
 

 

680 
 

Gáspár Róbert (Pécs)  

Az ázsiai hunok apai vonalú leszármazása 

és azok lehetséges kapcsolatai a kelet-

ázsiai nyelvcsaládok mai népességével…   
 

 

Jelen dolgozat az ázsiai hunokkal (xiongnuk) kapcsolatos eddigi Y-kromoszóma 

vizsgálatokat foglalja össze a kínai Longli Kang (Tibeti Egyetem) és munkatár-

sai 2013-ban készített összefoglaló munkáján keresztül. 

 

A Han kori Kína legnagyobb népességű északi szomszédját Kr. u. 5. száza-

dig bezárólag az ázsiai hunok alkották. A hunok nyelvi hovatartozása máig sem 

tisztázott megnyugtatóan, a beszélt nyelvük kapcsán a következő lehetséges 

nyelvek, nyelvcsaládok merültek fel eddig: uráli, altáji, indoeurópai, illetve je-

nyiszeji nyelvek.  

A régésztileg hun eredetűnek azonosított sírokból kinyert ásatag minták a 

2000-es évek elejétől állnak egyre nagyobb számban a kutatók rendelkezésére. 

Az ezekre alapozott archeogenetikai adatok a kutatók számára kijelöltek egyfaj-

ta lehetséges megközelítést, támpontot a fenti nyelvészeti kérdés megválaszolá-

sához.  

A xiongnu csontokból eddig kinyert, az apai vonalú leszármazást feltáró Y-

kromoszóma mintázatok a következő haplocsoportokba sorolhatók: Q (M242), 

N1C (Tat-C), C (M130), valamint az elsősorban Nyugat-Eurázsiára jellemző 

R1a1. Longli Kang és munkatársai 3 új minta elemzésével egészítették ki a ko-

rábbi vizsgálatokat. A Kína északi részében, Hszincsiang-Ujgur Autonóm Terü-

leten található barköli lelőhelyről származó fosszilis minták egységesen a Q 

(M3) haplocsoporthoz tartoztak. A kutatók a korábbi eredmények összesítése 

alapján megállapították, hogy az eddig feltárt ősi hun minták túlnyomó többsége 

a Q haplocsoportra jellemző mutációkat hordoznak.  

 

A Q haplocsoport kb. 17-31 000 évvel ezelőtt jelent meg Dél-
Szibériában valószínűleg az Altáj környezetében. Még a jégkorszak 
vége előtt a génmarker hordozói voltak azok, akik előszőr átkeltek az 
észak-amerikai kontinensre, így az amerikai őslakos indiánok túl-
nyomó része Q (Q1a2a1a1(M3)) alcsoportba tartozik. A Q többi al-
csoportja azonban Eurázsia keleti felén terjedt el szélesebb körben. 
Alacsony európai előfordulását az avarokkal és a türk népekkel hoz-
zák kapcsolatba a kutatók. 
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Mivel a Q nyaláb a jenyiszeji és az amerikai indián népességeknél éri el ma-

ximumát, felvetődik, hogy az ázsiai hunok esetleg a jenyiszeji nyelvek valame-

lyikét beszélhették, amit arra alapoznak, hogy Kelet-Ázsia apai leszármazási 

vonalai viszonylag jól társíthatók a különböző nyelvek rokonsági kapcsolati 

rendszeréhez (nyelvi családfa). 

 

  

Az Y-kromoszóma leszármazási vonalak alapján 4 hipotetikus nyelvcsalád 

párosítást állítottak fel a kutatók: 1. ausztronéz—tai-kadai, 2. mon-khmer—

hmong-mien, 3. sino-tibeti—uráli, jenyiszeji-paleoszibériai. A nyelvészek meg-

állapítása szerint 2-4000 évvel ezelőtt a tai-kadai, hmong-mien, a sino-tibeti és a 

jenyiszeji nyelvek átalakultak ún. kontúr tónusos nyelvekké, ami által élesen 

elkülönültek a többi négy nyelvtől. Feltételezhető, hogy miután a hunok a jenyi-

szeji család tagjává váltak, ez a négy tonális nyelvet beszélő népesség – a nyelvi 

átalakulás során – széttelepült (széttelepítették) a mai Kína belső területein, ami 

által létrejöttek a ma tapasztalt nyelvi állapotok. Longli Kang szerint valamilyen 

még nem ismert társadalmi esemény, vagy „biológiai tényező” idézte elő ezt az 

átalakulást a fenti korszakban, de a felvetés bizonyítása még további nyelvi és 

genetikai kutatásokat igényel. 

 

 

        1. ábra. Az ázsiai hun fosszilis minták               2. ábra. Nyelvi viszonyok a mai Kelet-            
                         lelőhelyei.                                                              Ázsiában. 
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A Q1a2a1a1 (M3) az amerikai indiánok legjelentősebb haplocsoportja. Kü-

lönleges eredmény, hogy az egyik barköli mintának – mely a legnagyobb való-

színűség ebbe a Q1a2a1a1 (M3) csoportba tartozik – az STR mintázata legin-

kább egy amerikai őslakos Argentínában felfedezett mintájához áll a legköze-

lebb. 

 

 

 

 

A hasonlóság jelzi, hogy az amerikai indiánok és a hunok ősei valószínűleg 

közös felmenőkkel rendelkezhettek a régmúltban. Az ázsiai etnikumok közül 

ugyanakkor főleg a jenyiszeji népességek között domináns a Q haplocsoport, 

ami alapján Kang és társai feltételezik, hogy a hunok jenyiszeji nyelvet beszél-

hettek, mely teóriát az is erősít, hogy a hun nyelvemlékek és a jelenlegi jenyi-

szeji nyelvek között több azonos jelentésű szót is azonosítottak már. Ha valóban 

igaznak bizonyul, hogy a hunok nyelve a jenyiszeji nyelvek közé tartozott, ak-

kor a jenyiszeji nyelvcsalád volt a legnagyobb nyelvi közösség a sino-tibeti 

nyelvet beszélő népektől északra eső területeken egészen a neolitikumtól a Kr. 

u. 5. századig bezárólag, ami jelentős befolyást gyakorolhatott a korai kínai kul-

túra fejlődésére is. 

 

Egy másik vizsgálat során – szintén Barkölben – 12 hun mintát tipizáltak. 

Az összes minta a Q haplocsoportba esett. A genetikai újlenyomatokat a Q*, Q 

(M3), Q1a és Q1b haplocsoportokba sorolták be, ami jelzi az ázsiai hun népes-

ség nagyfokú genetikai sokszínűségét és egyben összetett történetét is. A koráb-

bi hun lelőhelyek (Pengyang, Egyin Gol) mintáit feldolgozó tanulmányokban 

szintén nagy gyakorisággal fordult elő a Q haplocsoport és csupán az egykori 

Xiongnu Birodalom északi határa mentén lévő területekről (Duuring Nars, 

Egyin Gol) származó minták között fordult elő eddig más Y-kromoszóma hap-

locsoport: C, N és R nyalábok. Ez a mintaeloszlás is azt jelzi, hogy a Q marker 

volt az uralkodó genetikai nyaláb a xiongnuk között (lásd 1. táblázat). 

 

 

 

Az Y-kromoszóma esetében a haplotípus meghatározása a DNS 
adott helyén található 1-4 db ismétlődésből álló szekvenciaszaka-
szok alapján történik (short tandem repeat rövidítve: STR). Az is-
métlődés mennyiségét számmal jelölik, minél több ilyen ismétlődő 
szekvencia szakaszt vizsgálnak meg, annál pontosabban azono-
sítható be a vizsgálat férfi. Az STR-ek összessége határozza meg 
a haplotípust, mely elsősorban az adott haplocsoporton belüli to-
vábbi rendszerezést segíti elő. 
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A korai történeti időkben, az ősi kínai kultúrára alapvetően négy népcsoport 

gyakorolt hatást: a tai-kadai, a hmong-mian, a sino-tibeti és a jenyiszeji. Érdekes 

módon csak ezek a nyelvek alakultak át kontúr tónusos nyelvekké, úgyhogy né-

pességeik ugyanakkor megőrizték eltérő genetikai jellegzetességeiket.  Kang 

szerint léteznie kell valamilyen genetikai tényezőnek, amely a genetika területén 

is utal erre az átalakulásra. Lehet, hogy a megoldás kulcsa a hunok jelentik? A 

vizsgálatba bevonható minták számának növelésével remélhetőleg választ kap-

hatunk a kérdésre. 

 

 

 

 

 

 

A táblázatban szereplő R1a1 haplocsoport jelenlétét ma kurió-
zumnak tekinthetjük. Ma elsősorban Kelet-Európában, illetve 

India északi régióiban és Pakisztánban éri el maximumát. Ere-
dete a haplocsoportok közül talán a legvitatottabb, sokan az 

indoeurópai nyelvet beszélő népességek markerének tartják. A 
Duuring Nars lelőhelyen talált R1a1 mintát a kutatók a nyugat-
szibériai szkítáktól, vagy a kurgán kultúra népességéből szár-

maztatják, a férfi anyai vonala ugyancsak nyugat-eurázsiai 
eredetű DNS mintázatot mutat. 
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És végül pár megállapítás az ázsiai hun és a magyar mintákról. 
A Q haplocsoport előfordulása a mai magyar nyelvű populációkban az eddigi eredmé-
nyek alapján a következőképpen alakul Pamjav Horolma és munkatársai összefoglalója 
szerint:  

Magyarországi mintákban: 0,3% 
Székelynél: 1,1 % 
Csángóknál: 3,2 % 
Összes publikált magyar mintában: 1,0%. 

A fentiek alapján nyilvánvaló, hogy az ázsiai hunokra jellemző fő genetikai komponens 
alacsony gyakoriságú a mai magyar népességekben és megközelítőleg hasonló frek-
venciával mutathatjuk ki, mint a többi európai populációk esetében.  
Ugyanakkor figyelemre méltó eredmény, - tehát további kutatást érdemelne, - hogy a 
magyar Family Tree projekt keretében a székelyek között több mint 4 %-os gyakoriság-
gal mutatták ki a Q1a1b alcsoportot (Pamjav 2016.). Bár ez nem feltétlenül a hunokhoz 
köthető marker, de mivel a magyar nyelvű populációk között ugyancsak a székelyeknél 
a legnagyobb arányú a hunoknál is jelenlévő N1C (Tat-C) génjelző, ez akár egy további 
kutatási irányt jelenthet, azzal a megjegyzéssel, hogy a kutatók a jelenlegi eredmények 
alapján kizárólagosan az uráli népességekhez kötik a Tat markert, mely viszont az 
egyn-gol-i mintákon kívül a honfoglaló magyaroknál is megjelenik. A mai népesség re-
gionális vizsgálata, az ásatag mintaszám növelése és esetleg azok haplotipizálása se-
gíthet majd a felvetés tisztázásában, ami talán új megközelítésbe helyezi a székelyek 
erős hun hagyományát is. 

               3. ábra. A Q haplocsoport leszármazási fája, kiemelve az ebbe a csoportba tartozó 
ázsiai hun minták eloszlását. 
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