati steppérdl érkez0 nomad szarmatak foglaltdk el, akik gyorsan alkalmazkodtak uj
szallastertiletiik adottsagaihoz. A régészeti adatok arra utalnak, hogy népességiik igen jelentds
lehetett, igy a szarmatéak genetikai Osszetételének megismerése fontos {lirt toltene be a Karpat-
medence populaciotorténetének megismerésében. A tovabbiakban ismertetett munka a
Hédmezovasarhely Kenyere-ér menti szarmata kori leléhely archeogenetikai feldolgozasat

thzte ki célul.
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Alkalmazott modszerek, felhasznalt anyagok és eszkozok

A labor kialakitasa

A kiils6 DNS-szennyezddés kezelése mar a kezdetektdl az 6si DNS (aDNS) kutatas egyik
legnagyobb kihivasa. A teriilet korai kudarcokkal szembesiilt a megkdvesedett
dinoszauruszmaradvanyokbol és a borostyanban meg6rzott izeltlabuakbol szarmazo figyelemre
meélto leletekkel, a beldliik kinyert DNS-szekvenciakrol késébb sorra kidertilt, hogy azok kiilsé
DNS-szennyez6désbdl szarmaztak. Kovetkezésképpen a tudomanyos kozosségben siirgetd
igény meriilt fel a laboratoriumi eljardsok és a mintakezelést szabalyozo protokollok

létrehozasara.

Human eredetli DNS szennyezddés a mintaba sokféle forrasbol bekeriilhet a régésztol az
antropologuson keresztiil a DNS-labor személyzetéig. Ez kiilonésen nagy gondot jelent az
emberi maradvanyok esetében, mivel a maradvanyokbol szarmazd szekvenciakat nehéz
elkiiloniteni a modern egyénekétol. Ennek megel6zéséhez szigort intézkedésekre van sziikség

a minta tarolasa, kezelése és a DNS munkéak soran.

2000-ben Cooper ¢és Poinar, majd 2013-ban Barnes és Shapiro iranymutatasokat vazolt fel az
aDNS-laboratériumok szdmara, amelyek célja a szennyezddés kockazatdnak minimalizalasa
volt (Cooper és Poinar 2000; Barnes, Barnett, és Shapiro 2013). Mivel kutatocsoportunk az
emberi DNS-feldolgozasra specializalodott, a kovetkezo rész az elsdsorban erre a célra szabott

protokollt ismerteti:

A DNS-kivonas és -feldolgozas helyének kivalasztasa kulcsfontossagu a kiilsé emberi DNS-
szennyez6dés kockazatanak minimalizalasa érdekében. Mig elsésorban a gondosan
lebonyolitott extrakcios eljarasok segithetnek csokkenteni ezt a kockazatot, a kutatdk
hozzaférhetnek olyan kivalo modszerekhez is, amelyek segitségével az adatok kiértékelése
soran meg lehet kiilonboztetni az 6si DNS-t (aDNS) a modern szennyezddésektdl. Ezenkiviil
szigortan tilos modern emberi DNS-sel dolgozni az aDNS-labor kozelében, a steril
laboratoriumnak kiilon, jol zart teriileten kell elhelyezkednie, és az aDNS mindenféle
Ezenkiviil az egyéneknek tilos azonnal visszatérniiik az aDNS-laborba, miutan a molekularis

laboratoriumban dolgoztak, hogy megel6zzék az esetleges szennyezddések atvitelét.
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Egyéb higiéniai ovintézkedések

A DNS-kivonasi hely sterilen tartdsa érdekében a kutatoknak megfelelé véddruhazatot kell
viselniiik, dupla gumikesztyli viselése javasolt, azok rendszeres cseréjével. A maximalis
sterilitas biztositasa érdekében kiillonféle intézkedéseket alkalmaznak, beleértve az eszk6zok és
mintak UV-kezelését, és az eszkdzok hasznalat utdni hipds, majd hidrogén-peroxidos tisztitasat.
Ezen ovintézkedések segits€gével nem csak a modern DNS szennyezddést, de az archaikus
DNS mintdk keresztszennyezddését is meg tudjuk akadalyozni. Ezen feliil az enyhe pozitiv
talnyomas fenntartasa a laborban megakadalyozza a kiilsé levegd bejutasat az ajtdk

kinyitasakor.

Negativ kontroll

Az extrakcios folyamat minden szakaszaban feltétleniil szerepelnie kell egy negativ
kontrollnak, amelyet a mintdkhoz hasonléan kezelnek minden anyaggal, de hianyzik beldle az
6si DNS. A DNS hidnya a negativ kontrollban azt jelzi, hogy az adott munkafézisban és az
alkalmazott oldatokban nincs idegen szennyezddés. (Tilos azonban a pozitiv kontroll

alkalmazasa, amely célzott idegen emberi DNS szdndékos bejuttatasaval jar.)

DNS éllapota

A DNS megdrzédése, fragmentaltsaganak mértéke nagyban fligg a minta koratol és a kdrnyezet
kiilonb6z6 paramétereitdl, amelybdl feltartak azt, példaul hémérséklet, paratartalom, pH, stb.
A DNS-mintdk elemzése sordn figyelembe kell venni, hogy a jo allapotban 1évd, hosszabb

szekvenciak potencidlisan szennyezddésbol szarmazhatnak.

Reprodukalhatosag

Az eredményeknek filiggetlen laboratoriumban reprodukalhatonak kell lenniiik annak
igazolasara, hogy az aDNS-szekvencia ténylegesen az adott mintabol szarmazik, nem pedig
mas szennyezd forrasbol. Mig ez a kovetelmény a hagyomanyos mddszerekben elengedhetetlen
volt, az 0 generacios szekvenalasi technologiaval kevésbé kritikus, mivel a minta archaikus

eredete szekvenciaanalizissel igazolhato.
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Filogenetikai 6sszehasonlitds és értelmezhetd eredmények

A szennyezddésmentes szekvencidknak ellentmondasok nélkil meg kell felelniik a
mitokondridlis DNS és Y kromoszoéma filogenetikai besorolasanak, az archaikus mintak
varhatéan a filogenetikai fa Osibb agaiba tartoznak, mint a fiatalabbakba. Tovabba az
adatgyljtési eredményekkel vald Osszhang is elvarhato; jelentds eltérések szennyezddésre

utalhatnak, vagy tovabbi vizsgalatokat tehetnek sziikségesse.

Poritas

A strii szovetek, mint példaul a csont, kivald6 megdrzési képességet mutatnak, ellentétben a
lagyszovetekkel, melyek igen gyorsan lebomlanak a halal beallta utan. Mig a csdves csontok
végein 1évo siirti szovetekbdl és a fogak cementrétegébdl szarmazd DN S-kivonatok viszonylag
kielégité eredményeket adnak, ezeket is felilmulja a halantéki koponyacsonton beliil
elhelyezkedd sziklacsont kivételes DNS-megbrz6é képessége (3. abra). Ez a csont a belséfiil
csontos merevitéséért felel, igy végsd szilardsagat mar kordn, a csecsemdkorban eléri, és egész
¢letében megorzi, emiatt a legmagasabb endogén DN S-tartalommal biiszkélkedhet még sokaig
a halal bedllta utan is. Kovetkezésképpen a sziklacsont ezen figyelemre méltod tulajdonsaga

miatt a modern aDNS-kutatas elsddleges célpontjava valt.

3. abra: Az emberi sziklacsont helye a temporalis koponyacsontban

Forras: https://journals.plos.org/plosone/article/figures?id=10.1371/journal.pone.0129102
Megtekintve: 2024.11.07 14:40
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Az alapos tisztitdst kovetden a mintavételre kijelolt csontszakaszt egy elszivo fiilke alatt
dolgozzuk fel, hogy a keletkezd csontport a beépitett szivoberendezés eltavolithassa. A
legnagyobb endogén tartalommal rendelkezd, siiri belsé allomany egy kevésbé stirli kiilsd
csontmatrixba van beagyazva, ezért a kiilsé szennyez6dés minimalizalasa érdekében el kell
tavolitani ezt a réteget. A Dremel kézi mardszerszam segitsé gével a csontfeliiletet aprolékosan
megtisztitjuk, majd levalasztjuk a halantékcsont tobbi részérdl. Ezt kovetden a csont poritdsa
razomalomban torténik acél golyok segitsé gével. A legnagyobb védelem érdekében javasolt ezt
a munkafézist a steril laboratérium erre kijelolt helyis€é gében, biztonsagosan zart ajtdé mellett

elvégezni.

Vannak azonban olyan szerencsés esetek, mikor a teljes koponya rendelkezésre all, nem csak
egy halantéki koponyalemez. Ilyenkor nagyon kell vigydzni a leletre, hogy tovabbi mérésekre,
akar arcrekonstrukciora is alkalmas maradjon a koponya, ezért a (Sirak és mtsai. 2017) altal
felvazolt modszer szerint a sziklacsontot vékony furdval kozelitjiik meg a koponya alapjatol.
Kezdetben a feliileti csontmatrixot eltavolitjuk a mardberendezés volfram-karbid vagofejével,
majd a tomor allomanyt egy szivotolesérben elhelyezett szlir6be poritjuk, keményfém
kotéseltavolitd hegyli furdssal. Miutdn a rdzoémalom finom porra 6rdlte a mintankat, az
elszivofiilke alatt 1,5 ml-es Eppendorf csovekbe gylijtjilk azokat és allandd hémérsekleten

taroljuk a DNS kivonasig.

DNS kivonas

Az 0si DNS-t tartalmazé mintdkbdl torténd DNS extrakcid sordn a mintdk human eredete €s
alacsony endogén DNS tartalma miatt fontos a preciz €s steril munkavégzés. A szegedi laborban
(Rohland és Hofreiter 2007)-ben publikalt mdédszere alapjan végezziik a kivonast, ennek a
modszernek a lényege a szilika matrixon torténd DNS megkdtés. A tovabbiakban a DNS

kivonas egyes lépéseit fogom ismertetni.

Eléemésztés

Az elsé lépésként a mintdkat eldemészteni kell, hogy a csontpor szemcsék felszinét
,meghdmozzuk”, ami hatékonyan eltavolitja az esetleges maradék kiils6 DNS szennyezddést.
Ehhez 250-300mg csontport mériink ki egy 1,5 ml-es Eppendorf csébe, majd hozzdadunk
etilén-diamin-tetraecetsavat (EDTA-t) és Proteinaz-K-t.
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Az EDTA képes bontani a csont szervetlen alkoto6it fém-kelator tulajdonsdga miatt, mig a
Proteindz-K a kollagént ¢€s mas fehérjéket képes bontani, igy a csontmatrix szerves
alloméanyéanak bontasat végzi. Ezt az elegyet 30 percig inkubaljuk, igy csak a felszinhez kdzeli
rétegeken tudja kifejteni hatasat, ahol a potencialis szennyezddések is talalhatoak, de a mélyebb

rétegekbdl késobb még ki tudunk majd vonni elegendd endogén DNS-t.

Emésztés

Az eléemésztést kovetden centrifugaljuk a mintdkat, majd az exogén DNS-t tartalmazd
feliiluszot eltavolitjuk. Ezt kovetden a csontporra ramérjiik az extrakcios puffert, ami EDTA-n
¢s Proteinaz-K-n kiviil még Triton-X 100-at (polietilén-glikol-p-(1,1,3,3-tetrametilbutil)-
fenilétert) tartalmaz, melynek feladata a DNS és a csont szemcsék eloszlatdsa. A mintdkat
vortex-keverdvel torténd felszuszpendalads utan parafilmmel lezarjuk a parolgas elkeriilése
végett, majd 72 6ran at 48 °C-on razatasnak tessziik ki 6ket, melynek kdszonhetden az endogén

DNS-nek lesz ideje kioldodni a csont szemesékbdl a feliiliszoba.

DNS kikotése szilika matrixra (MinElute oszlopokra)

Az emésztési id0 leteltével a mintakat lecentrifugdljuk majd 15 ml-es Falcon csdvekbe Ontjiik
a DNS-t tartalamz6 feliiluszot, vigyazva, hogy a csapadék ne jusson at. (A csapadékot képezo
csontport hiitében tarolva még fel lehet hasznalni DNS kivonasra a késdbbiekben, ha az elsd
alkalommal kevés orokitéanyagot sikeriilt kivonunk.) Ezt kovetéen koté puffert adunk a
mintainkhoz, amely guanidium-hidrokloridot (GuHCI), natrium-acetdtot (NaOAc),
izopropanolt és Tween-20-at tartalmaz. A NaOAc egyértékii kationokat, savas kozeget biztosit.
A GUuHCI egy kaotrop so, jelenléte segit a DNS és a szilika matrix kozotti szelektiv kotés
kialakitasaban. Az izopropanol a DNS oldatbol valo kivalasat segiti el és a Tween-20 egy nem
ionikus, nagy viszkozitasu detergens, amely az emtlzi6 fenntartdsaban segit. Ezen alkotokbol
Osszeallitott puffer adja a megfeleld reakcidkozeget a DNS szilika matrixra valo
felkotddéséhez, innen ered a neve is. A kdtddéshez legmegfelelobb pH 4 és 6 kozé esik, melyet
indikator papirral ellenérizhetiink, és ha sziikséges, HCI vagy ecetsav adagolasaval allithatuk
be a megfeleld tartomanyba. A DNS megkotésére a Qiagen Minelute™ DNS kotd kitjét
hasznaljuk. A kit két részletbdl allo, osszeilleszthetd oszlopokat tartalmaz. Az oszlopok felsd
részében egy vizateresztd membran felszinére szilika matrixot ro gzitettek, mig az alsé része az
atfolyo frakcid taroldsara szolgal és a tisztitds fazisai kozott az atfolyd frakcid eltavolithatod

beldle.

15



Az extrakcid sordan a MinElute oszlopokra eldzetesen parafilmmel rogzitett infuzios
harangokba toltjiik a mintainkat majd az oszlopokat egy vakuum-alvanyra helyezziik, amely
elszivja a folyadékot a harangokbdl a szilika membranon at, mikdzben a DNS-t a szilikahoz

kotodik.

Mosas

Miutan a harangok aljaban megrekedt folyadékot is az oszlopokra ontottiik, mosé pufferrel
kezeljiik az oszlopokat. A moso puffer osszetételét tekintve rendkiviil egyszert, csak etanolt és
DNS mentesitett vizet tartalmaz. Ennek a puffernek csak annyi a feladata, hogy eltavolitson
minden olyan anyagot, ami nem kotddott fel a szilikdra. Amint a mosé puffer is atfolyt a
rendszeren, az oszlopokat kupakjaikkal ellditva belehelyezziik a gylijtocsoveikbe, majd
maximalis fordulatszamon lecentrifugaljuk dket, ezzel a maradék moso puffert is eltavolitjuk

roluk.

DNS eludlas

Ezt kdvetden j Eppendorf csdvekbe allitjuk az oszlopainkat és eludlo pufferrel (EB pufferrel)
kezeljik, majd centrifugaljuk Oket. Ezzel a DNS-t leoldva az oszlopokr6l az Eppendorf
csovekbe. A DNS veszteség minimalizalasa érdekében ezt a 1épést kétszer is elvégezzik a

mintakkal.

DNS koncentricio ellenérzés

Minden mintabdl Kivesziink 1 pl-t és 0,5 ml-es PCR csovekben atvissziik 6ket a molekularis
laborba megmérni a DNS koncentraciojukat. Ez a 1€pés igen fontos, mert ilyenkor dertil ki,
hogyha valamelyik mintaban nincs DNS, igy azokbdl a leletekbdl megkisérliink még egyszer
dolgoztunk, akkor nem kapunk kimutathaté eredményt. Mindezen méréseket Qubit®
Fluorometerrel végezziik. Ehhez a gyarto altal forgalmazott Qubit® dsDNS HS (nagy
szenzivitasu) Assay Kit-et haszndlunk, amely tartalmaz mérési reagenst, reakcioé puffert és két
DNS koncentracio standard-et. A mérési reagens fluoreszcens festék, amely igen nagy
affinitassal kotodik a dsDNS-hez, vele vald interkalacid esetén fluoreszkal, emiatt
fluorometrias koncentracidé meghatarozassal rendkiviil pontosan megallapithatdo akar 1 ul
térfogati minta DNS tartalma is. Fontos, hogy a reagenseket fénytdl elzart helyen taroljuk, ez
torténhet hiitdben 1is, de ebben az esetben hasznalat el6tt meg kell varni, amig
szobahdmérsékletlire melegszenek.

A munkaelegy 6sszeallitasanak modja: (4. abra)
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Standards from kit

Ensure all reagents are m @

hud at room temperature ) L

o, |\ 10

[

Final Qubit™ tube volume is 200 pL

199 x n pL* User samples

-
Qubit 180-199 pL
working solution

1-20 L\ 1-20 pl, 1-20 L\

* where n = number of standards plus number of samples U E g

Final Qubit™ volume tube is 200 pL

4. abra: Qubit® mérési reakciod Osszeallitasanak modja
Forras: Qubit 4 quick refernece guide,

https://www.thermofisher.com/hu/en/home/industrial/spectroscopy-elemental-isotope-

analysis/molecular-spectroscopy/fluorometers/qubit/qubit-fluorometer. html
Megtekintve: 2024.11.07 14:43

A mérés soran altalaban 1 ul DNS oldattal dolgozunk, ami a megengedett 1-20 pl-es tartomany
als6 hatara. Master mixet készitiink a reakcioé pufferbdl és a mérési reagensbdl 1:200 aranyban,
mintanként 200 ul végtérfogatban. Két ) 0,5 ml-es PCR cs6be kimérjiik a protokollban eldirt
10-10 pl-t a standard-ekbdl, ezt a lehetd legpontosabban kell kimérni, mert az eszkdz ezek
segitségével fog kalibralni, emiatt ennek pontatlan kimérése a kalibracids gorbe eltolodasat
eredményezi. Ezt kovetden mar csak a mintak kiindulasi térfogatat kell megadni, melynek

crer

meghatarozni.

Konvyvtar készités

Az ujgeneracios szekvenaldas (NGS) kifejlesztése elott PCR segitségével csak rovid
szekvencidk meghatarozasara volt lehetdség, ezért minél nagyobb mutacios rataval rendelkezd
DNS szakaszokat (mitokondrialis DNS hipervariabilis szakasza; STR-ek) igyekeztek a kutatok
kivalasztani, hogy noveljék a munka hatékonysagat.

Az NGS megjelenésével lehetdség nyilt teljes genomok megszekvendlasara, amely komoly

elorelépést jelentett tobbek kozott az archaikus DNS kutatasokban is.
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Ehhez az eljardshoz azonban el6szor enzimek segitségével eld kell késziteni a mintékat, ezt a
folyamatot nevezziik konyvtarkészitésnek. A mivelet lényege, hogy specifikus DNS
fragmentumokat, mas néven adaptereket ligdlunk az aDNS molekuldink mindkét végéhez. Erre
j6l hasznalhato eljarast dolgozott ki (Meyer és Kircher 2010), melyet mi is alkalmazunk a labor-
munka sordn. Az altalunk vizsgalt mintdkon dsDNS molekuldk blunt-end ligalasanak
moddszerét alkalmaztuk, mivel a mi mintdink nem annyira erésen degradaltak és elég magas
endogén DNS tartalmuak igy nincs sziikség a koltségesebb, am sokkal kevesebb endogén DNS
veszteséggel jaro ssDNS modszer alkalmazasara. A DNS fragmentekhez el6szor univerzalis 1S
adaptereket ligalunk, majd PCR reakcioval ezekhez kapcsoljuk az indexeket tartalmazo
Illumina specifikus P5-P7 adaptereket (5. abra). Az Gjgeneracios szekvenator (esetiinkben az
Illumina® NovaSeq szekvenatora) egyszerre tobb egyénbdl szarmazd konyvtarat is képes
megszekvenalni, az egyes mintakhoz tartozé szekvenciak elkiilonitése érdekében mindet el kell
latni egy egyedi index szekvencia azonositoval (piros szakaszok az 5. a4bran). Ezek rovid oligo
szekvencidk, melyeknek ismerjiik a pontos bazis sorrendjét és eldzetesen feljegyeztiik, hogy

melyik mintahoz melyik index kombinacio tartozik.

A konyvtarkészités pontos menetét az S. abra alapjan szeretném ismertetni:

blunt-end repair
Pho
Pho
151 1S3
P5 ——a———. Il P7 Sem——
183 adapter ligation e
P5 24
1
adapter fill-in
P5 Indexing oligo v P7 Indexing oligo
indexing PCR

Read 1 T— A A AR,

|nd0x fead uxlc‘n _—
Read 2 s I"ICEUQUII

- o—
Index read

5. abra: Adapter ligalas menete (sematikus abra)

Forras: (Meyer és Kircher 2010)
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Részleges UDG kezelés

Az id6 eldrehaladtaval az archaikus DNS kiilonb6z6 kornyezeti behatasok miatt jellegzetes
degradaciokat szenved el. Ilyen példaul a DNS végek egyesszalu roncsoldodasa €s a citozin-
uracil tranzicid, amely a citozin deaminacidja altal valosul meg. Ez utobbit szoktdk kezelni
uracil-DNS glikozilaz (UDG) enzimmel, mely lehasitja az uracil bazisokat. Ennek az enzimnek
egy szamunkra fontos tulajdonsadga az, hogy nagyobb affinitdssal miikddik a fragmentalt DNS
belsd, kettdés szalu régiojaban, mint a végeken talalhaté egyes szalu szakaszokon. Ezt
kihasznalva, ha megfelel6 idében allitjuk le a reakciot, akkor az enzimnek csak a belsé régiokon
talalhato uracilokat lesz ideje hasitani, a DNS végeken megmaradnak ezek a jelzés értékii
tranziciok, melyekkel késdbb visszamenden is igazolni lehet majd a DNS archaikus mivoltat.
Ehhez 37 °C-on 30 percig inkubaljuk a mintakat, majd a folyamat leallitasahoz uracil glikozilaz
inhibitort alkalmazunk és még egyszer inkubaljuk. Az igy keletkez6 abazikus helyeken a DNS
késébb hasithatd lesz Endonukledaz VIII enzimmel és a komplementer szalrol az eredeti
szekvencia visszaallithato a repair reakciok soran.

Habér ez a 1épés nagyon hasznos lehet, alacsony endogén DNS tartalom esetén nem ajanlott a
kivitelezése, mert az egymashoz kozeli nick-ek miatt a DNS konnyen eltorhet, mely hatasara

DNS fragmenteket veszithetiink el (Rohland és mtsai. 2015).

Blunt-end repair

Az egyes szalu, tilnyuld végeket moédositanunk kell, mert az adapterek csak tompa, foszforilalt
végekhez képesek ligalodni. Ez torténhet a végek lehasitasaval vagy éppen kiegészitésével is.
A laborban is hasznédlt T4 DNS polimeraz 3°-5’ exonukledz képes az 5’-talnyulo6 végeket kettds
szaltiva kiegésziteni és a 3’-tulnyulokat leemészteni, ezzel tompa végeket hagyva maga utan.
Ahhoz, hogy ezek a végek foszforilaltak is legyenek, T4 polinukleotid kinazt és ATP-t is adunk

a reakciohoz, ezt kovetden mar ligalhatok a DNS mo lekuldink.

Adapter ligalas

Miutan MinElute oszlopokon tisztitottuk a DNS mintainkat, azok 5’-foszfat csoportjahoz IS1-
IS3 és IS2-1S3 részlegesen kettds szalu adaptereket ligalunk T4 DNS ligdz segitségével. A 30

perces inkubacios id6 lejarta utan ismét MinElute oszlopokon tisztitjuk a DNS fragmenseinket.
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Fill-in

Ennek a lépésnek a célja az abazikus helyek feltoltése és az adapterek duplaszaltiva egészitése.
Ehhez minddssze egy enzimre van sziikséglink, a Bst-polimerdzra, mely az ép szalat
templatként hasznalva felnyitja a nick-ek mentén a DNS molekulat, 5°-3” iranyban leemészti
maga eldtt a bazisokat, majd feltolti azokat. Az inkubécios 1d6 leteltével Gjabb DNS tisztitasi

folyamat sziikséges.

El6amplifikalas

Ebben a Iépésben egy alacsony ciklusszamti PCR reakcioban felsokszorozzuk a mintaink DNS
tartalmat, hogy elegendé endogén DNS molekulank legyen a szekvenalashoz. Csak azok a
molekuldk szekvendlhatok a gép szdmadara, melyek rendelkeznek két kiilonb6zd adapter
kombinacidéval. Az aDNS kutatasban elengedhetetlen olyan polimerazzal dolgozni, amely
hdstabil, illetve nagy hatékonysaggal képes atirni a fragmentumok végein, jelzés értékkel bird

uracil bazisokat is. Ilyen polimeraz a G2GOTaq, amellyel ebben a laborban is dolgozunk.

Koncentracio ellenOrzés

crer

segitségével ellendrizziik. Azokkal a mintdkkal, amelyek nem megfeleld toménységlieck mind

az amplifikacios [épések, mind a DNS kivonas megismételhetd.

Indexalas

A mintaink szekvenalasahoz hosszabb, Illumina specifikus P5-P7 adaptereket kell a molekulak
végeire kapcsolni, melyek a mintara specifikus indexeket is tartalmazzak. Ezeket az dbran (5.
abra) feltiintetett modon egy ujabb linearis PCR reakcioval ligaljuk a molekulaink végére. A
P5-P7 primereket tgy adtuk hozza a mintainkhoz, hogy mintanként egyedi index kombinaciot
adjanak (az abran pirossal jelzett, koriilbeliil 7-8 nukleotid hosszisagh szekvencia), igy ezutan
barmilyen koriilmények kozott elkiilonithetdk lesznek a kiilonbozo leletekbdl szarmazd DNS

molekulak.

20



Endogén DNS tartalom meghatarozas

A szekvenalas el6tti utolsé 1épés sordn meg kell hatarozni a konyvtarak endogén DNS tartalmat,
mivel minden leletnek kiilonb6zé a DNS megdrzodése (ez 0%-tdl akar 80%-os endogén DNS
tartalomig valtozhat). Ezt a vizsgalatot alacsony lefedettségii shotgun szekvendlassal végezziik,
majd a kapott szekvencidkat referencia genomhoz térképezve vizsgaljuk az illeszthetd
fragmentek aranyat. Ha az deriil ki egy mintarol, hogy az endogén tartalma alacsony (10%
alatti), akkor a benne talalhato DNS nagy része nem a mintabol szarmazik, ezért a koltséges,
nagy lefedettségli szekvenalast pénziigyi okokbol nem érdemes elvégezni rajta. Megoldasként
szolgalhat, ha az endogén DNS bizonyos szakaszait (Y kromoszoéma; mtDNS), vagy teljes
egészét dusitjuk. Ezzel a modszerrel elvalaszthaté a human DNS az exogén eredetii DNS-t6l,
mikdzben tobbszordsére noveli az endogén aDNS mennyiségét. A folyamat soran referencia
genomot alapul véve ,,csali” oligbkat készitiink, melyeket biotinalt magnes gyongyokre
rogzitiink. Fontos figyelembe venni a mintdk endogén DNS tartalmat a dusitdsnal, mivel
lesz reprezentalva, magasabb lefedettséget fog mutatni szekvenalast kévetéen, mint az
alacsonyabb koncentracioval rendelkez6. Ezt gy lehet kikiiszobolni, ha kdzel azonos

koncentracioval rendelkez6 mintdkat dusitunk egyszerre.

Az altalunk feldolgozott mintdk endogén DNS tartalmara vonatkozé adatokat az 1.tablazat

tartalmazza.

1.tablazat: A Hodmez6vasarhely Kenyere-éri lel6helyrdl feltart egyének endogén DNS tartalom értékei

HKB-1 112006 40322,16 0,36 HKB-246 83002 14940,36 0,18
HKB-2 91995 61636,65 0,67 HKB-253 197067 171448,29 0,87
HKB-195 126727 72234,39 0,57 HKB-254 73948 9613,24 0,13
HKB-197 58210 36672,3 0,63 HKB-256 135354 101515,5 0,75
HKB-198 55933 22373,2 0,4 HKB-257a 51713 32579,19 0,63
HKB-199 38749 16274,58 0,42 HKB-257b 17787 5869,71 0,33
HKB-200 157105 125684 0,8 HKB-258 77618 69856,2 0,9

HKB-201 3556 1742,44 0,49 HKB-324 72462 29709,42 0,41
HKB-225 115848 90361,44 0,78 HKB-325 68082 23147,88 0,34
HKB-243 38009 10262,43 0,27 HKB-327 105837 86786,34 0,82
HKB-245 56755 23269,55 0,41 HKB-309 81785 68699,4 0,84
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Szekvenalas

A 2000-es évek elejéig a Sanger-féle szekvenaldsi modszer allt rendelkezésre az archaikus
DNS-t kutatok szamara, majd az 0j generacios szekvenalasi technikak felfedezésével kitagult a
horizont. Ezen modszerek legnagyobb elénye a PCR alapu modszerekhez képest az, hogy a
vizsgalhat6 legrovidebb DNS fragmentumok hossza 70 nukleotidrél 30 nukleotid hosszisagra
csokkent a sziikséges 2x20 nukleotid hosszisagia primerek kiiktatdsaval. Ez nagy eldrelépést
jelentett az aDNS kutatasban, mivel az archaikus genomok fragmentéltsaguk miatt tobbségében
70 nukleotid hosszisaginal rovidebb fragmentumokat tartalmaznak. Ezen feliil az NGS joval

nagyobb ateresztoképességgel rendelkezik, igy parhuzamos mintavizsgalatot is lehetévé tesz.

Az archaikus DNS vizsgalatok alkalmaval altalaban az Illumina® Genom Analyser-rel
dolgoznak, ami egy 0j generacids szekvenator. Mitkodése soran parhuzamosan tobb millio6 DNS
darabot szekvenal, a szekvencidk pontos nyomon kdvetése fluoreszcens jelolokkel miikodik. A
folyamat 75-100 nukleotid hosszisagi DNS frangmentekre van optimalizalva, ami az aDNS
esetében adott, viszont a modern DNS-t szekvenalas el6tt fragmentalni kell. Az elkészitett
konyvtar oldatot nagy higitasban felvissziik a flowcell-re, (ami egy a konyvtarkészités soran
alkalmazott adapterekkel komplementer oligokkal rendelkezd, szegmensekre osztott iiveglap)
ahol komplementer oligokhoz kotédnek ki, majd clastereket képeznek a DNS darabokbol egy
amplifikacios Iépés keretében. A szekvendlasi folyamatot ciklusokra lehet bontani. A
kiilonboz6 bazisokkal rendelkezé nukleotidokat 4 kiilonbozo fluorescens festékkel jelolik
(fluolrofor), majd ezeket hozzaadjak a flow cell-hez. Azok bekdtodését kovetden a reakcio
reverzibilisen megakad a jelolt nukleotidokon taldlhaté termindtor miatt. Ezt kovetden egy
CCD kamera képet készit, melyen a beépiilt nukleotidnak megfeleld hullaimhossza

fényfelvillanas lesz azonosithato.

Ezt kovetden eltavolitjak a terminatort és a fluorofort, majd kezdédhet a kovetkezd ciklus. A
folyamat végeztével a kamera altal készitett képek sorba rendezésével megallapithatéo a

kiilonbozo clusterek bazissorrendje (6. abra).
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6.4abra: Illumina szekvenator miikddésének sematikus abrazolasa, a kiilonb6z6 szinek egy-egy

nukleotidot jeldlnek
Forras: http://data-science-sequencing.github.io/Win2018/lectures/lecture2/
Megtekintve: 2024.11.07 14:45
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Eredmények

A feltarasok soran eldkeriilt 28 emberi csontvaz koziil 24 bizonyult megfelelének a genetikai
mintavételezéshez. A leletek archeogenetikai feldolgozasa utan 22 teljes genomot tudtunk
eléallitani, melybdl 19 rendelkezett megfeleld atlagos genom szintii lefedettséggel. (Az
alacsony értékeket kiemeltem a tdblazatban, a HKB-243-as egyén 4tlagos genom szintli

lefedettségi értékét kiilon szinnel jeloltem, ezt a késébbiekben indoklom meg.)

A megmintazott egyének temetdbeni elhelyezkedését a 7.abra szemlélteti.

2.tablazat: A HodmezOvasarhely-Kenyere éri lelohelyrdl sikeresen megszekvenalt egyének adatai

HKB-1 XX 1,41 154,49 1 N/A J1cl N/A
HKB-2 XX 1,26 149,87 1 N/A 15a N/A
HKB-195 XY 1,54 204,05 1 0,0086 15a Rlala2~
HKB-197 XY 0,51 47,41 4 0,0099 15a Rlala2~
HKB-198 XY 0,56 44,98 2 0,0238 H2a2b1l Rlala2~
HKB-199 XX 0,29 73,91 3 N/A 15a N/A
HKB-200 170,56 1 N/A U8blal N/A
HKB-201 4,38 5 N/A 15a N/A
HKB-225 203,39 1 0,0135 D5a2al+@16172  |Rlala2~
HKB-243 14,92 1 0,0512 H59a NA
HKB-245 XY 0,44 73,47 3 0,0363 U8alalbl Qlblb1~
HKB-246 XY 0,91 287,34 1 0,0193 HV+16311 Qlblb1~
HKB-253 XX 1,99 200,73 1 N/A Hlg N/A
HKB-254 XX 0,49 34,38 9 N/A HV+16311 N/A
HKB-256 XY 1,71 155,87 1 0,0114 Hlat Rlblala2
HKB-257a XX 0,41 44,82 1 N/A J1bla3 N/A
HKB-257b 15,85 4 0,1305 Hiaf Rlblala2
HKB-258 XX 0,98 108,12 1 N/A T2c1f N/A
HKB-324 XX 0,62 68,34 1 N/A U5alal+152 N/A
HKB-325 XX 1,03 88,75 2 N/A U3c N/A
HKB-327 XX 1,89 246,92 1 N/A J1c3k N/A
HKB-309 XY 1,93 137,08 1 0,0031 USalal Rlblala2
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7.abra: A megmintazott egyének temetoben valo elhelyezkedése

A DNS kivonasok 16 esetben fog, 6 esetben pedig sziklacsontbol torténtek. Az egyének
nemének meghatarozasahoz Skoglund modszerét hasznaltuk (Skoglund és mtsai. 2013), mely
az X és Y-kromoszomara illeszthetd fragmentek szdmaranyabol kovetkeztet a nemre. Ha az igy
kapott arany nagyobb, mint 0,077, akkor az egyén férfinak, ha 0,077 és 0,016 kozotti az érték
akkor nem meghatidrozhaténak és ha 0,016 alatti értéket kapunk akkor az illeté ndnek
nyilvanithatd genetikailag. Ennek a modszernek az az eldnye, hogy alacsony lefedettségli
genom adatoknal is hasznalhat6, igy alkalmas tobbezer éves leletek nemének meghatarozasara
is.

A mintak atlagos lefedettsége 0,04 és 2 kozott valtozott, ahogy azt a tablazat harmadik oszlopa
is mutatja. Sajnos az endogén becsléses eldsziirések ellenére is akadtak olyan mintak,
melyeknél kevesebb, mint 0,2-szeres lefedettséget sikeriilt csak elérni. Ez az alacsony
markerszam alkalmatlan a statisztikai analizisekre, igy e mintdkat kizartuk a tovabbi
vizsgalatokbol. Ennek megfeleldoen a 2.tablazatban sotétkék szinnel lettek kiemelve azok a
mintak, melyeket lefedettségi értékeik alapjan kénytelenek voltunk kizdrni a tovabbi

analizisekbdl.

Az atlag mitokondrialis DNS lefedettséget tekintve az szazszorosa is lehet a genoménak, ami
nem meglepd, tudvan, hogy egy ¢€l6 sejtben tobb 100 mitokondrium is lehet, mind 6nallo

haploid 6rdkitéanyaggal, mig a diploid genom csak egy példanyban taldlhaté meg a sejtekben.

25



Emiatt a 30x-0s lefedettség mitokondrialis DNS esetében mar igen jonak mondhato, de ez alatti
értékek sem mondhatok egyértelmiien alacsonynak, mivel haplocsoport besorolas
szempontjabol csak a filogenetikai elagazasokért felelds SNP-k nukleotidjainak lefedettsége
szamit, ami az orokitdanyag fragmentaltsdga miatt lehet bizonyos szakaszokon magasabb mig
mashol alacsonyabb. Ezt figyelembe véve mintaink esetében a tablazatban szerepld szdmok
tobbsége igen jonak mondhato, par érték alacsonynak tlinhet elsd ranézésre, de a tablazat
hetedik oszlopaban jol latszik, hogy a fent emlitett kritikus DNS szakaszokon mégis elegendd

lefedettséget adott mindegyik minta az uniparentalis haplocsoportjuk megallapitdsdhoz.

A becsiilt mitokondridlis szennyezettséget Schmutzi modszerével szamoltuk és szazalékban
adtuk meg (Renaud és mtsai. 2015). Ennél a modszernél az endogén DNS és a modern
szennyez0 molekulak dezaminaltsagaban jelentkezd kiilonbséget hasznaljuk ki a becslés soran.
A program csak az aDNS molekuldkra jellemzd, azok végein felhalmozodo uracilok
jelenlétével azonositja az archaikus molekulakat. Az eljaras miikodési elve miatt az nem
alkalmazhat6 uracil-DNS glikozildzzal kezelt mintdkon, csak ha a kezelés részleges, igy marad
elegendd uracil a molekuldk végein az azonositashoz. A modszer elonye, hogy mind lefedettség
mind szennyezettség terén igen sz€les spektrumon képes megbizhaté eredményt adni. A
tablazat 5. oszlopaban jelzett értékek egy kivételével mind a szakirodalomban bevett 0,05-0s

hatarérték ala esnek, a mintdink tehat nem mondhatok szennyezettnek.

Az X ivari kromoszoman szamitott becsiilt szennyezést ANGSD modszerrel szamitjuk ki
(Korneliussen, Albrechtsen, és Nielsen 2014), az értéket szintén szazalékban megadva (a
2.tablazat 6. oszlopaban). A modszer azon alapul, hogy a férfiakban csak egyetlen X
kromoszdéma talalhato, ezért az X-re térképez0dd olvasatok nem lehetnek heterozigotak az 6
esetiikben, emiatt a heterozigota variansok nagy valosziniiséggel kiils6 forrasbol szarmaznak,
igy informaciot szolgaltatnak a minta szennyezettségét illetéen. A mintainkra kapott értékek a

0,05-0s hatarérték alatt vannak.

A tablazat utolso két oszlopaban a mitokondrialis és az Y kromoszoéma haplocsoport
meghatarozasokat tiintettem fel, melyek a fent emlitett SNP szekvencidk leolvasasaval

derithetok ki.

A kovetkezo bekezdésekben a mintakon elvégzett analizisek menetét €s eredményeit szeretném

ismertetni.
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PCA

Elséként a PCA elemzésrél (Principal Component Analysis), magyarul fékomponens-
elemzésrol ejtenék par szot. A genomi PCA egy olyan statisztikai eljaras, melynek célja a
vizsgalt egyének genom Osszehasonlitdsa a szekvenciaik legnagyobb varianciaja alapjan. Ezt
ugy érjik el, hogy a genomi szekvencidkat jellemz0 eredeti valtozokat 1j, szintetikus valtozokra
cser¢ljik, melyeket fokomponenseknek neveziink. Az elsé fokomponens (PC1) a genom
szekvenciak kozotti legnagyobb varianciat jeleniti meg, a masodik tengely a szekvenciak
kozotti maradék legnagyobb varianciat jeleniti meg amely matematikailag fiiggetlen, igy

merdleges az elsé fokomponensre és igy tovabb.

Ennek megfelelden a fokomponensek egy valodi koordinatarendszerben abrazolhatdo pontok
olyan projekcioi lesznek, melyeken a pontok egymashoz viszonyitott tavolsaga a lehetd
legnagyobb és a (k-1)-edik fékomponens mindig meréleges a k-adik fékomponensre. A
moddszer eldnye abban rejlik, hogy a mintdk kozotti legnagyobb genetikai tavolsag tilnyomo

részét az els6 két fékomponens tartalmazza (Patterson, Price, és Reich 2006).

A PCA analizis egy igen érdekes sajatossaga, hogy ha egy kontinens kiilonb6z6é populdcioit
megfeleléen reprezentalva vizsgaljuk, akkor az egyes egyének PCA koordinatai jol
Osszeegyeztethetok a valos foldrajzi koordinataikkal. Ez abbol fakad, hogy az emberek kozotti
genetikai tavolsag aranyos a foldrajzi tavolsagukkal, mivel a hazassagok tobbsége a kozelben
lakok kozott kottetik. Mivel a vizsgalt archaikus genomok jellemzden egy kisebb populaciot
reprezentalnak, a szakirodalomban bevett gyakorlat, hogy el8szor modern genomok
felhasznalasaval szamitjuk ki a PC tengelyeket (egy ,,hatteret” készitiink) és erre vetitjiik rd az
archaikus mintaink adatait. Az igy kapott eredmények igen fontos 6sszefiiggésekre mutathatnak
ra a vizsgalt genomok hasonlosagat és foldrajzi eredetét illetden, teljesen hipotézis fliggetlen

modon.

A mintanként kapott PC adatokbol, R programozassal generaltuk az alabbi PCA abrat (8.abra),

mely az egyedek kozotti genetikai tavolsagokat hivatott szemléltetni.
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8.abra: PCA analizis eredménye (a tengelycimek melletti szazalékok az adott fokomponensen

magyarazott teljes variancia aranyat hivatott megadni)

A 8.abran sziirke korrel jelzett egyedek modern kori genomok, melyek az analizis hatterét
adtak. A zold formak a Karpat-medencei szarmata populaciokat, a lila és kék szinekkel
abrazoltak kozép-azsiai szarmata populacidkat és a tiirkiz, telitett korok a Hodmezdvasarhely
Kenyere-éri lelohelyrdl feltart szarmatdkat jelolik. A PCI1 és PC2 adatok felhasznalasaval
alkotott abra jol szemlélteti, hogy az altalunk mintazott szarmatak genomja a Karpat-medencei

szarmata populaciokéhoz all legkozelebb, mert ugyanoda térképezddnek.

F4 statisztika

Az F statisztika modszertana (Patterson és mtsai. 2012; Reich és mtsai. 2009) a genomok allél
frekvenciainak kiilonbsé gébdl szamitja Ki a ,,k6z6s genetikai sodrodast” (shared genetic drift),
melyb6l kovetkeztet a populaciok kozos evolucios multjara. Elméleti alapja azt feltételezi, hogy

két populacioban a szétvalast megeldzden ugyanazon mutans allélek halmozodtak fel a kozos
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evoluciés mult sordn. A matematikai megkozelitésnek van néhany kikotése egyszerlisitési
célbol: Csak genetikai sodrodassal szamol, nem feltételez szelekciot, kettés mutaciot, sem back
mutaciot. Kimutattak, hogy a human genom SNP (single nucleotide polimorphism) véaltozatok
tulnyomo tobbségére ezek a feltételek a valdsagban is érvényesek (Peter 2016), igy az elenyész6

szamu kivétel az eredményt nem torzitja észrevehetden teljes genom szinten.

Az F4 statisztika egy hipotézis alapt statisztikai analizis, amely négy populacié viszonylataban
vizsgalja az allélfrekvenciak kovarianciajat (Reich és mtsai. 2009). Arra a nullhipotézisre ad
valaszt, hogy leirhato-e egyszerli médon 4 populacié leszarmazasi viszonya egy gyokértelen fa

segitségével.

F4(A,B;C,D)=E(a-b) x (c—d)

Ahol a, b, ¢ és d nem mas, mint A, B, C és D populaciok egyedeiben mért allélfrekvenciak

ugyanazon lokuszra nézve.

Amennyiben a képletben meghatarozott fa topoldgia helyes, tehat A-B és C-D populaciok
talalhatdak egy agon, ugy a miivelet eredménye megkozelitéleg 0 kell, hogy legyen. Ennek az
az oka, hogy ebben az esetben A-B és C-D populaciok k6zos evoliucios multtal rendelkeznek
¢s sok olyan pont lesz a genomjukban, ahol azonos allélokat hordoznak, a miiveletben
meghatarozott kivonasok eredménye sokszor 0 lesz. Ugyanakkor a statisztika eredménye
szignifikansan eltérhet 0-t6l ha a vizsgalt populacioknak a topologiatol eltérd a kozos drift-je,

igy ilyen eredmény esetén elvethetjiik a nullhipotézisiinket (egyszerii topoldgia).

A statisztika alkalmazasanal bevett modszer, hogy a fa topoldgia definidldsa soran az egyik
populaciot egy kiilecsoportként rogzitjikk, mely az dsszes vizsgalt populacioval szimmetrikus
leszarmazasi viszonyban all (ez jellemzdéen egy szubszaharai afrikai populdcio). Ez amellett,
hogy megkonnyiti az eredmények értelmezését, lehetdséget ad arra, hogy a genetikai affinitasok
iranyanak azonositasara. Mivel a kiilcsoporthoz mindenkinek azonos a viszonya, a statisztika
eredménye (szignifikdnsan pozitiv vagy negativ) ramutat a két miiveleti egységben szerepld

populaciok pontos viszonyara.

A moddszer segitségével arra a kérdésre kerestiikk a valaszt, hogy a Kenyere-éri szarmatak
hogyan viszonyulnak a kozép-azsiai steppén feltart szarmatakhoz. A kérdés megvalaszolasara

két hipotézis tesztet futtattunk le F4 statisztikaval.
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9.abra: F4 analizis eredménye

A 9. abra X tengelyén azt mértiik, hogy a vizsgalt szarmata egyéneknek mekkora az abszolut
affinitdsa az Oroszorszagban feltart szarmatdkhoz (STEPPE IA SARM URAL) vagy a helyi
Karpat-medencei népességet reprezentdlo késd neolitikus Lengyel kultira tagjaihoz
(HUN_LN_LGY). Az F4 érték pozitivnak mutatkozik, ha a vizsgalt genomban tébb az olyan
SNP-k szama, ahol azonos allél talalhatdo, mint a steppei szarmata referenciaban, mig
negativnak, ha a helyi referencidval azonos allélok dominalnak. Lathatd, hogy az egyének
tobbsége negativ F4 értéket produkalt, tehat elsddleges affinitasuk a ,,helyi” referencia felé
mutatott, és csak kis szamu egyén — els6 sorban a korai szarmata korszakbol — rendelkezett

dominans steppei szarmata affinitassal.

Az Y tengelyen ellenben azt vizsgaltuk, hogy valtozik-¢ a Karpat-medencei szarmata egyének
steppei szarmata affinitdsa, ha csak olyan lokuszokat vizsgalunk, ahol a ,,helyi” referenciatol

kiilonbozo allélokat hordoznak. Meglepé modon az egyének tobbsége a pozitiv tartomanyba
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esett, tehat a dominans ,helyi” affinitdsan kiviil majdnem mindenki rendelkezik legalabb

marginalis steppei szarmata orokséggel.

A Kenyere-éri temetdben feltart egyének a rendelkezésiinkre all6 Karpat-medencei szarmatak
tobbségéhez hasonld képet mutatnak. Domindns affinitasuk a ,,helyi” referencia fel¢ mutat,
azonban egyértelmiien detektalhat6é benniik egy margindlis, de szignifikdns steppei szarmata

genomi affinitas.

Az egyes egyedek kozotti kapcsolatokat részletesebben az IBD elemzések eredményeibdl
készitett abra szemlélteti, eldtte viszont a vizsgalati modszer alapjait foglalndm Ossze par

szOban.

IBD analizis

Az IBD (ldentity by Descent) analizis a kozos eredetli genom darabok azonositasaval és
méretének vizsgalatdval foglalkozik. A mddszer azon a tényen alapszik, hogy az 6rokitéanyag
generaciordl generdciora haladva rekombindlodik, egy kozos Ostdél orokolt eredeti
kromoszomak egyre kisebb darabokra torve oroklodnek a leszarmazottakban. A rovidiilés
sebességét meg lehet becsiilni, igy az IBD-k méretébdl nagy valdszintisé ggel megallapithato,
hogy hanyszor rekombinalodott, vagyis mikor €lhetett a kzos 0s. A modszer sajatossaga, hogy
igen tavoli rokonok azonositasara is alkalmas, bar a pontos generacids tavolsag 7 generacio
felett mar nem allapithaté meg (Ringbauer és mtsai. 2024). Az archaikus mintak esetén azonban
gyakori, hogy az alacsony lefedettségbdl adodoan hézagok talalhatok a genomban, melyek az
IBD fragmensek azonositasat igencsak megnehezitik. Ebben az esetben a szekvencidk
kiegészitésre szorulnak, melyre lehetdséget ad a genomi imputacio. A folyamat soran az 1000
genom projekt jol jellemzett, modern genomjait hasznaljak referenciaként. A nagyszamu
referencia genom darabkabdl (haplotipusbdl) az archaikus szekvenciabol hianyzo szakaszok
szekvencidja kikovetkeztethetd é€s potolhatd (Rubinacci €s mtsai. 2021). Az imputalast
kovetden az igen alacsony (>0,5-sz6r6s) lefedettségli genomokbol diploid genomokat kapunk,
melyek mar alkalmasak az IBD analizisre. Az IBD vizsgalat képes azonositani a két ember
kozott fennallo geneologiai kapcsolatot, a kozds IBD-k szamat, valamint az IBD fragmensek

hosszanak Osszegét (jellemzoen centiMorganban (cM)) szoktak megadni.

Az IBD analizissel kimutatott rokoni kapcsolatokat graf segitségével lehet abrazolni. A grafon

pontok jelolik az egyes egyéneket, mig két egyén kozott fennalld kapcsolatot egy vonal
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szimbolizalja. A megfelelé matematikai algoritmus segitségével egy graf elrendezhetd ugy,
hogy a vonalak altal reprezentalt 6ssz-IBD hosszok hatarozzak meg a pontok egymashoz

viszonyitott tavolsagat, igy a rokonsagi viszonyok a pontok tavolsagabol konnyen leolvashatok.
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10.4bra: A Hodmezdvasarhely Kenyere-ér mentén feltart egyének IBD kapcsolati haldja.

A 10.abra a Hodmezdvasarhely Kenyere-ér mentén feltart egyének IBD kapcsolati halgjat
mutatja. Az abran minden forma egy embert jelol, alakjuk aszerint valtozik, hogy melyik
populacioba sorolhatok (avar; honfoglald; romai, stb). A Kenyere-éri szarmatak és koztiik
huzhato6 rokonsagot jelolé egyenesek piros szint kaptak, a kiilsé kapcsolatokat pedig feketével
jeloltink. Az egyenesek szineréssége aranyos a két végpontban Iévé egyén kozds IBD
fragmenseinek cM-ben mért hosszaval. A formak mérete a rokonsagi kapcsolataik szamaval
aranyos, emiatt a legtobb rokonsagi kapcsolattal rendelkezd egyének formai a legnagyobbak,
mig a legkevesebbel rendelkez6ké a legkisebbek. A képen olyan egyének vannak feltlintetve,
akik legalabb egy 12cM hosszi kozos IBD szegmensen osztoztak valamely Kenyere-éri
egyénnel. A referencidk egy nagyobb, vaskori mintdkat tartalmazd adatbazisbol lettek

kivalogatva.
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A temetében feltart egyének (vilagoskék, teli pontok) 3 nagyobb csaladi kotelékben
csoportosultak. Melybdl kettd kozvetlen Osszekottetésben is allt a HKB-258-as egyénen
keresztiil. A temetd belsd kapcsolati haloja joval siirlibbnek mutatkozott, mint a korszakbol

rendelkezésiinkre 4116 mas nagyobb temetdké.

A legtobb kiilsé kapcsolatot az azonos kozép szarmata korszakbodl szdrmazo egyénekkel
mutattak, ugyanakkor egészen tavolra mutatd kapcsolatok is detektalhatok voltak. Kiilondsen
igaz ez a HKB-258-as egyénre, aki amellett, hogy a temetd legkiterjedtebb kapcsolati halojaval
rendelkezik, része egy teljes grafnak is, mely tobbek kozott tartalmaz a Népvandorlas koraban,

Bajororszagban feltart german és két Illiridbol szarmazo romai provincidlis egyént is.

Emellett talaltunk olyan egyéneket is, akik csak kdzvetett modon kapcsolodtak a temetdben
feltart mas egyénekhez (HKB-200-p, HKB-257a, HKB-325, HKB-327), sét olyanokat is, akik
egyaltalan nem rendelkeztek IBD kapcsolattal a Karpat-medencébdl rendelkezésiinkre allo

teljes szarmata adatbazist tekintve (HKB-253-p, HKB-325-p).

Kiilonos figyelmet érdemel a HKB-309-es egyén, akit a régészek — feltiind, german jegyeket
hordoz6 mellékletei miatt — egyértelmiien bevandorloként hataroztak meg. A genetikai adatok
ezzel ellentétben azt mutattak, hogy a kozelében eltemetett HKB-254-p egyénnel 171 cM
hossz IBD szakaszon osztoztak, mely egy <7. foku rokonsagi kapcsolattal azonosithat6. Ez
nem meglepd, mivel bar a sirgddrébdl eldkertilt sirtargyak (pl. pajzsdudor; sarkanty(1) alapjan,
egy german stilusban harcolo katona lehetett (Varga 2020), ugyanakkor maga a temetkezés
szarmata jellegzeteségekkel rendelkezett (pl. D-E-i tajolasa sirgodor; korarok jelenléte), amely

azt jelzi, hogy a kozosség befogadta 6t, sét akar eredetileg is a telepiilésrdl szarmazhatott.
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11.4abra: IBD modszerrel felderitett rokonsagi kapcsolatok a megmintazott egyének kozott

A 11. abran kiilonb6z0 szinli egyenesek jelolik az egyes sirokban eltemetett egyének rokonsagi
viszonyait, lila szinekkel az els6 és a masodfokt kapcsolatok, kékkel a harmadfoku, zolddel a
heted foknal kisebb (4-6) és a heted fok feletti kapcsolatok vannak megjelenitve. Az igy

kirajzolodé kapcsolati haloban igen érdekes jelenségek mutatkoznak.

A10. abran is latott 3 csaladi kotelék egyértelmiien elkiiloniil a temetdrészek kozott. A B) jela
temetorészletben talalhatd egy négy tagh csaladmag, két sziilovel (HKB-198 apa ¢és HKB-199
anya), a gyerekeikkel (HKB-195-p; HKB-197) valamint t6bb koréjiik temetkezett tavolabbi
rokonnal (HKB-1-p, HKB-2-p, HKB-225-p). A masik két csalad ugyanakkor a C) jeli
temetOrészletben talalhatd és csak marginalisan, tobb attétellel kapcsoloddik a B) temetdrész
nagyobb csaladjahoz. Ezek koziil az egyik egy harom tagh csalad (HKB-243; HKB-245 és
HKB-246) nagybacsi, apa ¢€s fitl. A masik pedig egy kéttagn (HKB-254-p, HKB-256-p) csalad
masodfoku kapcsolattal, melybe a korabban emlitett HKB-309-es egyén is betagozddik egy
tavolabbi rokoni kapcsolattal. A HKB-243-as egyén lefedettsége nem volt alkalmas az IBD
analizisre, de egy masik rokonsagi fok meghatarozasara alkalmas modszer (Nyerki és mtsai.

2023) egyértelmiien kimutatta kapcsolatat a HKB-245 és HKB-246-os egyénekkel.
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Igen érdekes a HKB-225 egyén helyzete, akit nem tudtunk feltiintetni az abran, mivel
maradvanyait a telepiilés részlet egy szemét tarolasara hasznalt objektumaban talaltak meg. A
telepiilés maradvanyait, ahol az objektum valosziniileg megtalalhato, piros ellipszissel jeloltem
az abran. Ezen egyén végsé nyughelye igen kiilonos tekintve, hogy 7. fok alatti rokonsagi
kapcsolatban allt a HKB-195, HKB-198 és HKB-199-es egyénekkel és 7. fok folotti a
kapcsolata volt a HKB-1, HKB-197 ¢és HKB-258-as mintakkal. Ez azt mutatja, hogy a B)
temetd csaladjanak nagyobb csaladi korébe tartozhatott, valamilyen okbol azonban mégsem

egy rendes sirgddorbe keriilt a teste.

A Kenyere-éri szarmatak belsé kapcsolati haloja mellett a regionalis 0sszekottetéseikre is

kivancsiak voltunk.
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12.abra: A Kenyere-éri leléhely mas temetdkkel valé IBD kapcsolatainak dbrazolasa

A 12. abran az lathat6, hogy mennyi a Kenyere-ér mentén feltart egyének normalizalt
kapcsolatainak szama mas temetokbdl szarmazd egyénekkel. Az oszlopok feletti szamok az
adott temetdbdl szdrmazd mintdk szamat jelolik, az dbran csak a 3-nal tobb egyént tartalmazo

temetoket vizsgaltuk.

Lathat6, hogy a Kenyere-éri szarmatak a legtobb kapcsolatot a Piispokladany kiilteriiletén
(SARM_PLG), a Mako kozelében (SARM_MI1J), valamint a kecskeméti Mercedes gyar épitése
soran (SARM_KM) feltart szarmatakkal mutattak. Ez igen érdekes eredmény tekintve, hogy
mind Kecskemét, mind Piispokladany relative messze taldlhatdé Hodmezdvasarhelytol.
Ugyanakkor a kozeli Hodmezdvasarhely — Fehérté (SARM_HVF), Apatfalva (SARM_AND),
Kiskundorozsma (SARM KDS) vagy Csanddpalota (SARM_CSO) joéval alacsonyabb

kapcsolat szamot mutattak.
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Diszkusszio

A genetikai vizsgalatok soran az én feladatom volt a kivalasztott csontok el6készitése és
emésztése, amely minden esetben megtortént, a DNS kivonast par minta esetében meg kellett
ismételni, de végiil minden leletbdl sikeriilt elegendé DNS-t kivonnom. A konyvtarkészitésben
IS kdzremiikodtem, amely megfelelé mindségli szekvenald konyvtarakat eredményezett. Az
egyes maradvanyokbol kinyert endogén DNS mennyisége igen valtozonak bizonyult, ez
azonban sokkal inkébb a sirok és a csontok valtozdé megérzddésének tudhatd be, mintsem a
munka hanyag minéségének. A temet6ben feltart 28 emberi maradvanybol 22 esetben sikeresen
hajtottunk végre teljes genom szintli szekvenalast. Az atlagos lefedettség 6si szekvencidkhoz

mérten igen magasnak mutatkozott, mig a mintak szennyezettsége elhanyagolhato volt.

A Hodmezévasarhely Kenyere-éri  lelohelyen feltart sirok tulajdonsagai, sirtargyai
egyértelmiien mutatjak, hogy a telepiilést szarmata kulturajo emberek laktdk. A PCA
eredmények alapjan a HodmezOvasarhely Kenyere-éri mintak jol beillesztheték voltak a
rendelkezésiinkre all6 Karpat-medencei szarmatak genetikai képébe (8. abra). Ennek az
closzlasnak is a magjaban csoportosultak, kozottik nem talaltunk genetikailag nagyon

elkiiloniilé egyéneket (outlier-eket).

Az F4 statisztika eredményei alapjan a Kenyere-éri szarmatdk hasonld képet mutatnak
kortarsaikhoz. Dominans affinitdsuk a romai kort megel6z6 Karpat-medencei populaciok felé
mutatott, azonban még mindig kimutathat6 benniik egy kicsi, de szignifikans steppei 6rokség.
Ennek megfeleléen a genetikai adatok megerdsitették a régészeti feltételezéseket, miszerint a
vizsgalt mintaink - korszak tobbi szarmatdjahoz hasonldan - leszarmaztathatok az I. szazad

elején a kozép-azsiai steppérdl az Alfoldre érkezé szarmata nomadoktol.

Az IBD adatok alapjan a temet6ben 3 nagyobb csaladi halozat volt megfigyelhetd. A leldhely
belsd kapcsolati haloja siirlinek mutatkozott, majdnem minden egyén rendelkezett legalabb egy
IBD kapcsolattal a temetd egy masik egyénével. Ez azt mutatja, hogy a Kenyere-ér mentén
feltart telepiilés valdban egy szorosan kapcsolt, kis kozOsség tagjait rejtette. A temetd
kiterjettebb kapcsolati halojat tekintve jol beagyazhatdé a Karpat-medence szarmata
népességebe. A legtobb kapcsolatot az azonos korszakbol szarmazé kozép szarmata egyénekkel

mutattak.
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A temetdnkként kapcsolati szamok kiemelik a Karpat-medencében a szarmata korszakban
jelenlévd nagy mobilitast, tekintve, hogy a Kenyere-€ri egyének tobb kapcsolatot mutattak

egészen tavoli szarmata telepiilések felé, mint a kdzvetleniil szomszédos telepiilések iranyaba.

Ezen leldhely archeogenetikai feldolgozasaval a Karpat-medencei szarmatak genetikai
adatbazisa nagy mértékben bdoviilt, mely fontos azok szdrmazasanak és rokonsagi
viszonyaiknak, tovabba a Karpat-medence kiilonb6z6 korti népeivel valo kapcsolatuk

kimutatasahoz.
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