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Bernert Zs., Fehér T., Varga D., Székely G., Németh E.: Testimony from the Bones of
Hungarian King Béla III — Origins of the Arpid Dynasty. The role of applications based on
machine learning is continuously growing in the industry, health sector/bioinformatics and
scientific research. American researchers published a bit more than 10 years ago the first machine
learning algorithms, which were able to safely predict Y-SNP based haplogroups from Y-STR data.
The goal of the present study was to predict with machine learning algorithms the SNP-based
subgroup of three ancient DNA samples (King Béla IlI and two Khazar samples) belonging to Y-
DNA Haplogroup R1a, in order to predict their geographic origin and mutual genetic relatedness
more accurately. This is the first study applying machine learning algorithms for researching
Hungarian prehistory.

Based on the Y-STR haplotype of King Béla III, we estimated with the machine learning algorithm
in the first step that he belonged to the R1a-Z93 subgroup that is most common among Indo-Iranic
and Turkic speaking peoples. The second step predicted that King Béla Il belonged to the Z2123
subgroup of R1a-Z93. The Phylogenetic analysis showed King Béla IIT most likely belonged to the
relatively rare YP451+ YP449- subgroup of 22123, which practically only appears in the North
Caucasus, especially among Karachays and Balkars.

Based on our results, we could hypothetically conclude that the Arpdd Dynasty has common origin
with one ethnic component of the Karachay people.

In our study we proved that it is possible to increase the accuracy of Y-DNA haplogroup prediction
of historical aDNA samples with mathematical methods using contemporary Y-STR haplotypes.
With the help of this method, larger historical aDNA studies could save a lot of research funds and
DNA carrying out tailored deep SNP-testing of samples instead of using general SNaPshots.
Keywords: Physical anthropology; Archaeogenetics; Machine learning; Y-SNP prediction;
Y-STR; Gradient boosting; Arpdd Dynasty; King Béla Ill; Hungarian ethnogenesis.

Bevezetés

A magyar kiralyok, kirdlyndk, féemberek és csaladtagjaik legfontosabb temetkezési
helye évszazadokig a székesfehérvari kiralyi bazilika volt, amelynek szervezett kirablasa
1543-ban, a varos torok megszallasaval kezdodott el. A mintegy masfél évszadzados torok
hodoltsag alatt az épiilet romba dolt, kéanyagat fehérvari épitkezéseken hasznaltak fel.

1848. december 5-én foldmunkak soran két, vorosmészko-lapokbol Osszeallitott
sirkamrara bukkantak, amelyekben III. Béla kirdly és elsé felesége, Anna kiralynd
csontvaza nyugodott. Ma a Budavari Nagyboldogasszony Templomban talalhatok
maradvanyaik, amelyek az egyetlen hiteles és természettudomanyos modszerekkel
vizsgalt képviseldi az egykori Arpad-haznak.
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Almos fejedelem és leszdrmazottai meghatarozo szerepet toltdttek be a korai magyar
torténelemben. A honfoglalas sikere, a keresztény magyar allam megalapitasa és elsé 300
éve elvalaszthatatlanul 6sszefonédik e dinasztiaval, amelyet — joval késébb — Almos fiarél
Arpad-haznak neveztek el. Erthetd, hogy az antropologusok és tjabban a genetikaval
foglalkoz6 szakemberek egyarant nagy figyelmet forditottak — I. Laszl6 koponyaereklyéje
mellett — az egyetlen hiteles Arpad-hazi kiraly maradvényainak vizsgalatara. A
kozelmultban publikalta egy nemzetkdzi kutatocsoport III. Béla Y-STR haplotipusat és
Y-SNP haplocsoportjat (Olasz és mtsai 2018). A jelen tanulmany célja III. Béla
alcsoportjanak meghatarozasa a publikalt haplotipus alapjan a gépi tanulds és
filogenetikai elemzések eszkdztaraval.

Kutatasi el6zmények

Az 1172 és 1196 kozott uralkodo III. Béla kirdly csontmaradvanyait a megtalalasuk
ota eltelt 170 évben szamos alkalommal vizsgaltdk jeles orvosok, antropoldogusok és
egyéb szakértdk, koztik az elsé magyar antropolégus professzor Tordk Aurél (Torok
1894). A csontokrol masolat, koponyajardl arcrekonstrukcio is késziilt (Skultéty 2008). A
maradvanyokat elemzd kutatok tobb szaz oldal terjedelmil irdsai a kovetkezdképpen
foglalhatok 6ssze.

II1. Béla kiraly testmagassaga meghaladta a 190 centimétert. Agykoponyaja hosszu és
széles, ez alacsony koponyaboltozattal és a szemoldokiva mdogott beszikiild
homlokcsonttal parosul, utobbiak a mongoloid koponyak jellegzetességei. Az arckoponya
magas ¢és széles, az orr keskeny (1. dbra). A nagy, kerek szemiireg ¢és a fels6 allcsont
elédomborod6 orrcsonti nyulvanya szintén a mongoloid nagyrassz Orokségeként
értékelhetd. Szamos iziileti kopas, a bal hiivelykujj torése és enyhe porckorongsérv
arulkodik a kiraly fizikai aktivitasarol. A sériilések koziil el kell kiiloniteni a koponyateton
megfigyelhetd 8-9 milliméter atmérdji jelképes trepanaciot, amely szakralis céli
szandékos beavatkozas volt (Ery és mtsai 2008). A jelképes koponyalékelés a felnétt
férfiak és n6k kozott a honfoglald magyarsag korében mintegy 13% gyakorisaggal fordult
eld (Bernert és mtsai 2006). Az Arpad-korban a csontmaradvanyok tantsaga szerint a
szokas lassan eltlinik.

III. Béla kirdly archeogenetikai vizsgalatdnak eredményeit egy nemzetkozi
kutatocsoport publikalta (Olasz és mtsai 2018). A friss kutatasi adatokbol egyelére annyit
tudhattunk meg, hogy III. Béla kiraly a Skandinaviatol Indiaig terjedd hatalmas foldrajzi
savban kifejezetten gyakori R1la haplocsoportba tartozik (Underhill és mtsai 2015). Ez
genetikai szempontbol fontos és nem is meglepd eredmény. Az Arpadok apai vonala
eredetének — torténelmileg is értelmezhetd — feltérképezésében nem lehet megkeriilni az
R1a haplocsoport alcsoportokra finomitasat. Az alcsoportok esetében altaldban mar van
elegendé adat ahhoz, hogy megallapitsuk azok mely kisebb régidkra, népcsoportokra
jellemzoek (Underhill és mtsai 2015).

A jelen tanulméanyban tehdt egyetlen, bar a magyar Ostorténet szempontjabol
kiemelten fontos csalad apai vonalanak eredetével kapcsolatos kérdésekre keresiink
valaszokat. A kérdéseket és a valaszokat egyarant a DNS alapi genetika nyelvén
fogalmazzuk meg. Témank korlatainak megfeleléen nem is toreksziink a magyar és mas a
magyarsag kialakuldsaban szerepet jatszo etnikai csoportok kialakulasaval foglalkozo
genetika tanulmanyok teljes korli bemutatasara. Mindenesetre felvillantunk néhany
fontosabb populacidgenetikai eredményt az elmult évtizedbdl. Kétségteleniil a
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legizgalmasabb eredmények nagy, nemzetkdzi projektekben sziilettek. Régota
megoldatlan vagy nyitott tarsadalomtudomanyi kérdések megvalaszolasa érdekében
fogtak vallatora az emberi génalloményt ezekben a kiilsnosen izgalmas kutatasokban. igy
a korai indoeuropaiak, az uraliak és torok népek genetikai allomanyanak feltérképezésére,
és ezen keresztiil az adott csoport legvalosziniibb Gshazajanak lokalizalasara tettek
kisérletet a kutatok.

1. abra: 111. Béla kiraly (Torok Aurél rajza)
Fig. 1: King Béla III (made by Aurél Torok)

Az archeogenetikai kutatasok alapjan az indoeuropai népek Oshazaja valdszinileg a
kelet-eurdpai sztyeppéken (Iényegében az Ural és a Dnyeszter folyok kozti teriileten)
lehetett, a kés6 rézkori, kora bronzkori Jamnaja-kultiraban, ahonnan egy intenziv
népességmozgas mutathatd ki Kozép-Europaba és Nyugat-Azsidba (Allentoft és mtsai
2015, Haak és mtsai 2015).

A torok nyelvek egyértelmiien nyelveserével vagy dominans elitek altal terjedtek el az
Anatéliatol Kozép-Azsian at Jakutfoldig tartd hatalmas foldrajzi térségben, mivel oly
mértékben kiilonb6z6 a mai térdk nyelvet beszéld csoportok génallomanya (Yunusbayev
és mtsai 2015). Autoszomalis markerek segitségével mégis sikeriilt bebizonyitani, hogy
népességmozgas is kisérte a torok nyelvek terjedését, és a torok nyelvii népek Gshazaja
vélhetéen a ma mongolok, burjatok, tuvaiak altal lakott teriileten lehetett (Yunusbayev és
mtsai 2015). Magyar szempontbdl is érdekes eredmény ez, mert két, a honfoglalokat
vizsgdl6d tanulmany is ramutatott, hogy a honfoglalokat egy egyértelmii demografiai
impulzus érte pontosan errdl a bels6-azsiai teriiletrél (Németh és mtsai 2017, Neparaczki
és mtsai 2018). Mindez tokéletesen Osszhangban van a magyar nyelvben kimutathatd
erbteljes torok hatassal (Rona-Tas és Berta 2011). Uj eredmény az is, hogy a legajabb
eredmények meger0sitik a korabbi, embertannal foglalkozo kutatok észrevételeit (Toth
1965), miszerint a honfoglalok kozott valoszinlileg a Kaukazus vidékérdl érkezett
csoportokat is talalhatunk (Neparaczki és mtsai 2018).

Erdekes anomalia jellemezte a recens urali népek genetikai dlloméanyat. Mig az apai
vonalakban az urali népeket 6sszekapcsoljak az N haplocsoport kiilonbdzd alcsoportjai,
addig anyai vonalaikban az urali népek tavol allnak egymastol, és inkabb a szomszédos
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népekre hasonlitanak (Tambets és mtsai 2018). Ezért fontos eredmény, hogy az urali
népeket — a magyar kivételével — autoszomalis markerek is dsszekapcsoljak (Tambets és
mtsai 2018). (A magyar minta egy 100-as budapesti minta volt.) Az azonositott
autoszomalis marker foldrajzi eléfordulasa alapjan az uraliak Oshazaja Szibéridban
lehetett (Tambets és mtsai 2018). Amennyiben figyelembe vessziik, hogy az uraliak
nyugati iranyban zajlott (Ilumae és mtsai 2016), és a vonatkoz6 autoszomalis marker
legkeletibb el6fordulasi csticsa az Ob ¢s Jenyiszej kozotti teriileten talalhatd (Tambets és
mtsai 2018), az Ob ¢és Jenyiszej kozotti teriiletet sem lehet kizarni a potencialis urali
6shazak sorabol. Emlitésre mélto parhuzam a genetikai és nyelvi alapon térténd kutatasok
kozott, hogy Juha Janhunen szintén az Ob és Jenyiszej kozotti teriiletet tartotta az urali
népek dshazajanak nyelvészeti megfontolasok alapjan (Janhunen 2014).

Az elso, vélhetden finnugor népességeket vizsgald archeogenetikai kutatas, a 3500
évvel ezelotti Kola-félszigeten (Oroszorszag, Murmanszki teriilet) élt népesség (Bol’shoy
Oleni Ostrov leletek) anyai vonalainak vizsgalata soran, azt talalta, hogy a népességben
jelentds aranyban talalhato szibériai eredetli népesség. A Kola-félszigeti archiv mintak
mtDNS haplotipus egyezés tekintetében a mai tuvaiakkal és azon belil a C
haplocsoportban mutatjak a legtobb haplotipus egyezést (Sarkassian és mtsai 2013). Az
Ujabb kutatasok tovabb pontositjdk a képet a Kola-félszigeti archiv mintakkal
kapcsolatban (Lamnidis és mtsai 2018). Egyelére 3 mintabol sikeriilt elegendé DNS-t
kinyerni az Y haplocsoportok meghatarozasahoz, és harombdl két minta tartozik az N-Tat
haplocsoporthoz (Lamnidis és mtsai 2018). Az autoszomalis vizsgalatok azt jelezték,
hogy a 3500 évvel ezel6tt élt kozosség tagjai atmenetet képeztek a mai nyugat-eurdpai és
kelet-azsiai k6zosségek kozott, és legkdzelebb hozzajuk mai manysik, utana szélkupok és
jukagirok egyes csoportjai alltak (Lamnidis és mtsai 2018). A tanulmany egyik 6 allitasa
— egyelOre alacsony mintaszam mellett, hogy a 3500 évnél korabbi, baltikumi és
fennoskandindv mintakban nem talaltak szibériai komponenst és a késébbi mintakban
pedig alacsonyabb volt az aranya. Ugy tiinik, hogy egy fontos, Szibériabol érkezd
demografiai impulzust sikeriilt azonositaniuk a kutatoknak, amely a mai szamik (lappok)
elédeihez kothetd valosziniileg. Azt is valoszinlsitik a szerzok, hogy a szamik a mai
elterjedési teriiletiiknél joval délebbre is éltek, és a délebben €16 szami népesség egy balti-
finn nyelvet beszél6 kozosséggel kdlcsonhatasba 1épve nyelvet valtott (Lamnidis és mtsai
2018). Mindez tokéletesen Osszhangban lenne a Baltikumra jellemz4 apai vonala
eredményekkel. Az észtek kozott az N haplocsoporton beliil az N-VL29 alcsoport a
dominans, a finnek és szamik kozott azonban az N-Z1936 alcsoport és az N-VL29
alcsoport vegyesen fordul el6. Komoly kovetkezményekkel jard észrevétel még a
kutatoktol, hogy a Kola-félszigeti archiv mintakban szibériai és neolit eurdpaiak genetikai
Oroksége is kimutathatd, amelyek keveredését 3977(+/-77) évvel ezelSttre teszik a
tanulmany szerz6i (Lamnidis és mtsai 2018).

Térjiink most ra a kifejezetten magyar vonatkozasu kutatasokra. Komoly el6relépés
varhaté annak kapcsan, hogy elindultak az Ural vidéki ,,magyargyanis” temetdk
molekularis biologiai vizsgalatai (Szeifert €s mtsai 2018). A tanulméany egyik
legizgalmasabb eredménye, hogy a tatarfoldi Bolsije Tigani melletti ,,magyargyants”
temetd (7—10. szazad) és a szintén tatarfoldi, ,,magyargyanus” Csijalikszkaja-kultirabol
(10-13. szazad) szarmazd egyes mintak kozott kozeli rokoni szalak mutathatok ki
(Szeifert és mtsai 2018). Ez az elsé populacidogenetikai alapu tanulmany, amely kozvetlen
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bizonyitékokat szolgaltat az Ural vidéki ,,magyargyantis” temeték népességének tovabb
¢lésére a régioban.

Mindenesetre a honfoglalokat vizsgald Osszes ujabb, anyai vonalakat vizsgald
tanulmany egyontetlien azt jelzi, hogy a honfoglalok legszorosabb recens kapcsolatai,
Ural-vidéken ¢él6 népekhez vezetnek. Azon beliil is két foldrajzilag szomszédos és
nyelvileg is rokon kipcsak népesség, a tatarok és baskirok kozott mutathatdo ki a
legkdzvetlenebb kapcsolat a honfoglalokkal (Csdsz és mstai 2016, Németh és mtsai 2017,
Neparaczki és mtsai 2018). Egy hajszalnyi kiilonbség mégis van az eredmények kozott.
Két tanulmany a tatarok és a honfoglalok (Csész és mstai 2016, Neparaczki és mtsai
2018), a harmadik a baskirok és honfoglalok kozotti kapcsolatot latja szorosabbnak
(Németh és mtsai 2017). Az eltérések mogott valosziniileg az eltérd matematikai
modszerek, az eltérd baskir, tatar és honfoglalo adatbazisok allnak.

Uj fejezetet nyithat a magyar &storténeti kutatisokban, hogy egyes nemzetkdzi
kutatasokban is megjelennek a magyar &storténet szamara fontos eredmények. Igy példaul
az, hogy elsdsorban a baskirokban, masodsorban a tatarokban nem vart mértékben, recens
finnugor népességekhez kotheté komponens mutathatod ki. A Bajkal-to és a Balti-tenger
kozotti migracios folyamatok autoszomalis markerek alapjan torténd elemzésekor az
deriilt ki, hogy a hantik és a baskirok kozott egy meglepden erés genetikai kapcsolat
mutathato ki (Triska és mtsai 2017). A tanulmany szerz6i — torténeti okokbdl kiindulva —
a baskirokba olvadt magyar népességgel magyarazzak a jelenséget (Triska és mtsai 2017).
Az apai vonalu N haplocsoport alcsoportjainak Eurdzsidban valo elterjedését és
gyakorisagat vizsgalé kutatasok kiemelik, hogy a finnekben, lappokban, északi
oroszokban, obi-ugokban jellemzé N-Z1936 alcsoportnak van egy varatlan gyakorisag
csucsa elsésorban a baskirok, masodsorban a tatarok kozott (Ilumae és mtsai 2016).
Kozép-Eurdpaban az N-Z1936 alcsoport el6fordulasa szorvanyos, de az a Karpat-
medence magyar etnikumi népességeire korlatozodik, és gyakorisagi csucsat a székelyek
kozott éri el (Fehér és mtsai 2015). A székelyekben az N-Z1936 alcsoport egy
alcsoportjanak az N-L1034-nek az eléfordulasi aranya 4% (Fehér és mtsai 2015). Ugy
tlinik, hogy a régészeti (Boldog és mtsai 2015) és torténeti (Klima 2016) adatok mellett a
populécidgenetika is egyre tobb érvet szolgaltat amellett, hogy az Ural vidék egy fontos
allomas lehetett a magyarsag korai torténetében.

Az Ural vidéki ,,magyargyanis” temeték kapcsan érdemes még megemliteni, hogy bar
az egyes temet6k mtDNS haplocsoport-eloszlasa viszonylag eltérd, az egyik legnagyobb
Uralon tali ,,magyargyaniis” temetdben, Uelgiben, 20 minta anyai vonalanak feldolgozasa
utan a C haplocsoport bizonyult a legnépesebb kelet-azsiai eredetli haplocsoportnak
(Szeifert és mtsai 2018). Ez azért is érdekes, mert a C hapolocsoport a recens székely
(Brandstitter és mtsai 2007), a magyar (Neparaczki és mtsai 2018), baskir (Bermisheva és
mtsai 2002) és obi-ugor (Pimenoff és mtsai 2008) mintakban is a relative leggyakoribb
kelet-azsiai eredetli haplocsoport. Egyfajta anomalia azonban az, hogy az egyik legujabb
kutatas szerint egyes honfoglalo temetdkben mégis szinte marginalis az el6fordulasa a C
haplocsoportnak (Neparaczki és mtsai 2018).

Bar az apai vonalak legalabb olyan informativak bioldgiai (az Y-DNS tobb tizmillio
nukleotidparbdl, az mtDNS 16569 nukleotidparbol épiil fol) és tarsadalomtudomanyi
szempontbol, az apai vonalak vizsgalata egyel6re hattérbe szorult a magyar Ostorténeti
kutatasokban. Igy alapvetden a recens adatokbol vagyunk kénytelen kiindulni, ha a
magyar etnogenezist az apai vonalak mentén probaljuk meg visszafejteni.
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Megallapithatd, hogy a mai magyar népesség apai vonalainak Osszetétele nem
kiilonbozik lényegileg a szomszédos népektdl (Volgyi és mtsai 2009), de néhany
meglehetdsen ritka és specialis komponens — elsésorban a székelyekben — mégis dsszekoti
a magyarsagot néhany tavoli, szibériai és kozép-azsiai népcsoporttal (Biro és mtsai 2015).
gy az N-L1034 az obi-ugorokkal (Fehér és mtsai 2015), a R1a-Z93 a tiirkokkel vagy
indo-iraniakkal (Underhill és mtsai 2015) és a Q-L713 alcsoport pedig lizbégekkel és
tien-shani hunokkal (Damgard és mtsai 2018, https://www.yfull.com/tree/Q-L713/).

Emlitésre mélto, hogy a Torgaj vidékén, alig 200 km-re az Uralon tali
»~magyargyanus” régészeti leletek helyszinétdl él az argiin kdzosség keretein beliil egy
madjar 6nelnevezéssel rendelkezd etnikai csoport. Az apai vonalak vizsgalata azt jelezte,
hogy a mai magyarokbol és az Uralon tali madjar kozosségb6l vett mintak jelentdsen
eltérnek egymastol. A madjar mintdk 87%-at a magyarokbol teljesen hianyzo, egész
Eurazsiaban meglehetdsen ritka, a kazahokon beliil argiin migracios markernek bizonyult
G1 haplocsoport alkotta (Balanovsky és mtsai 2015). A madjar és a magyar csoport
kozott egyetlen haplotipus egyezés volt, és ez a két minta egyarant az N-Tat
haplocsorthoz tartozott (Bir6 és mtsai 2009). Tehat amennyiben a madjar-magyar
kapcsolatok valos torténelmi alapon nyugszanak, akkor az valdszinisithetd, hogy a
magyarok ¢és madjarok Oseinek elvalasakor az urdli migracios marker, az N-Tat
haplocsoport eléfordult, és viszonylag gyakori is lehetett mindkét népességben. Ez
egyben azt is jelenti, hogy mindkét népesség jelentdsen atalakult a feltételezett elvalas ota
demografiai értelemben.

Mintavétel és modszertan

Olasz Juditék genetikai tanulmanyukban nemcsak a haplocsoportot (Y-SNP), hanem
III. Béla kiraly Y-STR adatait is publikaltak (Olasz és mtsai 2018). Mivel bioldgiai
okokbol sszefiiggés van az egy linkage-ben 6roklédd alcsoport (Y-SNP) és az Y-STR
adatok kozott, matematikai algoritmusok alkalmazasaval — az Y-STR haplotipus alapjan —
megbecsiilhetd (Athey 2006), hogy III. Béla kiraly melyik alcsoporthoz tartozik
legnagyobb valoszintiséggel. Ezzel az eljarassal pontosabban lokalizalhaté az Arpad-haz
apai agi eredete.

Annak eldontése, hogy III. Béla kiraly melyik R1a alcsoportba tartozhat a haplotipusa
alapjan, jellegzetes osztalyozasi feladat. A gyakorlott szakemberek az Y-STR haplotipus
egy vagy tobb lokuszra jellemzé STR értéke alapjan gyakran igen jo eséllyel azonositjak
vizsgalt minta haplocsoportjat vagy alcsoportjat tapasztalataik alapjan. III. Béla
haplotipusa azonban nem ilyen. Tovabbi mérések vagy matematikai €s szamitogépes
eszkoztar nélkiil III. Béla esetében a tapasztalat sem segit jobban behatarolni, hogy az
R1a haplocsoport mely alcsoportjaba tartozik. Az ilyen ,,nehéz” osztalyozasi feladatok
megoldasara kézenfekvd a tanulé algoritmusok valasztasa. Amerikai kutatok
bizonyitottak be elséként, hogy tanuld algoritmusokkal megbizhatdéan josolhaté meg
haplocsoport Y-STR haplotipus alapjan (Schlecht és mtsai 2008).

Tanul6 algoritmusokat altalaban komplex adathalmazokon értelmezett objektumokon
alkalmaznak a kutatok. Az ilyen komplex objektumok kozott azoknak az Osszetett
Osszefliggéseknek a kiszamitasa, amelyek Osszekapcsoljak az egy osztalyba tartozo
objektumokat, vagyis a kapcsolatok azonositdsa, masképpen nem megoldhat6. Maguk a
tanul6 algoritmusok a mar eldzetesen osztalyokba sorolt objektum-halmazok elemzésével,
azt a modellt keresik, amelyben leginkabb illeszkednek az objektumok attributumai az
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objektumok cimkéivel, azaz az objektumok osztalyozasaval (Tan és mtsai 2008). Ezt a
lépést nevezziik tanulasnak. A mar ,betanitott” algoritmus pedig egy nem osztalyozott
objektum hovatartozasar6l megjosolja, hogy az objektum melyik osztalyhoz tartozik. A
,betanitott” algoritmus megbizhatosagarol ugy kaphatunk képet, ha véletlenszertien
kivalasztunk néhany cimkézett adatot, amelyeket kihagyunk a tanulési folyamatban, ¢és a
mar ,,betanitott” algoritmuson tesztelhetjiik, hogy a becsiilt eredmény hany szazalékban
esik egybe a valossal.

A tanulo algoritmusoknak szamos fajtaja van: dontési fan, neuralis halon, szupport
vektorgépen, szabalyokon stb. alapuld (Tan és mtsai 2008). Mi a rendelkezésre allo
lehetdségek koziil a dontési fakon alapuld gradient boosting technikat valasztottuk (Chen
¢és Guestrin 2016). A haplotipusok alapjan torténé haplocsoport predikcié matematikai
értelemben azonos dimenzios, egészértékii vektorok osztalyozasat jelenti. Az alacsony
dimenzios, belsé strukturaval nem rendelkezé vektorok feliigyelt osztalyozasara a
Gradient Boosted Trees eljaras a jelenleg legnépszeriibb modszer a gépi tanulas
alkalmazoinak korében.

A Gradient Boosted Trees eljaras két fontos gépi tanulasi gondolatra épiil. Egyikiik a
dontési fa fogalma. Egy dontési fa csticspontjai a levelek kivételével, bizonyos egyszer,
eldontendd kérdéseket, mig a fa levelei mar a cimkéket vagy osztalyokat reprezentaljak.
Egy adott objektum dontési fa altal vald elemzése soran az objektum attributumai alapjan
egymast kovetd kiértékelések sorozata utan jutunk el a dontési fa egy adott leveléhez. Ez
a levél azt jelzi, hogy a dontési sorozat alapjan az adott objektumot melyik osztalyhoz
tartozonak becsiilte meg az algoritmus. Esetiinkben példaul egy dontési pont lehet: ha a
DYS391 lokuszon az STR értéke 11-nél kisebb, akkor az adott dontési pontbdl az egyik
kovetkezd dontési pontba, ha nem kisebb, akkor pedig egy masik, de szintén kdovetkezd
dontési pontba jutunk a feldolgozas soran.

Az eljaras masik fontos Osszetevéje a boosting fogalma, amely a gradient boosting
algoritmus iterativ jellegére utal. Ennek 1ényege az leegyszeriisitve, hogy az algoritmus
tanul a hibaibol az iteracid soran, és egy adott hatarig folyamatosan ndveli a becslési
algoritmus pontossagat uj dontési fakat generalva. Nevezetesen, ha az algoritmus az
iteracio egy adott pontjan épitett egy dontési fat, akkor az kiértékeli a rendelkezésre allo
mar felcimkézett objektumokon, és a kovetkezd iteracios 1épésben olyan dontési fat
probal épiteni, amely a hibas osztilyozasokat korrigalja. Ennek az iterativ korrekcids
eljarasnak az eredménye egy dontési fakbol épitett erdd, amely a fak kozti szavazassal
hozza meg dontését, és ezzel pontosabb eldrejelzéseket tesz, mint amire az egyes fak
kiilon-kiilon képesek lennének.

Az altalunk hasznalt gradient boosting eljaras fontos tulajdonsaga, hogy véletlen
elemeket is alkalmaz. Igy a gyakorlatban nincs két azonos eredmény. Ugy kaphatunk
képet a véletlen elemekbdl adédd bizonytalansagrol, hogy sokszor lefuttatjuk a becsld
algoritmusunkat. Egy adott futds esetében példaul kovetkezd volt az eredmény: Z2123
esélye 68,8%, a Z93* esélye 32,2%. Tobbféleképpen is kumulalhatjuk az egyes futdsok
eredményeit. Mi a ,,tobbségi szavazis” megkozelitést valasztottuk: 1000 futasbol hany
esetben szerepelt legnagyobb valoszinliséggel az adott haplocsoport. Egy masik
mérészam a becslésiink megbizhatosagira, hogy a mar osztalyozott haplotipusok
véletlenszerlien kivalasztott 10%-a nem vesz részt a tanulasban (held-out), és ezeken a
haplotipusokon mérhetd, mennyire megbizhatd az adott becslés az osztalyozott adatokon.
Hangsulyozzuk ugyanakkor, hogy ez alapjan formalis statisztikai hipotézisvizsgalatot nem
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végezhetlink az altalunk vizsgalt haplotipusrol, mivel az nem ugyanabbdl a valdsziniiség
eloszlasbol vétetett, mint a rendelkezésre allo osztalyozott adat.

Vizsgalati eredmények

A munkacsapatunk altal hasznalt tanul6 algoritmus betanitdsahoz a legnagyobb méretii
¢és foldrajzilag legszélesebb lefedésti publikus online Rla adatbazist hasznaltuk fol, a
Family Tree DNA adatbazisat (https://www.familytreedna.com/groups/r-1a/about/results).
Els6 1épésben a teljes adatbazist 6t nagyobb, foldrajzilag is értelmezhetd alcsoportra
bontottuk: L664, M458, 7280, 7284, 793. Ebben az els6 1épésben 17 STR-szakaszon
1610 emberrel lehetett Osszehasonlitani III. Béla STR adatait. A mérések (futasok)
80,6%-4ban a Z93, 13,9%-aban a Z280 és 5,5%-ban a Z284 volt a legesélyesebb
alcsoport. Azaz a tanul6 algoritmus III. Béla haplotipusat a legnagyobb eséllyel a Z93
haplocsoporthoz tartozonak itélte meg. A becslés megbizhatosaga a mar osztalyozott
held-out adatokon 80%-0s. A Z93 egy nagy alcsoport, jellemzé haplocsoport a torok és
irani nyelvet beszélok kozott, de el6fordul indiaiak és arabok kozott is.

Masodik 1épésben, az elsé korben legvaloszintibbnek mutatkozéd Z93 csoportot
bontottuk tovabb. A Fmily Tree DNA adatbazisabdl 16 STR-szakaszon 434 ma €16, a Z93
haplocsoportba tartozo személlyel tudtuk sszehasonlitani IT1. Béla Y-STR adatait. A Z93
csoporton beliil hét alcsoportot kiilonitettiink el, szem eldtt tartva, hogy minden alcsoport
az algoritmus értelmezéséhez sziikséges elemszammal rendelkezzen, valamint az
eredmény f6ldrajzi és etnikai szempontbdl is értelmezhetd legyen. Kiegészitettiik tovabba
az adatbazisunkat két R1a-Z93 pozitivan tesztelt kazar archeogenetikai mintaval (Klyosov
és Faleeva 2017). Kivancsiak voltunk, hogy becsld algoritmusunk milyen alcsoportot
rendel majd ezekhez a haplotipusokhoz.

A hét alcsoport a Z93*, M780, Y40, 22122, S23592, YP413, Z2123. A masodik
1épésben III. Béla esetében a futdsok 80,5%-aban a Z2123, 10,8%-aban a Z93* és 6,2%-
aban az S23592, 2,2%-aban pedig az M780 volt a legvalosziniibb alcsoport (2. abra).
Azaz az osztalyozas masodik 1épésében is volt a tanuld algoritmusunknak egy hatarozott
valasztasa, mégpedig a Z2123. Meglepetésiinkre a két kazar a Z2122-es alcsoportba
keriilt. A becslés megbizhatosaga a mar osztalyozott held-out adatokon 65%-o0s volt. Ez a
megbizhatésagi szint nem til magas, de a késobbiekben ismertetett filogenetikai
elemzések megerdsitik a Z2123-as becslést.

Mai tudasunk alapjan az &sapa, aki a Z2123 alcsoportot meghatarozé mutaciot
hordozta, valamivel tobb, mint 4000 évvel ezel6tt élt, és megkozelitbleg 4000 éve indult
demografiai expanzionak (https://www.yfull.com/tree/R-Z2123/). A Z2123 alcsoport
legkorabbi — archeogenetikai kutatdsok altal megerésitett — eléfordulasa a bronzkori
Volga-vidékhez kothetd, ahol egy, a gerendavazas régészeti kultirahoz tartozo kurganban
eltemetett személyben azonositottak (Mathieson és mtsai 2015). Tekintve, hogy csak par
szaz év van a Z2123 demografiai expanzidjanak kezdete, és az elsé azonositott Z2123
minta kozott, valoszinl, hogy a Volga-vidék lehetett a Z2123 apai vonalak genetikai
centruma is.

A 72123 alcsoport mai eléforduldsa egyértelmiien azt valoszintisiti, hogy az ebbe az
alcsoportba tartozo férfiak részt vettek az indo-irani népeknek a Volga és az Ural vidékrol
kelet felé Kozép-Azsia, Bels6-Azsia és India iranyaba tartd vandorlasiban. Az
1. tablazatban lathatoak az Rl1a-Z93 csoporton belilli Z2123 alcsoport becsiilt
gyakorisaganak foldrajzi eloszlasa (Underhill és mtsai 2015) alapjan.
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1. tablazat. A 22123 alcsoport gyakorisaganak foldrajzi (Underhill és mtsai 2015 alapjan becsiilt) eloszlasa
Table 1. List of 22123 frequency by population (estimation based on Underhill et al. 2015)

Populacio — Nyelv — 72123 becsiilt arany—  Régioé —
Population Language Z2123 estimated ratio (%)* Region
Tatar (Tatarsztan) — Tiirk — Turkic 7,58 Volga-Ural —
Tatarstan Volga-Ural
Kelet-Torokorszag — Tiirk — Turkic 4,33 Kozel-Kelet —
South Turkey Near East
Egyesiilt Arab Emiratusok Arab 4,27 Kozel-Kelet —
— United Arab Emirates Near East
Irani (Kerman) Indo-irani — Indo-Iranian 8,57 Kozel-Kelet —
Near East
Dél-oszét — South Oset  Indo-irdni — Indo-Iranian 4,76 Kaukazus —
Caucasus
Adige Eszaknyugat-kaukazusi — 7,50 Kaukézus —
NW Caucasian Caucasus
Karacsaj — Karachay Tiirk — Turkic 18,84 Kaukazus —
Caucasus
Abazin — Abasin Eszaknyugat-kaukazusi — 7,87 Kaukézus —
NW Caucasian Caucasus
Balkar — Balkar Tiirk — Turkic 20,59 Kaukazus —
Caucasus
Cserkesz — Cherkes Eszaknyugat-kaukazusi — 8,80 Kaukazus —
NW Caucasian Caucasus
Kabard Eszaknyugat-kaukazusi — 6,38 Kaukazus —
NW Caucasian Caucasus
Afganisztani tadzsik — Indo-irdni — Indo-Iranian 10,71 Ko6zép-Azsia —
Afghanistan tajik Central-Asia
Afganisztani tirkmén —  Tiirk — Turkic 6,85 Ko6zép-Azsia —
Afghanistan turkmen Central-Asia
Afganisztani iizbég — Tiirk — Turkic 12,80 Ko6zép-Azsia —
Afghanistan usbeke Central-Asia
Kirgizisztan — Kyrgyzstan Tiirk — Turkic 6,15 Ko6zép-Azsia —
Central-Asia
Ko6zép-India — Middle Indo-irani — Indo-Iranian 13,89 India —
India India

*: a forrasban kozolt Z2125-6s adatokat vettiik alapul, kivonva az dsszesbdl a kirgiz (S23592) és a pastu
klasztert (YP413) — our estimation based on Z2125 subtracting subgroup S23592 and YP413 subgroups

Megallapithato, hogy a Z2123 alcsoport hatalmas teriileten fordul el6, mégis van négy
egyértelmii régio, ahol eléfordulasi aranya kiugré: (1) a Volga-vidéken a tatdroknal és
baskiroknal, (2) a Kaukazus északi eléterében a karacsajok és a balkarok kozott, (3) India
kozponti teriiletein és (4) Kozép-Azsidban egy Kelet-Anatoliatol Kirgizisztanig tartd
széles savban. A négy statisztikai alapon azonositott teriilet koziil harom tSbb
szempontbdl is dsszeegyeztetheté a honfoglalé magyarokra és az Arpadokra vonatkozo
torténelmi ismereteinkkel:

(1) A kronikakbol Magna Hungariaként ismert teriilet, ahol Julianus barat a 13.
szazadban még magyarul beszélhetett a keleten maradt magyarokkal, a régészeti
kutatasok alapjan részben atfed a mai Tatarsztannal (Klima 2016).
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(2) A Z2123 alcsoport eléfordulési gyakorisaga cstcsat a Kaukazus északi vidékén éri
el, a karacsajok és a balkarok kozott. Sajnos archeogenetikai kutatasok hianyaban nem
donthetd el, hogy a Z2123-as alcsoport mikor és melyik népességmozgassal keriilt a
Kaukazus északi el6terébe. Nem tudjuk, hogy a tordk nyelvii karacsajok és balkarok el6tt
is jelen volt a Kaukazusban az alcsoport, vagy éppen ezekkel a térok nyelvii népekkel
érkezett oda. A kérdésnek kiemelt szerepe van vizsgalatunk szempontjabol, mert a
kipcsak nyelvii karacsajok és balkarok csak a mongol korban, tehat a honfoglalas utan
érkeztek a térségbe. Torténeti adatok, népzenei parhuzamok is ramutatnak a Kaukazus
fontossagara a magyar Ostorténet szempontjabol (Sipos és Tavkul 2012). A genetikailag
meghatarozott biologiai jellegeket vizsgaldé antropoldgiai kutatdsok mar tobb évtizede
jelezték, hogy a honfoglalé magyarsagban nagy aranyban taldlunk a Kaukazus északi
eléterére és annak tagabb kornyezetére, a vaskorig visszavezethetd embertipusokat (Toth
1965). A karosi vezérek anyai vonalai szintén a Kaukazus vidékérél szarmaznak
(Neparaczki 2018). Osszességében, a korai magyarok és a Kaukazus térsége kozott
kiilonboz6 bioldgiai és kulturalis szalak is kimutathatok, amelyek egymashoz viszonyitott
id6belisége azonban még nem teljes mértekben tisztazott

(3) A foldrajzilag legtavolabbi a kozép-azsiai teriilet. Az Emese alma-monda — amely
az Arpadok eredetmondajanak tekinthetd — legkdzelebbi parhuzamai a perzsa Kiirosz és a
szeldzsuk Oszman csodas eldjelekkel Ovezett sziiletéséhez kapcsolodnak (B. Szabd és
Sudar 2017). Azaz a genetikai kapcsolatokhoz hasonloan az Arpadok eredetmondéja is
irani és torokségi népességek iranyaba mutat. Kiilonds formai parhuzam, hogy Oszman és
Ugyek (Almos mondabeli édesapja) apésanak a neve is feltiinéen hasonlit egymashoz:
Edebali és Eunedbelia (Demény 1996). A hasonlosag, azért is meglepd, mert Oszman
lényegesen késSbb élt, mint Ugyek. Emlitésre méltd, hogy bar turul szavunk térok
eredetdl, a togrul (a turul torok megfeleléje) mint személynév és madarnév tavolrdl sem
volt altalanos a torokségi népek kozott sem térben, sem id6ben. Elsdsorban a 9-14.
szazad kozott, a kilonféle oguz csoportokra — példaul éppen a szeldzsukokra — volt
jellemz6 a togrul személynévként és madarnévként valo hasznalata, amely Turkesztanbol
terjedt fokozatosan a meghoditott nyugatabbi teriileteken (Sudar 2017).

Filogenetikai elemzésiink soran harom kiilonb6z06 eljarassal készitettiik el 115 az Rla-
72123 alcsoporthoz tartozd, a Family Tree DNA Rla projekt adatbazisaban
alcsoportokra tesztelt egyedi haplotipusok genetikai kapcsolatrendszerét. A genetikai
halozatot a Network 4.6.1.1 (Fluxus-Engineering) szoftver altal implementalt median-
joining algoritmussal rajzoltuk meg. A median-joining algoritmus és Network 4.6.1.1
(Fluxus-Engineering) szoftverkészlet az egyik leggyakrabban hasznalt vizualizacios
eszkOz apai és anyai vonalak kapcsolatrendszerének feltérképezésére.

Anyai agak esetében csak SNP-ket, jellemzden egy adott szekvencia referenciatol
eltéré nukleotidokat, mutaciokat taplalhatunk be a vizsgalt mintdk esetében. Apai agak
esetében tobb lehetéség adodik, mert harom kilonb6z6 tipusu input adatot is
betaplalhatunk a Network rendszerének. gy Y-STR adatokat, Y-SNP adatokat, és Y-SNP
és Y-STR adatokat egyiitt is betaplalhatunk. Ertelemszeriien a valdsaghoz legkdzelebbi
képet akkor kapjuk, amikor Y-SNP és Y-STR adatokat egyiitt vessziik figyelembe. Az Y-
STR-ek Onmagukban sajnos nem adnak biztos leszarmazasi magyarazatot, ugyanis
visszafelé (back mutation) is valtozhatnak (8s: 13 — leszarmazott: 12 — annak
leszarmazottja Gjra 13), igy ,téves talalatok™ is létrejohetnek. Téves egyezés alatt azt
értjiik, hogy a két minta Y-STR adatai megegyeznek, de azok valdjaban csak tavoli
rokonai egymasnak, amelyet a mintdk SNP adataiban 1év6 eltérések bizonyitanak.
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Kiilonésen gyakran fordul eld ez olyan csoportok esetében, amikor egy sziik csoport
leszarmazottai intenziv demografiai expanzioval terjedtek el hatalmas foldrajzi
teriileteken. Ilyenkor egymastol nagy foldrajzi tavolsdgban is azonos alapitdé Y-STR
haplotipusok jelennek meg, és az egymastol térben és iddben is tavoli leszarmazottak Y-
STR adatai is lehetnek hasonlok. Gyakori, hogy csak az Y-STR adatok alapjan késziilt
halozatokban korok is megjelennek, amely szintén nem fordulhat el a valésagban. Az
ilyen téves taldlatok és hamis korok kisziirése érdekében sziikséges mutacidos (SNP)
adatok beiktatasa is a networkbe, amely viszont csak két értéket vehet fel (0 vagy 1), attol
fiiggden, hogy az adott SNP-re pozitiv vagy negativ az adott minta.

Az elsd esetben (3. abra) az Y-STR adatok (14 lokuszon) mellett figyelembe vettiik a
72123 alcsoporton beliili SNP adatokat, alcsoportokat (Y2074, Y47, Y934, Al512,
Y7094, Y874, YP451, YP520, BY307). Célunk az volt, hogy minél pontosabb képet
kapjunk a Z2123 alcsoport belsd struktirajarol, az alcsoportok esetleges foldrajzi
Osszefiiggésrendszerérél. Mivel a két magyar archeogenetikai minta alcsoportja
ismeretlen volt a Z2123 alcsoporton beliil, ezért értelemszerlien azok nem lathatoak a 3.
abran. Vastag vonallal probaltuk jelolni tovabba azokat a filogenetikai kapcsolatokat,
ahol egyes fontosabb alcsoportot meghatarozé mutaciok megjelentek.

A masodik esetben (4. abra) kizardlag az Y-STR haplotipusokat (14 lokuszon)
hasznaltuk {6l a genetikai halozat elkészitésére. Ez az abrazolas a korabban elmondottak
miatt kevésbé pontos, mint az el6z6, de bevonhattuk a vizsgalatba a magyar
archeogenetikai mintat is. Ebben az esetben mar csak arra voltunk kivancsiak, hogy
milyen haplotipusokkal szomszédos, milyen a magyar archeogenetikai minta
mikrokdrnyezete filogenetikai értelemben. Ennek megfeleléen az eredmény csak a
magyar archeogenetikai minta kozvetlen kornyezetét mutatja meg, mert a teljes
kapcsolatrendszer tekintetében a 3. abra joval pontosabb.

A harmadik esetben (5. abra) dsszegeztiik a két korabbi haldzat eredményeit, és ezek
alapjan azt tételeztiik fel az el6bbi két eset eredményei alapjan, hogy a magyar minta az
YP451-es alcsoporthoz tartozik. Es ezen észrevételek alapjan rajzoltuk meg a
kapcsolatrendszert az YP451 alcsoporton beliil. Az YP451-es csoport meglehetésen
koran, mintegy 4000 évvel ezel6tt valt el a tobbi Z2123 alcsoporttdl, és nagyjabol 2200
éve ¢lt a mai YP451-ek alcsoporthoz tartozd kozos 6se (https://www.yfull.com/tree/R-
YP451/). Mai tudasunk alapjan az YP451-es alcsoport szinte kizarolag a Kaukazus északi
el6terében, dontéen a  karacsajok  és  balkarok  kozott  fordul  eld
(https:/iwww.yfull.com/tree/R-YP451/).

A 3. abran lathato, hogy az SNP-k alapjan az egyes alcsoportok foldrajzi/etnikai
értelemben is viszonylag jol elkiiloniilnek. A 3. abra kozéppontjaban az Y934 alapitd
haplotipus talalhaté (kis fekete négyzettel jelolve), téle egy mutaciora az egyetlen ismert
oroszorszagi Y934* minta. Az abra jobb oldalan helyezkednek el az Y934-es mutaciora
negativ Z2123 alcsoportok (Y47 és Y20746), mig a tovabbi iranyban az Y934
alcsoportjai. A tatarok és baskirok k6zott az Y5977 alcsoport a leggyakoribb. Szembe6tld
a kozép-azsiai és a bels6-azsiai mintak hidnya, amely talan annak ko&szonhetd, hogy
rendkiviil kevés az egyszerre mély SNP felbontassal és elegendé STR 16kuszon vizsgalt
minta ezekbdl a régiokbol. A rendelkezésre allo adatok alapjan nem eldonthetd, hogy az
egyetlen dokumentalt ujgur YP451+ (azon belill pedig YP450+) véletlen, vagy tjabb
YP451+ mintdk varhatéak az eddig kevéssé vizsgalt bels6- és kdzép-azsiai régiokbol.
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III. Béla/ Béla IIL.

® FEszak-Kaukdzus / Northern Caucasus
& Kelet-Europa / Eastern Europe
@ Baskir-tatar / Bashkir-Tatar
@ Arpad-hdzi / House of Arpad
€ India/ India
(O Arabia / Arabia
4. abra: Az R1a-Z2123 alcsoporthoz tartoz6 egyedi haplotipusok genetikai halozata csak Y-STR
adatok alapjan, kiegészitve a magyar archeogenetikai mintaval

Fig. 4: Network of R1a-YP451 haplotypes based on only Y-STR including the Hungarian
archeogenetic sample

® Eszak-Kaukdzus / Northern Caucasus
& Kelet-Europa / Eastern Europe

@ Baskir-tatir / Bashkir-Tatar

@ Arpad-haz / House of Arpad

O Ujgur / Ujghur

I1I. Béla / Béla ITI

5. abra: Az R1la-YP451 alcsoporthoz tartozé egyedi haplotipusok genetikai halézata Y-STR és Y-
SNP adatok alapjan, kiegészitve a magyar archeogenetikai mintaval és a becsiilt Y-SNP-vel
Fig. 5: Network of R1a-YP451 haplotypes based on Y-STR és Y-SNP data, adding the Hungarian
archeogenetic sample with its estimated Y-SNP
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Meglepetésiinkre a masodik esetben (4. abra) III. Béla a karacsaj haplotipushoz, egy
rendkiviil ritka YP451+ és Y449- alcsoporthoz tartozé mintdhoz kapcsolddott. Lathato,
hogy elvarasainknak megfelelGen a tisztan Y-STR alapon megrajzolt genetikai halozatnak
mar ezen a kis részleten is tobb pontatlansag van az elébbi abrahoz képest. Két kor is
megjelenik, amely a valdésagban nem fordulhat eld. Illetve tisztan Y-STR adatok alapjan
olyan karacsaj és indiai mintdk keriilnek kozel egymashoz, amelyek valdjaban tavol
vannak egymastol az Y-SNP adatok alapjan.

Az 5. abran az els6 két abra (3. abra és a 4. abra) eredményei alapjan probaltuk
megrajzolni az YP451 alcsoport szerkezetét kiegészitve a magyar archeogenetikai
mintaval. Lathatd, hogy az YP451 alcsoportot etnikai értelemben a karacsajok és
balkarok, genetikai értelemben pedig az YP449-es alcsoport dominalja. Az Arpad-hazi
minta egy YP451+ és YP449- csoportba tartozd karacsdj mintdhoz kapcsolodik
kozvetleniil. Ugyanebbe az YP451+ és YP449- alcsoportba még egy karacsaj minta
tartozik.

Kovetkeztetések

Elészor is hangstlyoznunk kell, hogy az Arpadok eredetére igazan megnyugtatd
valaszokat csak tovabbi mérések adhatnak. Reményeink szerint azonban becsléseinkkel
tampontokat adhattunk a témaval foglalkoz6 kutatoknak, hogy mely SNP-k vizsgalata
lehet fontos az Arpadok eredetének vizsgalatakor.

Tanulmanyunk gyakorlati jelentsége altalanossagban is az, hogy az olcsobb, kisebb
felbontasu archeogenetikai adatok matematikai modszerekkel tovabb finomithatok, mert a
legvaldsziniibb alcsoportokat meg lehet becsiilni recens Y-STR haplotipusok alapjan. igy
nagyobb torténeti széridk rokonsagi kapcsolatainak elemzésekor atgondolt kutatasi
stratégia (mely mintakat érdemes mélyebben elemezni) mellett jelentds kutatasi koltség
takarithatd meg. Tanulmanyunk egyben az elsd, amely a magyar Ostorténeti kutatdsokban
tanul6 algoritmusokat alkalmaz.

III. Béla Y-STR haplotipusa alapjan tanul6 algoritmus segitségével elsé 1épésben azt
becsiiltiik, hogy I11. Béla kiraly a tiirk és indo-irani nyelvet beszél6k kozott gyakori R1a-
Z93 alcsoporthoz tartozik. Tanuld algoritmusunk masodik 1épésben a III. Bélat
legnagyobb valdszintiséggel egyarant a Z2123 alcsoporthoz tartozénak becsiilte. A
sziikebb teriileten elterjedt Z2123 alcsoport elemzése lehetévé teszi a 22123 alcsoporthoz
tartoz6 mintak és II1. Béla haplotipusanak filogenetikai elemzését.

A filogenetikai elemzés alapjan ugy tinik, hogy III. Béla a YP451-es alcsoportba
tartozik, amely tulnyomo tobbségében a karacsajok és balkarok kozott fordul elé. Az a
recens karacsdj minta, amellyel III. Béla a legkdzelebbi kapcsolatot mutatja, a rendkiviil
ritka YP451+ és YP449- alcsoportba tartozik. Osszesen két ilyen mintat ismeriink az
Family Tree DNA szazezres adatbazisabol, és mind a kettd karacsaj etnikumhoz tartozik.

Mindez természetesen csak annyit jelent, hogy valésziniileg a karacsajok egyik etnikai
komponenséhez kotheté az Arpadok eredete. Nyitott kérdés azonban, hogy a 2200 éve
demografiai expanzionak indulé YP451 alcsoport a karacsajok elédeivel érkezett a
Kaukazus térségébe, vagy mar a karacsijok érkezése el6tt jelen volt egy olyan
etnikumban, amely mara nyelvileg beolvadt a karacsajok kozé. Ezért fontos megemliteni,
hogy a karacsajok etnogenezisében szkitak, hunok, alanok, bolgar-torokdk és kipcsakok is
szerepet jatszottak mas népek mellett (Sipos és Tavkul 2012).
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