Gaspar Robert (Pécs)

Az azsiai hunok apai vonala leszarmazasa
és azok lehetséges kapcsolatai a kelet-
azsiai nyelvcsaladok mai népességével...

Jelen dolgozat az dzsiai hunokkal (xiongnuk) kapcsolatos eddigi Y-kromoszoma
vizsgalatokat foglalja ossze a kinai Longli Kang (Tibeti Egyetem) és munkatar-
sai 2013-ban készitett dsszefoglalé munkdjan keresztiil.

A Han kori Kina legnagyobb népességii €szaki szomszédjat Kr. u. 5. szaza-
dig bezéarolag az azsiai hunok alkottdk. A hunok nyelvi hovatartozasa maig sem
tisztazott megnyugtatoan, a beszelt nyelviikk kapcsan a kovetkezd lehetséges
nyelvek, nyelvcsaladok meriiltek fel eddig: urali, altaji, indoeurodpai, illetve je-
nyiszeji nyelvek.

A régésztileg hun eredetlinek azonositott sirokbol kinyert asatag mintak a
2000-es évek elejétdl allnak egyre nagyobb szamban a kutatok rendelkezésére.
Az ezekre alapozott archeogenetikai adatok a kutatok szamara kijeloltek egyfaj-
ta lehetséges megkdzelitést, tampontot a fenti nyelvészeti kérdés megvalaszola-
sahoz.

A xiongnu csontokbo6l eddig kinyert, az apai vonalu leszdrmazast feltaro Y -
kromoszoma mintdzatok a kovetkezd haplocsoportokba sorolhatok: Q (M242),
N1C (Tat-C), C (M130), valamint az els6sorban Nyugat-Eurazsiara jellemzo
Rlal. Longli Kang és munkatérsai 3 0j minta elemzésével egészitették ki a ko-
rabbi vizsgélatokat. A Kina északi részében, Hszincsiang-Ujgur Autonom Terti-
leten taldlhato barkoli leléhelyrdl szarmazo fosszilis mintdk egységesen a Q
(M3) haplocsoporthoz tartoztak. A kutatok a korabbi eredmények Osszesitése
alapjan megallapitottak, hogy az eddig feltart 6si hun mintak tulnyomo tobbsége
a Q haplocsoportra jellemzd mutacidkat hordoznak.

A Q haplocsoport kb. 17-31 000 évvel ezelétt jelent meg Dél-
Szibériaban valdszinlleg az Altaj kbrnyezetében. Még a jegkorszak
vége elbtt a génmarker hordozoi voltak azok, akik el6szér atkeltek az
eészak-amerikai kontinensre, igy az amerikai 0slakos indianok tul-
nyomo resze Q (Q1a2a1ai1(M3)) alcsoportba tartozik. A Q tobbi al-
csoportia azonban Eurazsia keleti felen terjedt el szélesebb kérben.
Alacsony eurépai el6fordulasat az avarokkal és a tiirk népekkel hoz-
zak kapcsolatba a kutatok.
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Mivel a Q nyalab a jenyiszeji €s az amerikai indian népességeknél éri el ma-
ximumat, felvetddik, hogy az dzsiai hunok esetleg a jenyiszeji nyelvek valame-
lyikét beszélhették, amit arra alapoznak, hogy Kelet-Azsia apai leszarmazasi
vonalai viszonylag jol tarsithatok a kiilonb6zd nyelvek rokonséagi kapcsolati
rendszeréhez (nyelvi csaladfa).
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1. abra. Az azsiai hun fosszilis mintak 2. abra. Nyelvi viszonyok a mai Kelet-
lel6helyei. Azsiaban.

Az Y-kromoszoma leszarmazasi vonalak alapjan 4 hipotetikus nyelvcsalad
parositast allitottak fel a kutatok: 1. ausztronéz—tai-kadai, 2. mon-khmer—
hmong-mien, 3. sino-tibeti—urali, jenyiszeji-paleoszibériai. A nyelvészek meg-
allapitasa szerint 2-4000 évvel ezel6tt a tai-kadai, hmong-mien, a sino-tibeti és a
jenyiszeji nyelvek atalakultak Gn. kontur tonusos nyelvekké, ami altal élesen
elkiiloniiltek a tobbi négy nyelvtol. Feltételezhetd, hogy miutan a hunok a jenyi-
szeji csalad tagjava valtak, ez a négy tonalis nyelvet besz¢éld népesség — a nyelvi
atalakulas soran — széttelepiilt (széttelepitették) a mai Kina belsd teriiletein, ami
altal 1étrejottek a ma tapasztalt nyelvi allapotok. Longli Kang szerint valamilyen
még nem ismert tarsadalmi esemény, vagy ,,biologiai tényezd” idézte eld ezt az
atalakulast a fenti korszakban, de a felvetés bizonyitdsa még tovabbi nyelvi €s
genetikai kutatasokat igényel.
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A Qla2alal (M3) az amerikai indidnok legjelentésebb haplocsoportja. Kii-
l6nleges eredmény, hogy az egyik barkoli mintdnak — mely a legnagyobb valo-
szinlis€g ebbe a Qla2alal (M3) csoportba tartozik — az STR mintazata legin-

kabb egy amerikai 6slakos Argentinaban felfedezett mintdjahoz all a legkoze-
lebb.

Az Y-kromoszoma esetében a haplotipus meghatarozasa a DNS
adott helyén talalhato 1-4 db ismétlédesbdl allo szekvenciaszaka-
Sszok alapjan térténik (short tandem repeat réviditve: STR). Az is-
meétlédes mennyiségét szammal jelblik, minél tobb ilyen ismétlédo
szekvencia szakaszt vizsgalnak meg, annal pontosabban azono-
sithato be a vizsgalat ferfi. Az STR-ek 6sszessege hatarozza meg
a haplotipust, mely elsésorban az adott haplocsoporton beliili to-
vabbi rendszerezést segiti elb.

A hasonlosag jelzi, hogy az amerikai indianok €s a hunok dsei valdsziniileg
kozos felmenokkel rendelkezhettek a régmultban. Az azsiai etnikumok koziil
ugyanakkor foleg a jenyiszeji népességek kozott dominans a Q haplocsoport,
ami alapjan Kang és tarsai feltételezik, hogy a hunok jenyiszeji nyelvet beszél-
hettek, mely teoriat az is erdsit, hogy a hun nyelvemlékek és a jelenlegi jenyi-
szeji nyelvek kozott tobb azonos jelentésii szt is azonositottak mar. Ha valéban
igaznak bizonyul, hogy a hunok nyelve a jenyiszeji nyelvek kozé tartozott, ak-
kor a jenyiszeji nyelvcsalad volt a legnagyobb nyelvi kdzosség a sino-tibeti
nyelvet beszéld népektdl északra esd teriileteken egészen a neolitikumtol a Kr.
u. 5. szazadig bezarolag, ami jelentds befolyast gyakorolhatott a korai kinai kul-
tura fejlédeésére is.

Egy masik vizsgalat soran — szintén Barkolben — 12 hun mintat tipizaltak.
Az 0sszes minta a Q haplocsoportba esett. A genetikai Ujlenyomatokat a Q*, Q
(M3), Qla ¢s Q1b haplocsoportokba soroltdk be, ami jelzi az azsiai hun népes-
ség nagyfoku genetikai sokszinlis€gét €s egyben Osszetett torténetét is. A korab-
bi hun lel6helyek (Pengyang, Egyin Gol) mintéit feldolgoz6 tanulmanyokban
szintén nagy gyakorisaggal fordult el a Q haplocsoport és csupan az egykori
Xiongnu Birodalom északi hatira mentén lévd teriiletekrél (Duuring Nars,
Egyin Gol) szarmazé mintak kozott fordult elé eddig mas Y-kromoszoma hap-
locsoport: C, N és R nyalabok. Ez a mintaeloszlés is azt jelzi, hogy a Q marker
volt az uralkod6 genetikai nyalab a xiongnuk kozott (1asd 1. tablazat).
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1. Téblazat: A 2017-ig publikalt 25 dzsiai-hun (xiongnu) minta 6sszesité tablazata:

Minta A N C Q R Publikacio
lel6helye mintak N1ic c c3 Q Q1lala1l Qla* Q1b | Q1a2alal | R1a1
becsllt | (Tat-C) | M130 M242 M120 nem Q1lail- M378 M3
kora M120, nem
Q1alb-M25,
nem Q1a2-M3
2300- Keyser-
EGYIN-GOL 1800 2 1 1 Tracqui, C
(2004)
DUURLIG 2300- 1 1 K. Kim 2010
NARS 1900
2500 Yong-Bin
PENGYANG 4 Zhao 2010
2200- Lihongijie
BARKOL TEE 2 6 4 2012
2200- Longli Kang
BARKOL | “i900 : 2013,
Mintak
szama 2 1 1 3 4 6 4 3 1
dsszesen

A tablazatban szerepl6 R1a1 haplocsoport jelenlétét ma kurio-
zumnak tekinthetjiik. Ma elsésorban Kelet-Eurépaban, illetve
India északi régioiban és Pakisztanban éri el maximumat. Ere-
dete a haplocsoportok kéziil talan a legvitatottabb, sokan az
indoeuropai nyelvet beszélé népessegek markerének tartjak. A
Duuring Nars lel6helyen talalt R1a1 mintat a kutatok a nyugat-
Szibériai szkitaktol, vagy a kurgan kultura népességebdl szar-
maztatjak, a férfi anyai vonala ugyancsak nyugat-eurazsiai
eredetii DNS mintazatot mutat.

A korai torténeti id6kben, az 6si kinai kulturara alapvetden négy népcsoport
gyakorolt hatast: a tai-kadai, a hmong-mian, a sino-tibeti és a jenyiszeji. Erdekes
moddon csak ezek a nyelvek alakultak at kontir tonusos nyelvekké, ugyhogy né-
pességeik ugyanakkor megdrizték eltérd genetikai jellegzetességeiket. Kang
szerint léteznie kell valamilyen genetikai tényezdnek, amely a genetika teriiletén
is utal erre az 4talakulasra. Lehet, hogy a megoldés kulcsa a hunok jelentik? A
vizsgéalatba bevonhatd mintdk szaméanak novelésével remélhetdleg valaszt kap-
hatunk a kérdésre.
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3. abra. A Q haplocsoport leszarmazasi faja, kiemelve az ebbe a csoportba tartozo
azsiai hun mintak eloszlasat.

Es végiil pér megéllapitas az azsiai hun és a magyar mintakrol.
A Q haplocsoport eléfordulasa a mai magyar nyelvii populaciokban az eddigi eredme-
nyek alapjan a kévetkezbképpen alakul Pamjav Horolma és munkatarsai 6sszefoglaldja
szerint:

Magyarorszagi mintakban: 0,3%

Székelynél: 1,1 %

Csangoknal: 3,2 %

Osszes publikalt magyar mintaban: 1,0%.
A fentiek alapjan nyilvanvald, hogy az azsiai hunokra jellemzé fé6 genetikai komponens
alacsony gyakorisagu a mai magyar népességekben és megkézelitéleg hasonlo frek-
venciaval mutathatjuk ki, mint a tébbi europai populaciok eseteben.
Ugyanakkor figyelemre mélté eredmeény, - tehat tovabbi kutatast érdemelne, - hogy a
magyar Family Tree projekt keretéeben a szekelyek kbzott tobb mint 4 %-o0s gyakorisag-
gal mutattak ki a Q1a1b alcsoportot (Pamjav 2016.). Bar ez nem feltétleniil a hunokhoz
kétheté marker, de mivel a magyar nyelvi populaciok k6zétt ugyancsak a szekelyeknél
a legnagyobb aranyu a hunoknal is jelenlévé N1C (Tat-C) génjelzd, ez akar egy tovabbi
kutatasi iranyt jelenthet, azzal a megjegyzéssel, hogy a kutatok a jelenlegi eredmények
alapjan kizarélagosan az urali népességekhez kbtik a Tat markert, mely viszont az
egyn-gol-i mintakon kivil a honfoglaldo magyaroknal is megjelenik. A mai népesség re-
gionalis vizsgalata, az asatag mintaszam névelése és esetleg azok haplotipizalasa se-
githet majd a felvetés tisztazasaban, ami talan uj megkézelitésbe helyezi a székelyek
er6s hun hagyomanyat is.

684



Felhasznalt szakirodalom

1.

Keyser-Tracqui C et al. (2003) Nuclear and mitochondrial DNA analysis
of a 2,000-year-old necropolis in the Egyin Gol Valley of Mongolia,
American Journal of Human Genetics 2003 August; 73(2): 247-260.
Keyser-Tracqui C et al. (2004) Does the Tat polymorphism originate in
northern Mongolia, International Congress Series Volume 1261, April
2004, Pages 325-327.

Kim K. et al. (2010) A western Eurasian male is found in 2000-year-old
elite Xiongnu cemetery in Northeast Mongolia. Am J Phys Anthropol.
2010 Jul;142.

Li Hongjie (2012) Y-Chromosome Genetic Diversity of the Ancient
North Chinese populations, Jilin University-China

LL. Kang et al. (2013) Y chromosomes of ancient Hunnu people and its
implication on the phylogeny of East Asian linguistic families, ASHG
2013 Annual Meeting Evolutionary and Population Evolutionary and Po-
pulation Genetics No Genetics, No. 2041.

Pamjav Horolma — Fehér Tibor — Németh Endre — Csaji Laszlo6 Koppany
(2016) Genetika ¢€s Ostorténet, A magyarok és mas eurazsiai népek multja
a genetikai adatok fényében, Napkut Kiado6 2016.

Zhao et al. (2010) Ancient DNA from nomads in 2500-year-old archeo-
logical sites of Pengyang, China. Yong- Journal of Human Genetics 26
February 2010.

685





