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Ebben a kötetben a legújabb, -ben feltárt temető csontvázas és hamvasztott sírjainak 

feldolgozását adjuk közre. A késő rézkori Kárpát-medencében (Budakalász-Luppa csárda 

ugyancsak kettős rítusú és Pilismarót-Basaharc hamvasztásos temetője után) jelenleg ez 

a legnagyobb sírszámú szakrális hely.

Az adott kor szokásai szerint eltemetett halott sírja egy „időkapszula”, amely megőrizte az 

elhunyt szociális helyzetére mutató régészeti összefüggéseket, valamint az egészségi és fi zikai 

állapotra és a környezetre utaló bizonyítékokat is. A hagyományos régészeti értékelés a 

leleteket és párhuzamaikat vizsgálja. A fi zikai antropológia ezt kiegészíti az elhunyt adataival: 

nem, halálozási kor, a csontokon nyomot hagyó patológiai elváltozások. A temetkezés 

keltezésében a naptári korra átszámított, kalibrált radiokarbon dátumok segíthetnek. 

A komplex elemzés mindezeknél többet ad. A bioarchaeológia módszerei: az archaeogenetika, 

izotópgeokémia, mikrobiológia és bioinformatika még további rejtett információkat tárnak 

fel. A régészeti és természettudományos eredmények együttes értelmezésével így egyre 

többet tudhatunk meg a Kr. e. . évezredben élt késő rézkori elődeink egyéni biológiai 

adottságairól, környezetéről és sokrétű közösségi, kulturális és kereskedelmi kapcsolatairól.

Éppen ezért a régészeti feldolgozáson túl a balatonszentgyörgyi temetőből nagyszámú minta-

vétel történt. „A Kárpát-medence késő rézkori temetkezéseinek komplex elemzése” című pályázat 

keretében vizsgált összes temetkezés kiértékelését a -ban megjelenő kötetben mutatjuk be.
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BALATONSZENTGYÖRGY-FALUVÉGI DŰLŐ 2. LELŐHELY EMBERI 
MARADVÁNYAINAK GENETIKAI ANALÍZISE

GERBER DÁNIEL

Előzetes kiértékelés

A lelőhely kiemelkedő régészeti jelentőséggel bíró rézkori temetőjéből a mintavételt, az elsődleges 
kiértékelést és a további, Q1-es publikációhoz szükséges vizsgálatokat az ELKH BTK Archeogenomikai 
Intézetének (AGI) munkatársai végzik. Összesen 37 egyén maradványából vettek mintát intézetünk 
munkatársai, melynek során elsődlegesen a koponyaalapban található jobb vagy bal sziklacsontot (pars 
petrosa) célozzuk annak kiemelkedő DNS megtartó képessége miatt, ennek a csontnak a hiányában 
jellemzően fogat vagy egyéb hosszú csontot használunk fel. A vizsgált maradványok nagy részénél 
szerencsés módon lehetőség volt a sziklacsont mintavételére. 

Az archeogenetikai módszertannak megfelelően sterilizált munkaállomásokon a csontokból ezt 
követően fúrásos technikával csontport nyertünk ki, melyből az ősi DNS izolálása Dabney és munkatársai 
által 2013-ban közölt protokoll alapján történt a szóban forgó minták esetén. A DNS izolálás folyamata 
a genetikai anyag kémiai elkülönítése a mintában található egyéb, további vizsgálati folyamatokat gátló, 
ún. inhibitor molekuláktól. A kinyert genetikai anyagból ún. DNS könyvtárat hozunk létre, a folyamat 
során az egyébiránt kis mennyiségű ősi DNS-t egyedi jelölő molekulákkal látjuk el, majd felszaporítjuk. 
A labor munkálatok során számos szűrő és ellenőrző lépést hajtunk végre, majd a folyamat végén a DNS 
könyvtár szekvenálása, azaz a DNS kód leolvasása következik.

1. kép: A minták laboratóriumi előkészítése során bizonyos repetitív munkafolyamatokat már robotok is 
képesek elvégezni, ezen a képen az AGI pipettázórobotjának feje látható, amint egyszerre nyolc 

mintát készít elő a szekvenáláshoz
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A laborban zajló munkafolyamatok közül alapvetően két típust különböztetünk meg, az egyik 
a shotgun szekvenálás előkészítése, a másik a capture technológia alkalmazása. A kettő közötti 
alapvető különbség, hogy a shotgun szekvenálás során a DNS könyvtárban található DNS fragmensek 
véletlenszerűen kerülnek leolvasásra, így a kapott információ mennyisége a minta minőségén felül 
szinte kizárólag a leolvasott fragmensek számának függvénye. A capture technológia alkalmazásával 
a szekvenálás megkezdése előtt kémiailag válogatunk a DNS fragmensek között, függően attól, hogy 
mely genomi régiókra vagyunk kíváncsiak. Ez a technológia többek között arra is alkalmas, hogy az 
egyébként rossz megtartású, kevés saját (endogén) DNS-t tartalmazó mintákból a lehető legtöbb hasznos 
információt kinyerjük, ugyanakkor számos előnye mellett hátrányai is vannak. A shotgun előnye a 
capture technológiával szemben a potenciálisan kinyerhető információ mennyisége a mélyebb (nagyobb 
DNS mennyiségű) szekvenálásnál, ezért a Balatonszentgyörgyről származó, később mélyszekvenálásra 
kijelölt mintáknál azok jó megtartása miatt a shotgun szekvenálás mellett döntöttünk, ugyanakkor a 
projekt számos egyéb mintája esetén a capture elengedhetetlen volt. A mélyszekvenálás nem az AGI 
laboratóriumaiban zajlik, az ahhoz szükséges speciális felszerelést külső cég biztosítja. A vizsgálatok 
összesített futamideje mintánként változó, mivel csoportokra bontva zajlanak a mintavételezések, 
laboratóriumi munkálatok és a MiSeq szekvenálás. A mélyszekvenálás és annak kivitelezése pedig a 
korábbi eredmények függvénye, továbbá más projektek mintáit is össze kell várni egy-egy szekvenálás 
elindításához. Így összességében nehéz meghatározni egy adott mintasor végső adattá formálásának 
pontos idejét, bár jellemző a kettő-négy hónapos várakozási idő a nyersadatok megérkezéséig a 
mintavételt követően.

Az első shotgun szekvenálást az AGI saját Illumina MiSeq készülékén végeztük el, ennek során relatíve 
kis mennyiségű (átlagosan 400 000 db) DNS fragmens leolvasásából alapvető információkat nyerünk 
ki a minta megtartásával és további vizsgálhatóságával kapcsolatban. A korábban említett endogén 
DNS mennyiséget, illetve további bioinformatikai protokollok segítségével mélyszekvenáláshoz való 
alkalmasságot, humán mintáknál genetikai nemet ezen vizsgálatok során állapítjuk meg, azonban pl. 
elsődleges populációgenetikai vagy rokonság-vizsgálatokra ez a DNS fragmens mennyiség alkalmatlan.

A balatonszentgyörgyi minták esetén az endogén DNS mennyisége szélsőségek között változott 
a lelőhelyen belül, bár hasonló minőségi hullámzást a lelőhelyek között is meg lehetett fi gyelni. 
Ennek a jelentősége abban áll, hogy a mintáknak mindössze alig több, mint 40%-a tartalmaz elegendő 
mennyiségű endogén DNS-t a további vizsgálatokhoz, a technológia típusától függetlenül. Ez az 
eredmény nem mintakezelési okokra vezethető vissza, hanem inkább tükrözi a Balaton déli partjára 

2. kép: A genetikai nemek megoszlása Balatonszentgyörgy-Faluvégi dűlő lelőhelyen, pirossal a nők, 
kékkel a férfi ak és szürkével a meghatározhatatlan neműek vannak jelölve
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jellemző, más korszakok archeogenetikai vizsgálatainál is megfi gyelhető szélsőséges DNS megtartási 
viszonyokat. Ugyanakkor a minták megtartása nem teszi lehetővé az átfogó, rokonsági hálózatokat is 
feltáró, lelőhely-szintű vizsgálatokat, genetikai nemek arányát viszont a minták több, mint kétharmada 
reprezentálja (2. kép).

Emellett viszont a kevés jó megtartású minta kellően alkalmasnak bizonyult regionális viszonyokat 
feltáró populációgenetikai elemzésekbe való bevonásra, ezek közül összesen hatot választottunk ki 
mélyszekvenálásra. Ez utóbbi célja a terület népességének általános értelemben vett genetikai profi ljának 
leírása és a vizsgált időperiódusban zajló népességmozgások detektálása, mely elengedhetetlen háttér-
információt biztosít későbbi, kis területeket részleteiben érintő kutatások számára. 

A Kárpát-medence késő rézkori temetkezéseinek komplex elemzése c. NKFI K-128413. program 
(témavezető Bondár Mária) egyik része a balatonszentgyörgyi temető feldolgozása. A temetőből vett 
valamennyi humán minta elemzése, kiértékelése a projekt eredményeit bemutató kötetben, 2023 végén 
jelenik meg.




