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1. BEVEZETES

Genetikailag minden ember kiilonb6z6, az eltérések egy része szemmel is jol lathatd, mas
része pedig csak molekularis modszerekkel mutathato ki. A DNS szintjén vizsgéalodva a
kiilonbségek oka sok esetben a polimorf gének kiilonboz6 alléljaiban rejlik. Az allélok eltérd
gyakorisagi eloszlast mutatnak a kiilonb6z6é népességek, kdzosségek, csoportok kozott, ami
alapjan az emberi faj eredete ¢s genetikali rokonsaga egyrészt egymashoz (populaciok
nemzetiségek, rasszok viszonya szigetek, orszdgok, régiok, kontinensek szintjén), masrészt a
tobbi fajhoz képest is vizsgalhato.

Human evolucios szempontbol a vizsgalatok targyat az egyedek vagy csoportok azonos illetve
eltéré leszarmazasi vonalai képviselik, melyek a populaciok torténetétére, vandorlasara,
keveredésére, leszarmazasara vonatkozo6 informaciokat bovitik. Kisebb 1éptékben, az egyedek
szintjén a genetikai variaciok szintén sokféle alkalmazasra nyujtanak lehetéséget. Az egyik,
talan legelterjedtebb felhasznalds igazsagiligyi genetikai, a személy azonossaganak
(egyediségének) megallapitasa, és rokonsagi (két vagy tobb egyén leszarmazasi, pl. apa-
gyermek) viszonyanak vizsgalata. A polimorfizmusok felhasznalhatok ismeretlen eredeti
mintdk fenotipusos jellegének (pl. szemszin, hajszin, bdrszin) vagy etnikai eredetének

becslésére is.

1.1. Az igazsagiigyi genetika alapjai

Egy biologiai nyom csak akkor alkalmazhaté személyazonositasi célra, ha olyan
tulajdonsagokkal rendelkezik, ami csak egyetlen személyre jellemz6. A szoban forgd
tulajdonsagok nem valtozhatnak, és csak szimulalhatdéan modosulhatnak. Ez alatt azt kell
érteni, hogy a bioldgiai sajatsag fliggetlen a vizsgalt személy életkoratol és fiziologiai
allapotatdl, ugyanakkor a populacion belill az egyes egyedek megkiilonboztetéséhez
megfeleld valtozatossdgot mutat. A DNS molekulat lehetdségei fenti szempontok figyelembe
vételével alkalmassd teszik a torvényszéki eljarasokban bizonyitd erejii eszkdzként valo
felhasznalasra. A DNS igen stabil, a néhany kivételtdl eltekintve minden sejtben megtalalhato,
kinyerhetd akar €16 szdvetekbdl, akar emberi maradvanyokbdl. Az emberi DNS 0,3 %-a
polimorf, ami lehet6vé teszi az egyes emberek megkiilonboztetését (Butler, 2005).

A mar nagykoru igazsagiigyi genetika aktiv partnere mind a genetika alaptudoményanak,
mind a jogalkotasnak, de mégsem a kettd egyszerii 0sszegzddése. Felhasznalja a genetika

eredményeit, ugyanakkor kutatdsai révén informacidkat és adatokat is szolgaltat, pl.



polimorfizmusok molekularis struktarajat, DNS-szekvencia adatokat, populacié genetikai
adatokat. Ha torvényszéki szempontbol nézziik az igazsagiigyi genetikat, akkor ,,csak”
eszk6z, amely segit megerdsiteni és elvetni a jogalkalmazoi hipotéziseket. Felhasznalhatosaga
sz¢éleskorli: bioldgiai anyagmaradvanyok faji-, egyedi (személyi) eredetének meghatarozasa,
blinligyi helyszinek kapcsolatanak vizsgalata, ismeretlen személyazonossagi holttestek,
maradvanyok azonositdsa, rokonsagi viszonyok elemzése (pl. apasagi teszt), torténelmi,
kegyeleti (tomegsir, tomegkatasztrofa) céli azonositasok.

Igazsagiigyi célu genetikai vizsgalatot eldszor 1985-ben végeztek, és az azota eltelt negyed
évszazadban az igazsagiigyi genetika 6nallo tudomanyteriiletté fejlodott. A kriminalisztikai
céli DNS vizsgalatok és apasagi tesztek hatékonyan segitik az igazsagszolgaltatast és a
biiniildozést (Brinkmann és Carracedo, 2003). Igazsagiigyi genetikai vizsgalat sziikséges
abban az esetben is, ha a szakkérdés annak megallapitasara irdnyul, hogy a rendkiviili halal
(pl. hirtelen szivhaldl) bekovetkezésében milyen genetikai tényezOok jatszottak szerepet, a
vizsgalt biologiai nyom milyen fajhoz, egyedhez kotddik, illetve milyen genetikai
tulajdonsagokkal rendelkezik. Kérdéseket az egyes emberekre vonatkozoan tesziink fel (pl.
azonos embertdl szarmazik-e a két vizsgalt minta; vagy a vélelmezett apa a gyermek biologiai
apja-e), de a kapott valaszok mindig fiiggeni fognak attol, melyik populacioba tartoznak a
kérdéses személyek, mivel az allélgyakorisdgok eltérhetnek a populacidk kozott. Az
allélgyakorisagi adatok sziikségesek az apasagi valosziniiségi szazalék vagy a DNS-profil
megegyezési valoszinliség kiszamitdsdhoz azokban az esetekben, ha a vélelmezett apa
apasaga nem kizart, vagy a helyszini minta és a feltételezett gyanusitott/aldozat DNS-profiljai
megegyeznek. A kiillonbozé hipotézisek tesztelésére megfeleld statisztikai modszereket kell
alkalmazni, ami igen bonyolult is lehet, de ezt a torvényszéki alkalmazdsok soran a nem
szakmabeliek szdmara is érthetéen kell interpretalni. A statisztikai interpretacié mellett
kulcsfontossagii a DNS vizsgalat soran létrehozott adatok mindsége és hibamentessége is
(MSZ EN ISO/IEC 17025; 19/2010. (IV. 30.) IRM rendelet).

Az 1990-es évektdl az STR vizsgalatokon alapuld igazsagiligyi genetikai szakértés
Magyarorszagon is elterjedté valt (Fiiredi, 2003; Egyed, 2007; Padar, 2006; Zenke, 2010),
mara mar a DNS vizsgalatok metodik4jat rutinszerlien alkalmazhat6 eljarassa fejlesztették.
Jelenleg is folynak a kutatasok esetleges jovébeni alkalmazéasok céljabol: a kérdéses személy
fenotipusosan megnyilvanuld tulajdonsagainak (bdrszin, szemszin, hajszin, arcforma,
testmagassag, nem, kor, etnikai eredet, stb.) kideritése a hatrahagyott nyomokbdl (Pulker és
mtsai, 2007; Walsh és mtsai, 2011), tovabba a nem emberi eredetii anyagok azonositasa
(Budowle és mtsai, 2005a és 2005b; Padar, 2006; Zenke, 2010).



Az autoszoémas és Y-kromoszomas STR 16kuszok, valamint a mitokondrialis DNS szekvencia
polimorfizmusai mellett a genomban tobb milli6 SNP l6kusz talalhato, de ezek analizise a
polimorfizmus alacsony foka miatt egyenként nem szolgaltat elegendd informéaciot a
megfeleld kizarasi valoszinliség eléréséhez, igy a mikroszatellita I6kuszokkal 6sszehasonlitva
lényegesen tobb SNP egyidejii vizsgalatara van sziikség. Ami mégis indokolja az SNP
l6kuszok vizsgalatat az, hogy az STR lokuszokkal 6sszehasonlitva a cél-DNS szakasz rovid,
ezért olyan degradalt mintak vizsgalata is lehet6vé valik, melyeknél az STR lokuszok
vizsgalata nem vezet eredményre.

A kutatasok alkalmazasi hatékonysagat napjainkban szakmai adatbazisok segitik. 2001-ben
jott 1étre az Y-STR haplotipus referencia adatbazis (YHRD) (Roewer és mtsai, 2001;
Willuweit és Roewer, 2007), majd 2006-ban a mitokondrialis DNS adatbazis (EMPOP)
(Parson és Diir, 2007).

A tudomany fejlédése nem csak 1j lehetdségeket teremt, hanem tarsadalmi, politikai, vallasi
vitakat is kivalthat, ezért a lehetdségek és kockazatok objektiv mérlegeléséhez tudomanyos,
szakmai vitakra és egyetértésre van sziikség (National Comission of the Future of DNA
Evidence, 2001). Az els6 biinligyi DNS-profilnyilvantartast Nagy-Britanniaban hoztak 1étre
1995-ben, az Egyesiilt Allamok Szdvetségi Nyomozo Hivatala (FBI) 1997-ben definialt 13
STR ,,torzs” l0kuszt, melyek felhasznalasaval nyilvantartdo rendszert (CODIS) allitott fel.
2000-ben hazankban is hatalyba l1épett a biiniigyi DNS-profilnyilvantartast szabalyozo torvény
(1999. ¢évi LXXXV. tv.), mely a megallapitott adatok informatikai alapon torténd
rendszerezését, adatbazissa (DNS nyilvantartasok) szervezését szabalyozza. Megindult a
nemzeti adatbazisok nemzetkozi szervezddése (Interpol DNA Unit, 2003), és egylittmiikodése
(Priim Convention, 2005). A 2001-ben elfogadott hét lokuszt tartalmazo eurdpai szabvany
lokusz készletet (ESSOL) tovabbi markerekkel bovitik (2009. évi XLVIL torvény). A
biliniigyi DNS adatbazisokban tarolt adatok a kiilonleges személyi adatok kozé tartoznak,

fontos ezek védelme ¢és torvényes felhasznalasa.

1.1.1. Személyazonositas — a genetikai profil

A DNS tipizalas vagy korabbi nevén ,,DNS ujjlenyomat” gyokerei 1985-ig nytlnak vissza.
Sir Alec Jeffreys angol genetikus fedezte fel, hogy a DNS bizonyos régidiban olyan
szekvenciak vannak, amelyek egymas utan tobbszor ismétlddnek, ezeket az ismétlédé DNS
szakaszokat VNTR-eknek nevezziik. Dr. Jeffreys azt is észrevette, hogy az egy mintaban

talalt ismétlodések szama személyrél személyre eltérhet. Az ismétlddd DNS szekvencidk



......

lehetdséget a human személyazonositasi és rokonsagi tesztek kivitelezésére. Szintén 1985-ben
dolgozta ki Kary Mullis a PCR technikat, amely 10j tavlatokat nyitott a molekularis
biologidban. Az azota eltelt 25 évben a molekularis biologia rohamos fejlodése lehetdséget
teremtett a human genom specifikus helyein 1évo kiilonféle genetikai variaciok lokalizalasara,
jellemzésére és a rutinszeri vizsgalathoz sziikséges technikai hattér kidolgozasara (Butler,
2005). A DNS tipizalas, mas néven DNS-profil meghatarozas a DNS molekula specifikus,
meghatarozott helyein jelenlévd genotipusok meghatirozasanak folyamata. Egy személy,
vagy bioldgiai nyom DNS-mintajabol a kiilonbozé 1okuszokon megallapitott allélok
egylittesét DNS-mintazatnak vagy DNS-profilnak nevezziik. Hogy csokkenjen a nem rokon
személyek kozotti véletlen taldlatok valoszinlisége, tipikusan tobb 10kusz egylittes
vizsgalatara van sziikség (Butler, 2005). A DNS-mintazatot tekinthetjiik ,,genetikai személyi
szam”-ként, azonban a személyi szammal ellentétben a DNS-profil nem feltétleniil egyedi,
azaz nem 100%-ig biztos, hogy a Foldon két személy nem rendelkezhet ugyanazzal a DNS-
profillal (pl. egypetéjli ikrek).

A személy azonossaganak megallapitasa az alapjan torténik, hogy megfeleld szami marker
vizsgélata mellett a helyszini minta alléljai megtalalhatok-e a kérdéses személyben. A
bioldgiai mintdk azonos személyi eredete kizartnak tekintendd, ha technikai megfeleldség
mellett, legalabb két lokuszon eltérés észlelhets. Megfigyelt eltérés esetén mérlegelni kell a
mutacid, allélkiesés, degradacié és mads, genetikai, illetve technoldgiai sajatossagokra
visszavezethetd okok lehetdségét. Eltéronek nem tekintheté DNS-profilok esetén a minden
kétséget kizard, pozitiv bizonyitds érdekében — a vizsgalt biologiai mintak mennyiségének ¢és
mindségének, valamint Magyarorszag lélekszamanak figyelembevételével — torekedni kell
annyi DNS-16kusz sikeres vizsgalatara, hogy a valosziniiségi hanyados (LR) értéke elérje

vagy meghaladja a 10 milliot (OIOI, 22. szdmu mddszertani levél).

1.1.2. Szarmazasi vizsgalatok — apasagi tesztek

A személyazonositas mellett a DNS vizsgalat rutin eljards szarmazasi és rokonsagi tigyekben
is, ahol egymassal potencialis rokonsagban allo6 személyek DNS-profiljat vetik 6ssze. Ezek
kozé tartozik a hagyomanyos sziiloségi vizsgalat, ahol altaldban a biologiai apasag eldontése a
kérdés, ti. ,ki a gyermek apja?”. Eltint személyek és tomegkatasztrofak aldozatainak
azonositasa céljabol reverz sziildségi vizsgalatot is végezhetnek, ilyen iigyekben pl. az a

kérdés, ,,szarmazhatnak-e a maradvanyok a referencia mintat ado személy gyermekétol?”.



A Dbioldgiai sziiléség megallapitdsa az alapjan torténik, hogy megfeleld szdmi marker
vizsgalata mellett a gyermek alléljai megtalalhatok-e a vélelmezett apaban? Az apasagi
tesztek alapja az, hogy a mutaciotol eltekintve, a gyermek minden vizsgalt genetikai 10kuszon
egy, anyaval és egy, apaval egyezd allélt hordoz. Ebbdl kifolydlag az apasagi vizsgalat
kimenetele egyszertien ,kizart” vagy ,,nem kizart”. Ha a vizsgalt férfi apasagat nem lehet
kizarni a vizsgalt 10kuszok alapjan, akkor statisztikai szamitassal kell meghatarozni az apasag
valoszintiségét (valoszinliségi szazalék, apasagi index).

A szarmazast vizsgadlod laboratériumok gyakran ugyanazokat az STR multiplexeket és
kereskedelemben is kaphato kiteket alkalmazzak, mint az egyedazonositast végzo
laboratoriumok, veliik ellentétben azonban nem teljes egyezést keresnek egy DNS-profillal,
hanem 16kuszonként a nem definialt, azaz obligat allél feltételezett személyi eredetét
vizsgaljak.

Hianyos sziildség esetén azonban nem vizsgalhaté a teljes trio (vélelmezett apa, anya,
gyermek). Néha az anya, maskor a vélelmezett apa nem vizsgalhato, de sokszor még ekkor is
megvalaszolhaté a leszarmazas a vizsgalt 10kuszok szamanak novelésével. Elvégezhetok
mitokondrialis, Y-kromoszomalis és X-kromoszomalis vizsgalatok is, melyek lehet6séget
adnak nemcsak a kozvetlen leszarmazok, hanem a tavolabbi rokonok vizsgalatara is. Mivel az
apasagi és rokonsagi vizsgalatok a generaciok kozotti genetikai kapcsolatok feltarasat jelentik,
szamitasba kell venni a mutaciok lehetdségét is. A csiravonalban torténd mutaciok az anya
petesejtjében vagy az apa spermiumaban keletkeznek, és a zigota keletkezésekor adddnak
tovabb, igy minden apasagi tesztnél, eltiint személy illetve tomegkatasztrofa aldozatanak
azonositaskor szamolni kell a mutacio lehetdségével. Eppen ezért fontos a mutacids ratak
pontos meghatarozasa, amit csak nagyszamu meiozis (biztos sziil6-gyermek parok)
elemzésébol lehet megbecsiilni. Erdemes megjegyezni, hogy minél tobb lokuszt vizsgalnak,
annal nagyobb valoszinliséggel talalhatnak mutaciot. Mivel napjainkban gyakran tobb tucat
STR lokuszt is vizsgalnak, ezért egyaltalan nem ritka, hogy a gyermek és az apa kozott két-
harom mutacid is tapasztalhato (Butler, 2010).

Ha eltlint személy vagy tomegkatasztrofa aldozatat szarmazasi vizsgalattal kell azonositani,
akkor forditott is lehet a kérdés, ,,a gyermek genotipusanak ismeretében kik lehetnek a
sziil6k?”. Altalaban viszonylag ritka, hogy mindkét sziil6t vizsgalni lehessen, leggyakrabban
csak az egyik sziil6 vagy a testvérek vizsgalhatok, igy a reverz sziildségi vizsgalat altalaban

nagyobb kihivast jelent.



1.1.3. Az igazsagligyi genetikai vizsgalatok statisztikai elemzése

Az igazsagligyi genetikus szakértd miikddése soran valoszinlsitd szakértdi véleményt ad, ha
nincsenek kizaré kombinaciok a mintak kozott. A gyakorisagbecsléssel kombinalt Bayes-elvii
hipotézistesztelés a gyakorlatban legaltalanosabban elfogadott mddszer a DNS-bizonyiték
statisztikai kiértékelésére (Evett és Weir, 1998; Garbolino és Taroni, 2002). A valdsziniiség
szamitas Bayes-tételének esély formaju leirasa szerint ugyanis az alapkérdést — ti. ,,mekkora a
valészinlisége annak, hogy a DNS-profil XY-t6l szarmazik?”, ,mekkora annak a
valoszintisége, hogy a vélelmezett apa a bioldgiai apja a gyermeknek?” — mindig legalabb egy
masik, un. ellen-hipotézis vagy alternativ hipotézis— ,,mekkora a valdszinlisége annak, hogy a
DNS-profil az adott népességbdl véletlenszeriien kivalasztott masik személytdl szarmazik?”,
»mekkora annak a valdszinlisége, hogy a gyermek biologiai apja valaki més az adott
népességbol?” — valosziniiséghez kell viszonyitani. Az els6 kérdés altalaban a vad (felperes)
feltevésére, a masodik kérdés pedig altalaban a védelem (alperes) hipotézisére vonatkozik. A
hipotézis és ellenhipotézis teljesiilésének feltételezésével szamitott valdsziniiségek aranyat,
mint valdszinliségi hanyadost (LR, Likelihood Ratio) adjuk meg az igazsagiigyi DNS-
vizsgalatok statisztikai kiértékelése soran. A vérrokonsag (pl. apasag) genetikai tesztelése
esetében a valoszinliségi hanyadost rokonsagi indexnek hivjak (PI, Paternity Index, azaz
apasagi index). Amennyiben a biologiai nyom csak egy személy genetikai anyagat
tartalmazza, akkor a valOszinliségi hanyados — legegyszeriibb forméajadban — a DNS-
profilegyezés valoszinliségének reciprokaval egyezik meg. A napjainkban rutinszertien

alkalmazott multiplex STR kitek kb. 1:10*°-10'® egyezési valosziniiséget adnak.

1.1.4. Az X- és Y-kromoszoémahoz kotott markerek jelentsége az igazsagligyi genetikdban

Az ivari kromoszoman talalhatd lokuszok oroklddése eltér az autoszomalis 10kuszokétol,
leszamitva a PARI ¢és PAR2 régiokat, melyek az X- €és Y-kromoszomak parba allasat
biztositjak a meidzis folyaman, ezért viselkedésiik pszeudo-autoszomalis.

A nbéknek két X-kromoszomajuk van — X-kromoszémas markerekre nézve a ndk diploidok, a
férfiak haploidok — ezért az X-kromoszomas lokuszok anyardl gyermekre ugyanugy
oroklédnek, mint az autoszomalis 10kuszok, az anya X-kromoszoémai kozott rekombinacid
van. A férfiak sejtjeiben csak egy X-kromoszoma van, azaz hemizigdtak az X-kromoszomara
nézve, benniik az X-kromoszoma nincs kitéve a rekombinacionak, kivéve a mar elobb emlitett

PARI és PAR2 régiokat.
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X-kromoszomalis 10kuszok Vvizsgalata az igazsagiigyi genetikaban hianyos apasagi iigyekben
(a vélelmezett apa elhunyt vagy eltiint) akkor célravezetd, ha lany a perben szerepld gyermek.
Ezekben az esetekben a lanygyermeket, annak édesanyjat €s a vélelmezett apa édesanyjat
vagy a vélelmezett apa torvényes lanygyermekét vizsgaljak.

Y-kromoszomalis lokuszok vizsgalata szintén jol alkalmazhatdo olyan hidnyos apasagi
tigyekben, melyekben a vizsgalando gyermek fia, és a vélelmezett apa valamelyik kdzvetlen
férfiagi rokona (pl. fiu testvére, apja, nagyapja, torvényes fia gyermeke) még vizsgalhato.
Meg kell jegyezni, hogy egyezés esetén a vélelmezett apa férfi rokonai, mint lehetséges
biologiai apak sem zarhatok ki. Kriminalisztikai DNS vizsgalatok esetében akkor célszerti Y-
kromoszémalis 16kuszokat vizsgalni, ha csekély mennyiségli férfi DNS-t nagy mennyiségi
néi DNS hattér mellett kell analizalni, ilyen lehet pl. nemi erdszak esetében egy hiivelykenet
(Roewer, 2009), illetve ha az autoszOmas vizsgalatok technikai egyenetlensége (pl. ,,drop

out”) szamottevo.

1.2. Az igazsagiigyi genetikaban alkalmazott markerek

A DNS-adllomany dontd tobbsége (tobb mint 99,7%) az emberekben azonos, csak toredék
része (kb. 0,3%, vagyis 10 millio nukleotid) kiilonb6z6, és teszi lehetévé az egyedek
megkiilonboztetését genetikai modszerekkel. A DNS formdjadban tarolt informaciod
személyazonositas és rokonsagi vizsgalat célt felhasznalasanak lehetdségét a variabilis régiok
biztositjak (Butler, 2005).

A Humén Genom Projekt 1990-ben kezdddott, és 2001-ben tette k6zz¢é az emberi genom DNS
szekvencidjanak ,,durva” valtozatat. A befejezett referencia szekvenciat 2003 aprilisdban
hoztdk nyilvanossagra. A projekt mas nemzetkozi kutatdsokkal egyiitt felderitette a human
genom diverzitasat, tovabba a diverzitas hatterében allo6 mutacios folyamatokat.

A DNS sokfélesége (polimorfizmus) egy meghatarozott lokuszon a kiilonboz6 allélok
(lehetséges valtozatok) formdajaban fejezOdik ki. Alapvetden kétféle DNS polimorfizmust
kiilonboztetiink meg: hossz-polimorfizmust és  szekvencia-polimorfizmust. A rutin
igazsagligyi genetikai gyakorlatban mindkét polimorfizmus-tipus vizsgalata elterjedt. A
markerekkel és vizsgdlati metodikdkkal szemben alapveté kovetelmény a széles kori
elfogadottsag, a kiilonb6z6 laboratériumok az eredmények Osszehasonlithatosdga miatt
ugyanabbol a markerkészletb6l meritenek.

A human genomban, két kiilonboz6 genom-kopia kozott leggyakrabban — atlagosan 1250

bazisparonként — SNP tipusl, azaz szubsztitucids eltérés talalhat6. Ennek alapjan két
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kiilonb6zé ember genomjanak 6sszehasonlitdsa soran (kb. 3 milliard bazispar) néhany millio
SNP tipusu eltérés varhato (Jobling és mtsai, 2004). Joval kisebb szamban un. mikroszatellita
és miniszatellita 16kuszok is talalhatok. Ezek a szatellit tipusu lokuszok a hossz-
polimorfizmusok koz¢é tartoznak, nagyobb allélszamuk ¢€s ebbdl kovetkezden nagyobb
heterozigozitasuk miatt kivaléan alkalmasak a személyek kozotti kiilonbozéségek
meghatarozasara. Napjainkig tobb ezer polimorf STR 16kuszt azonositottak a human
genomban, atlagosan 10000 nukleotidonként talalhaté egy STR lokusz (Edwards és mitsai,
1991). Az igazsagiigyi genetikusok jelenleg ezeket a lokuszokat hasznaljak leginkabb
személyazonositasra €s szarmazas megallapitasi vizsgalatokra. Az SNP 16kuszok altalaban bi-
allélikusak (kétféle allél van jelen a human populacidban), ezért kevésbé polimorfak és
informativak, mint az STR 16kuszok.

Onmagaban egyetlen SNP vagy mikroszatellita 16kusz tulajdonsagai sem jellemzdek csupan
egyetlen emberre, ezért az egyedre jellemz6 genetikai profilként (ti. genetikai személyi szam)
megfeleld szamu polimorf 16kuszon megallapitott allélok egylittese értelmezhetd. A 16kuszok
gyakorlati alkalmazhatésagdhoz a megfelelden magas polimorfizmuson kiviil elengedhetetlen

még az allélok egyszerti, gyors rutinszerli tipizalhatosaga is.

1.2.1. A mikroszatellita (STR) 16kuszok jellemzése és nevezéktana

Az STR 16kuszok (mikroszatellitak) olyan DNS-régiok, ahol 2-6 bazisparbol allo motivumok
(,,repeat”-ek) tandem modon, egymas utan ismétlédnek. Az allélok igy méretiikben is eltérnek
egymastol, tehat ezek a markerek a hossz-polimorfizmusok kozé tartoznak. Az ismétlddések
szama az egyes személyek kozott nagy valtozatossagot mutat, ezért a mikroszatellitak
genetikai személyazonositasi célokra és rokonsag megallapitasra egyarant alkalmasak. Az
STR lokuszok az ismétlédd egységiik alapjan megkiilonboztethetdk, di-, tri-, tetra-, penta- és
hexa- ,,repeat” egységek 1éteznek, melyek 2, 3, 4, 5 és 6 nukleotidbol allnak. EIméletileg 16,
64, 256, 1024 és 4096-féle ismétlodés-motivum lehetséges, de a tandem jelleg miatt egyes
motivumok gyakorlatilag egymasnak megfelelnek (Butler, 2005).

Az STR szekvencidk nem csak az ismétlodések szaméaban, hanem a motivum struktirajaban is
valtozatossagot mutatnak. Az egyszerii ismétlddések azonos hosszisagu és szekvenciaju
egységekbdl allnak. Az Osszetett ismétlédések két vagy tobb kiillonb6zd, egymadssal
szomszédos, egyszerl ismétlédésként fordulnak eld. A komplex ismétlédésekben a kiilonbozo

hosszusagu egységeket valtozdo méretli, kozbeiktatott szekvencia szakitja meg. A komplex,
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hipervariabilis markerek szekvenciajukban ¢és méretilkben is eltéré, nem konszenzus
ismétlédések sokasagat tartalmazzak.

A Nemzetkozi Igazsagiigyi Genetikai Tarsasag (ISFG, International Society of Forensic
Genetics) tobb ajanlast is kidolgozott az igazsagiigyi genetikai célbodl analizalt STR 16kuszok
¢s alléljaik nevezéktanara vonatkozoan (Béar és mtsai, 1997; Gill és mtsai, 1997; Gill és mtsai,
2001; Gusmao és mtsai, 2006).

Fentieknek megfelelden azt a DNS szélat kell figyelembe venni, amelyet a szakirodalomban
vagy nyilvanos adatbazisban eldszor publikaltak, a szekvencidt 5°-3” irdnyban kell leolvasni.
Az egységes lokusz nevezéktan érdekében kovetni kell a ,,D#S#” rendszert. A ,,D” DNS-t
jelent, autoszomalis lokuszok esetében az utana kovetkezé szam (1-t6l 22-ig) — ivari
kromoszémas markerek esetében az utdna kovetkezd betli (X vagy Y) — azt a kromoszomat
jeloli, amelyen a 16kusz talalhat6. Az ,,S” az egykopias szekvencia (,,single copy sequence”)
roviditése, mely azt jelenti, hogy az adott szekvencia csak egyszer fordul el6 a human
genomban, és az azt kovetd szam azt jeloli, hogy a 16kuszt hanyadikként irtak le az adott
kromoszoman. A szabalyozas létrejottekor mar szamos lokusznak volt széles korben
hasznalatos, nem standard (pl. FGA, VWA, THO01, stb.) elnevezése is, ami tovabbra is
megmaradt.

Az allélokat a teljes ismétlodeési egységek szama alapjan kell elnevezni. El6fordulhatnak un.
mikrovarians (koztes- V. inter-) allélok, melyek nem teljes ,,repeat”-et is tartalmaznak, ilyen
esetben a teljes ismétlodés szama utan ponttal elvalasztva kell a hidnyos ismétlédés meglévo
bazisainak szamat feltiintetni. Léteznek nagyon bonyolult struktiraju STR-ek, ezek tobbféle
és eltérd6 méreti motivumbol allnak, ezért igen nehéz az allélok megfeleld elnevezése.
Ezekben az esetekben az allélok hosszusaga kozott kell kapcsolatot keresni, alapul véve a mar
korabban elnevezetteket. El6fordulhat, hogy a hatarolé (un. ,.flanking”) régioban inszercid
vagy delécio torténik, aminek kovetkeztében szintén koztes allélok jelennek meg. Ezek
mikrovarians alléloktol valo megkiilonboztetésére ajanlott a ,,+” (inszercid) ill. ,,— (delécio)
jelolés. Duplikalodott haploid 1okuszok esetében, ahol a megfigyelt allélok nem egyetlen
lokusz termékei, az allélokat egyiitt kell kezelni, és a nemzetkdzi ajanlasnak megfelelden

kotojellel elvalasztva megnevezni (pl.: DYS385 15-17).

1.2.1.1. Az X-kromoszomas STR markerek

Az X-kromoszomds markereknek az igazsagligyi genetikaban leginkabb szarmazas-

megallapitasi kérdésekben van jelentdsége. Az X-kromoszomas markerek vizsgélata akkor
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jelenthet megoldast, ha pl. a vélelmezett apa elhunyt, és a kérdéses gyermek leany. A
lanygyermeket, annak édesanyjat és a vélelmezett apa anyjat vizsgalva az X-kromoszomas
markerekkel ugy szamolhatunk, mintha a gyermeket, édesanyjat és a vélelmezett apat
vizsgalnank autoszomalis markerekre. Ha lanygyermeket, édesanyjat, a vélelmezett apa
torvényes lanygyermekét és annak édesanyjat vizsgaljuk, akkor a két lanygyermek apai X-
kromoszémajat hasonlithatjuk 6ssze.

X-kromoszomas markerek vizsgalata alkalmazhat6 az egészségiigyi gyakorlatban is. Ekkor az
X-kromoszémahoz kapcsolt betegség génjéhez kozel esd markerek vizsgalataval nyomon
kovethetd a betegség csaladon beliili 6roklodése, esetlegesen megallapithato, hogy a
szliletend6 gyermek beteg vagy egészséges lesz-e, valamint az, hogy az egészséges
csaladtagok koziil ki a hordoz6 és ki nem.

Sztenderdizalt vizsgalati csomagok (,kit’-ek) hasznélatdval lehetségessé valt a mar
korabbiakban felmért 10kuszok (Janica és mtsai, 2006; Tang és To, 2006; Verzeletti és mtsai,
2007; Zalan és mtsai, 2007) mellett Gjabb 4 16kusz (DXS10074, DXS10101, DXS10134 és
DXS10135) vizsgalata (Biotype AG, 2006). Az tjabb l6kuszok a korabbiakhoz hasonléan
ugyanugy négy, kiillonbozd kapcsoltsagi régidban helyezkednek el, és mindegyikiik szorosan
kapcsolt egy-egy régebbi lokusszal (Biotype AG, 2006). A lokusz-parokon belil a
rekombinacié valoszinlisége csekély, mig kozottiikk gyakorlatilag szabad rekombinacio
lehetséges, igy az oroklédésiik fiiggetlennek tekintheté. Ujabban tovabbi négy X-STR lokusz
(DXS10079, DXS10103, DXS10146 és DXS10148) vizsgalata is lehetséges, mellyel négy
kiilonb6z6 kapcesoltsagi csoportban elhelyezkedd, szorosan kapcsolt 16kusz-trid tesztelhetd
(Biotype AG, 2009) (F1. abra).

1.2.1.2. Az Y-kromoszomas STR markerek

Az igazsagiligyi genetikaban az Y-kromoszoman leginkdbb az STR lokuszok allnak az
alkalmazas fokuszaban (Butler, 2005), a rutinszeriien vizsgalt Y-kromoszoémas STR 16kuszok
szdma megkozeliti az autoszomas STR-ét. Az Y-kromoszoémads 10kuszokon az egyes allélok
nem véletlenszerti kombinacioban vannak jelen. A kapcsolt allélok specifikus kombinaciojat
haplotipusnak nevezziik (Mathias és mtsai, 1994). Az Y-kromoszoma csak a férfiakban
talalhaté meg, azért Y-kromoszémas STR-kel egy férfi haplotipusa olyan kevert mintakbol is
meghatdrozhatd, amelyekbdl a néi sejtek tulnyomod tobbsége miatt az autoszomds STR

lokuszok tipizalasa nem ad informativ eredményt (Jobling és mtsai, 1997)

14



Populacios és evolucids felméréseknél, ha az Y-kromoszoéma nyomon kovetése a cél, az
autoszomas lokuszokkal ellentétben nem az allél gyakorisagot célszerli alkalmazni, hanem a
haplotipus gyakorisdgot (Spurdle és Jenkins 1992; Kayser és mtsai, 1997a; Kayser ¢és mtsai,
1997D).

Egy adott Y-STR haplotipust azonban a fenticknek megfelelden nem csak egyetlen személy
hordozhat, hanem a kérdéses személy minden férfidgi rokona, igy a gyanusitott vagy
vélelmezett apa édesapja, nagyapja, fiutestvére, nagybatyja, fia, fit unokaja, fit unokatestvére,
stb. is ugyanazzal az Y-kromoszémas STR haplotipussal rendelkezik.

Az Y-kromoszomas STR lokuszok igazsagiigyi genetikdban betoltott szerepét mutatja az is,
hogy a 2000-ben létrejott nemzetk6zi Y-STR haplotipus referencia adatbazis mara (YHRD
2012. jalius 19., Release 39) 101 055 férfi 7-16kuszos minimal haplotipusat (MHT), 52 628
férfi haplotipusat 12-l6kuszos (MHT+), és 40 987 férfi 17-16kuszos haplotipusat (MHT++)

tartalmazza (www.yhrd.org)].
1.2.2. Az Y-kromoszomas SNP markerek

Az Y-SNP lokuszok vizsgalata és a vizsgalt populdcidk Y-kromoszomas haplocsoport-
Osszetétele igazsagiigyi genetikai szempontbol nem bir meghataroz6 jelentdséggel, mivel az
Y-SNP haplocsoportok szama az Y-STR haplotipusok szaménal joval kisebb. Egy
haplocsoportba sok, kiilonb6z6 STR haplotipus tartozik, ezért az SNP lokuszok vizsgalata
leginkabb kizaras megallapitasara alkalmas, egyezés esetén megfelelden magas valosziniiségi
hanyadost sem szarmazasi-, Sem biiniigyekben nem tudnak szolgaltatni. Az STR 16kuszok
mellett azonban az Y-kromoszomas populacios és evolicios tanulmanyok informativ eszkozei
az SNP lokuszok. Fontos szerepet jatszanak a human migracioval foglalkozé tanulmanyokban,
lehetévé teszik az egyes populaciok illetve populacio-csoportok kdzotti 1ényeges kiilonbségek
hatékony feltarasat (Butler, 2005), a populéciok torténetének, vandorlasanak vizsgalatat.

Az Y-SNP allélokat tipikusan ,,6si”-nek (,,ancestral”) és ,leszarmazott”-nak (,,derived”)
nevezik, és egyszerl binaris formaban tartjak nyilvan (0 = 6si, 1 = leszarmazott). Az Osi allél
megallapitdsa a csimpanz DNS szekvencidjaval vald dsszehasonlitds alapjan torténik. Az SNP
lokuszok  elényét stabilitasuk adja, muticiés ratijuk  alacsony — kb. 107
mutacié/nukleotid/generacié (Butler, 2005), — szemben az Y-STR lokuszok — 6,9 x 10™
mutacid/lokusz/generacidé (Zhivotovsky és mtsai, 2004) — mutacios ratajaval, éppen ezért

hosszabb id6 tavlataban is alkalmasak az apai leszarmazasi vonalak nyomon kovetésére.
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A ,haplocsoport” és ,,haplotipus” kifejezéseknek tobb, egymadssal atfedd definicidja létezik. A
haplocsoportot binaris polimorfizmusok altal meghatarozott leszarmazasi vonalnak (NRY,
Non Recombinating region of Y) is tekinthetjiik. A ,,haplotipus” megnevezést azokra az egy

haplocsoportba tartozd leszdrmazasi vonalakra alkalmazzak, melyeket az NRY régioban

kromoszémas SNP markerek alapjan filogenetikai fa allithatd fel, aminek a segitségével
nyomon lehet kovetni az egyes haplocsoportok leszdrmazasi sorrendjét. A haplocsoportokat
az ,,ABC” betiiivel, az alcsoportokat a finomabb felbontas érdekében szamok és betiik
kombinaciojaval jeldlik (pl. R1b1). A vizsgalati modszer fejlodését mutatja, hogy amig 2002-
ben 243 SNP markerbdl és 153 haplocsoportbol (Y Chromosome Consortium, 2002), 2008-
ban mar 599 markerbdl és 311 haplocsoportbol (Karafet és mtsai, 2008) 4llt a filogenetikai fa,
¢és ez a fejlodés folyamatos. A haplocsoportok eredete nagyon régre, tobb ezer, esetenként
tobb tizezer évvel ezelbttre nyulik vissza.

A haplocsoportok meghatarozasanak két modja is van. Egyik az, hogy a filogenetikai fa
elejérdl elindulva végighaladunk a fa 4gai mentén, amig meg nem taldljuk a mintdhoz tartozo
haplocsoportot. Masik moédszer az un. ,,Gt levagasa”, ezt akkor alkalmazhatjuk, ha van
eléfeltevésiink, melyik haplocsoportba tartozhat a vizsgalt személy, ekkor csak a filogenetikai
fa aganak végén 1év6 — azaz a haplocsoportot meghatarozo — markert vizsgaljuk.

A minta haplocsoportjara vonatkozo eléfeltevést kétféle modon lehet szerezni, mindkét
esetben a minta el6zetes Y-STR haplotipizalasara van sziikség. Az elsé modszer feltételezi,
hogy mar vannak mintdk, amelynek haplotipusa €és haplocsoportja ismert. A vizsgalandd
minta haplotipusat 6ssze kell vetni a mar ismert haplocsoporta haplotipusokkal és teljes, vagy
majdnem teljes (egy vagy két 16kuszon egy- vagy kétlépéses mutacio) egyezést keresni. Ha
talalhato ilyen minta a mar korabban vizsgaltak kozott, akkor annak a haplocsoportjara kell
tesztelni. Ez természetesen kumulativ modszer, minél tobb a mar megvizsgalt minta, annal
jobb eséllyel lehet a vizsgalandé markert eltalalni. A feltételezett haplocsoporthoz tartozo
markerrel mindenképpen meg kell vizsgalni a mintat, mert ritkan ugyan, de el6fordul, hogy
azonos haplotipushoz mas haplocsoport tartozik. Ha nem taldlhatd ilyen egyezés a mar
vizsgalt mintdk kozott, akkor online elérhetd, haplocsoport ,,j0sl6” programot érdemes
hasznalni. Jelenleg kétféle ilyen programot lehet igénybe venni: World Haplogroup & Haplo-I
Subclade Predictor (Cullen, http://members.bex.net/jtcullen515/HaploTest.htm) ¢és With
Athey’s Haplogroup Predictor (Athey, 2006). A két program a haplotipusok tobbségéhez

nagy valoszintiséggel tud haplocsoportot rendelni. Néhany esetben ezek a programok sem
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adnak megbizhato eldrejelzést a haplocsoportot illetéen, ekkor a mar elsének emlitett
megoldast kell alkalmazni, azaz ,,végigsétalni” a fa agai mentén.
A mitokondrialis és Y-kromoszémas haplocsoport megnevezések eltérnek egymastol (F2.

abra).

1.2.2.1. A 16 haplocsoportok

A leg6sibb, ,,A” haplocsoport, Afrikaban jott 1étre, korat a legijabb kutatasok 142 000 évre
(Cruciani és mtsai, 2011) becsiilik. Az ,,A” haplocsoport Afrikaban a khoisan, etidop és
szudani népességekben fordul eld (Karafet és mtsai, 2008).

A ,B” haplocsoport szintén Afrikaban alakult ki, kb. 75 000 éve valt el az ,,A”
haplocsoporttdl (Cruciani és mtsai, 2011), Afrika szubszaharai teriiletein taldlhaté meg,
legnagyobb gyakorisaggal a pigmeus ¢és hadzabe populaciokban (Karafet és mtsai, 2008).

A ,,C” haplocsoport Afrika szubszharai teriiletein nem fordul eld, ez alapjan feltételezhetd,
hogy Azsidban jott létre, az utdn, hogy az anatomiailag modern ember elhagyta Afrikat
(Karafet és mtsai, 2008). A haplocsoport kora kb. 50 000 év (International Society of Genetic
Genealogy, 2012).

A ,,D” haplocsoport jellemzden szintén Azsiaban fordul el (Japan, Kina és Andaman
szigetek), valdszintlileg itt is keletkezett (Karafet és mtsai, 2008), kora kb. 50 000 év
(International Society of Genetic Genealogy, 2012).

Az ,,E” haplocsoport kialakuldsanak helye az eléfordulasi gyakorisag €s az alcsoportjainak
diverzitas alapjan Eszakkelet-Afrikaban feltételezhetd, nagy valdsziniiséggel a Kozel-Keletrsl
Afrikaba visszavandorolt populdcidban (Underhill és mtsai, 2001). Kialakulasa kb. 50 000
évvel ezeldttre tehetd Karafet és mtsai (2008) szerint, legnagyobb gyakorisaggal Afrikaban,
kozepes gyakorisaggal a Kozel-Keleten és Dél-Eurdpédban, alacsony gyakorisaggal pedig
K6zép- és Dél-Azsiaban talalhato meg.

Az ,,F” haplocsoportba és leszdrmazott haplocsoportjaiba tartozik a vilag népességének tobb
mint 90 szdzaléka. A haplocsoport az Afrikabol tortént kivandorlas utan kb. 50 000 évvel
ezel6tt johetett 1étre Eurdzsiaban. Sri-Lankan, Kelet-Azsidban és az indiai szubkontinensen
talalhaté meg (Karafet és mtsai, 2008).

A ,,G” haplocsoport eredete vitatott. Keletkezésének idejét 15 000 — 17 000 évvel ezeldttre
dataljak, helyét Nyugat-Azsiaban feltételezik (Cinnioghu és mtsai, 2004, Semino és mtsai;
2000). A G-klad nem tulsagosan elterjedt, leginkabb a Kozel-Keleten, a Foldkozi tenger

medencéjében és a Kaukazus hegységben talalhatdo meg (Karafet és mtsai, 2008).
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A ,,H” haplocsoport valdsziniileg az indiai szubkontinensen jott létre kb. 30-40 000 évvel
ezel6tt, a haplocsoportba tartozd férfiak tobbsége ma is ezen a teriileten ¢él. A H-M69
haplocsoport jellemzden Indiaban, Sri Lankan, Nepalban és Pakisztanban fordul eld. Indiaban
inkabb az alacsony kasztbelieknél és a torzsi csoportoknal fordul el6. A haplocsoport
el6fordulasa az indiai szubkontinensen ¢€s a roma populdcidkon kiviil igen ritka. Eurdpéaban a
,»H” haplocsoportba tartozé férfiak nagy része roma, a romdk pedig szintén indiai eredettel
birnak (Jobling és Tyler-Smith, 2003; Karafet és mtsai, 2005; Sengupta és mtsai, 2006,
(International Society of Genetic Genealogy, 2012).

Az eurdpai ,,6stelepes 1” haplocsoport valosziniileg kb. 22 000 (15-30 000) éve, balkani
refugiumban jott létre, ami egybeesik a legutobbi, 21 000 évvel ezeldtti glacialis
maximummal (Karafet és mtsai, 2008). Egyes elméletek szerint az 1-M170 haplocsoport
kezdeti elterjedése kapcsolatban volt a gravetti kultira elterjedésével (Semino és mtsai, 2000).
Az eurdpai népesség egyotode tartozik ebbe a haplocsoportba, Eurdpan kiviil gyakorlatilag
nem fordul el (leszamitva az Eur6pabdl kivandorldkat és leszarmazottaikat).

A ,,J” haplocsoport mintegy 30 000 éve alakulhatott ki Délnyugat-Azsia teriiletén (31 700 +
12 800 év, Semino és mtsai, 2004). Nagy gyakorisaggal a Kézel-Keleten, Eszak-Afrikaban,
Eurdpaban, K6zép-Azsidban, Pakisztanban és Indiaban fordul el$ (Karafet és mtsai, 2008).

A ,,K” haplocsoport valosziniileg Délkelet- vagy Dél-Azsidban keletkezett 40-50 000 évvel
ezel6tt, az L-T haplocsoportok mind ennek leszarmazottai. El6fordulasa Indiara, Pakisztanra,
Oceéniara, Indonéziara és Ausztraliara jellemz6 (Karafet és mtsai, 2008).

Az ,,L” haplocsoport jellemz6en Dél-Azsidban fordul el8, Kkis gyakorisaggal megtalalhatd
még Kozép- és Délkelet-Azsidban illetve Dél-Eurdpaban a Foldkozi tenger partjai mellett
(Karafet és mtsai, 2008).

Az ,,M” haplocsoport kizarélag Oceaniaban és Indonéziaban fordul el6, a papua és melanéz
férfiak tobbsége ebbe a haplocsoportba tartozik (Karafet és mtsai, 2008).

Az ,,N” haplocsoport eldforduldsa leginkabb Eurdzsia északi részén jellemzd, mas teriileteken
csak szorvanyosan talalhatdo meg (Karafet és mtsai, 2001; Rootsi és mtsai, 2007). Kialakulasa
kb. 20 000 évvel ezeléttre tehetd Délkelet-Azsidban (Yunnan tartomanyban), és innen
vandorolt szét a mai elterjedési (Mongolia, Eszak-Kina, Eszak-Nyugat-Eurdpa) teriiletére
(Rootsi €s mtsai, 2007).

Az ,,0” a f6 haplocsoport Kelet-Azsidban, ezen kiviil kis gyakorisaggal Ko6zép-Azsidban és
Oceaniaban fordul el (Karafet és mtsai, 2008). Megjelenése kb. 35 000 évvel ezeléttre tehetd
Délkelet- vagy Kelet-Azsidban (Shi és mtsai, 2005; Rootsi és mtsai, 2007)
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A ,,P” haplocsoport kb. 35 000 éves, kialakuldsa Dél-Szibéria, Uzbegisztan vagy Kazahsztan
teriiletén lehetett, két leszarmazott haplocsoportja a ,,Q” és az ,,R” nagyon elterjedt (Karafet
¢és mtsai, 2008; International Society of Genetic Genealogy, 2012).

A ,,Q” haplocsoport gyakori Eszak-Eurazsidban, néhany szibériai népcsoportban, de alacsony
gyakorisaggal megtalalhatd még Eurdpaban, Kelet-Azsidban és a Kozel-Keleten is. Az
amerikai 6slakosok korében ez a f6 haplocsoport (Karafet és mtsai, 2008).

Az ,,R” haplocsoport kb. 27 000 évvel ezel6tt jott 1étre Kozép- vagy Dél-Azsidban és ott nagy
gyakorisadggal fordul eld, de az Eurdpai férfiak tobbsége is ebbe a haplocsoportba tartozik.
Eléfordul a Kozel-Kelet és Afrika egyes teriiletein is (Karafet és mtsai, 2008; Wells ¢és mtsai,
2001).

Az ,,S” haplocsoport korabbi tanulmanyok szerint nem volt 6néllé haplocsoport, hanem ,,K5”
haplocsoportként szerepelt. Elsésorban Oceaniaban és Indonézidban fordul elé (Karafet és
mtsai, 2008).

A ,, T” haplocsoport ,,K2” néven 2008-ig szintén a K haplocsoport egyik alcsoportja volt.
Alacsony gyakorisaggal fordul eld Europaban, a Kozel-Keleten, Eszak- és Kelet Afrikdban
(Karafet és mtsai, 2008).

Alabbiakban az Europaban elterjedt alhaplocsoportokat részletezem.

1.2.2.2. Az E1blbla-M78 haplocsoport

Az E1blbla-M78, régebbi elnevezéssel E3bla haplocsoport Eszak- és Eszakkelet-Afrikaban,
Nyugat-Azsidban és Eurépaban talalhaté meg. Az M78 mutacié korat kb. 18 000 (17-20 000)
évre becsiilik, foldrajzi eredetét az STR-variancia alapjan Eszakkelet-Afrikaba, azon beliil
Libiaba és Egyiptomba teszik (Cruciani és mtsai, 2007). Mas adatok szerint a haplocsoport
kialakulasanak teriilete ,,Afrika szarva” volt (Semino és mtsai, 2004). Europaban a
haplocsoport gyakorisaga a Balkanon (akar 50%) és Olaszorszdgban éri el a maximumat,
gyakorisiga Nyugat-, Kozép- és Eszakkelet-Eurdpa felé haladva csokken (Semino és mtsai,

2004; Pericic és mtsai, 2005a).

1.2.2.3. A G2a-P15 haplocsoport

Eddig a G haplocsoport G2a (P15) aga a legelterjedtebb alcsoport Nyugat-Europaban. Kora
kb. 12 500 év (Cinnioglu és mtsai, 2004, Karafet és mtsai, 2008).
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1.2.2.4. A H1a-M82 haplocsoport

A H1-M52 alcsoport Indidban alakult ki kb. 25 ezer éve, eléfordulasa Indidban 3-60% kozott
mozog (Ramana ¢és mtsai, 2001; Wells és mtsai, 2001; Kivisild és mtsai, 2003). A roma
populaciokban gyakran megtalalhatd, specifikusan azsiai HI-M52 haplocsoport (Kalayidjieva
és mtsai 2001) is alatamasztja romak indiai eredetét illetve azt, hogy egy alapité indiai
népcsoportbol divergaldodtak (Gresham és mtsai, 2001). A haplocsoporton beliil a Hla-M82
alcsoport a balkani roma populaciokban igen gyakori, 60%-ot is elér (Pericic és mtsai 2005b),

de spanyol és litvan romaknal is megtalalhato (Gresham és mtsai, 2001).

1.2.2.5. Az 11-M253 haplocsoport

Az 1-M 170 haplocsoporton beliil az 11-M253 alcsoport (2008 ¢ldtt 11a) gyakorisagi gradiense
Europan beliil Skandinaviatol a torténelmileg német befolyas alatt allt teriilet hatarai felé
haladva rohamosan csokken (Lappalainen és mtsai, 2008).

Az 11-M253 haplocsoport alapitdja egyes feltételezések szerint az Ibériai félszigeten 1évo
refugiumban vészelte at az utolsé jégkorszakot (Genographic Project), mig mas szakemberek
szerint Franciaorszagot illetve Italia az eredet lehetséges helye (Rootsi és mtsai, 2004; Soares
és mtsai, 2010). A kiilonb6z6 publikaciok alapjan a lokalizacio eltérd, ugyanakkor a

keletkezés idépontja azonosnak (kb. 15-20 000 évvel ezel6tt) tekinthetd.

1.2.2.6. Az 12a-P37.2 haplocsoport

Az 1-M170 haplocsoport 12a-P37.2 alcsoportja (2008 el6tt 11b) jellemzden Kozép- és Dél-
Eurépaban eléforduld leszarmazéasi vonal, a Balkdnon a leggyakoribb, valdsziniileg ott is
alakult ki az utolso eljegesedés utan, kora kb. 15 000 év. A jég visszahtizodasa utan indult
meg az 12a-P37.2 kromoszomat hordoz6 férfiak balkani refugiumbol kiindulo, észak és kelet

felé torténd elterjedése (Rootsi és mtsai, 2004).

1.2.2.7. Az 12b-M223 haplocsoport

Az 1-M170 haplocsoporton beliili, 12b-M223 (2008 elétt I1c) alcsoport kb. 14-18 000 éve, a

mai Dél-Franciaorszag teriiletén johetett létre. Ez volt az az iddszak, amikor az utolsd
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jégkorszak utan a jég elkezdett visszahizodni. Néhany vadaszo torzs az élelem utan észak felé
kezdett vandorolni, és benépesitette Eszak-Europat.

Az 12b-M223 és az 11-M253 haplocsoportok elterjedési teriilete a finn és skandinav teriiletek
kivételével nagyjabol atfedé. Ez azt valoszinisiti, hogy a terilileten legalabb egy, az 11-et is
hordoz6, paleolitikus refugiumbodl szétterjedé populacio is jelen volt. Az I1 és I2b
haplocsoportok eloszldsa jol korrelal a german emberek torténelmi befolyasanak
elterjedésével. A haplocsoport kora kb. 12 300 (= 3 100) év az Y-STR variaciok alapjan
(Underhill és mtsai, 2007).

1.2.2.8. A J2*-M172 haplocsoport

A J-M304 haplocsoport két alcsoportja — J1-M267 és J2-M172 — a feltételezések szerint
viszonylag kordn, legalabb 10 000 éve valt el. A J1-M267 ag az ,,Afrika szarvanak” nevezett
teriileten fordul eld. A J2-M172 alcsoportot legnagyobb gyakorisaggal a ,,Termékeny
Félhold”, Kaukéazus, Anatolia, Balkdn, Olaszorszag, a ,,Mediterran medence”, az Irani plato,
Ko6zép-Azsia és Dél-Azsia teriiletén lehet megtalalni, korat kb. 18 500 + 3 500 évre becsiilik
(Nasidze és mtsai, 2003; Semino és mtsai, 2004). Mediterran teriileteken vald f6 elterjedési
hullama a feltételezések szerint egybeesett a mezdgazdasag a neolitikumi elterjedésével

(Semino és mtsai, 2004).

1.2.2.9. Az R1a1-M198 haplocsoport

Az R-M207 haplocsoport egyik f6 aga az R1-M173 haplocsoport, az utolsé jégkorszak alatt
johetett 1étre, kora kb. 18 ezer év. Két {0 leszarmazasi aga az R1a-SRY1831.2 és az R1b-
M343 alcsoport. Az R1a-SRY10831.2 haplocsoport igen elterjedt Eurazsia nagy részén,
leggyakoribb 4ga az Rlal-M198, ami egészen Dél-Azsiatol és Dél-Szibériatol Kozép-
Eurdpaig és Skandinaviaig, nagy teriileten elterjedt (Underhill és mtsai, 2010).

Az R1al-M198 haplocsoport eredete vitatott. Az adatok azt mutatjak, hogy gyakorisaga két,
jol elkiiloniil teriileten (Eszak-Indiaban illetve Lengyelorszagban és Ukrajnaban) magas. A
torténelmi és torténelem eldtti lehetséges okok folyamatos vita targyat képezik a populécio-
genetikusok korében, de a régészek és nyelvészek érdeklédése is szamottevd. Egyre tobb
tanulmany tamasztja ala, hogy az R1al-M198 haplocsoporton beliili Y-STR diverzitas
maximuma Dél-Azsiaban talalhato (Kivisild és mtsai, 2003, Mirabal és mtsai, 2009, Underhill
¢és mtsai, 2010).
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1.2.2.10. Az R1b1-P25 haplocsoport

Az R1b haplocsoportot a 2004-ben felfedezett M343 SNP alapjan kiilonboztetjiik meg
(Cinnioglu és mtsai, 2004). Korabban, 2005 el6tt, a P25 SNP leszarmazott allélja definialta a
16kuszt (Y Chromosome Consortium, 2002), ez ma az R1b1 haplocsoportnak felel meg.

Az R1b-M343 haplocsoport eredetét Eurazsiaban, Kt')zép-Azsiéban feltételezik, kora 18 000
évnél kevesebbre teheté (Karafet és munkatarsai, 2008). A leggyakrabban el6fordulo, Y-
kromoszdémas haplocsoport Nyugat-Eurdpaban, Eurazsia k6zépso teriiletének egyes részein és
Kozép-Afrika szub-szaharai teriiletein. Alacsonyabb gyakorisaggal fordul e¢l6 Kelet-
Eurdpaban, Nyugat-Azsidban, Kozép-Azsidban és FEszak-Afrikiaban. Amerikdban ¢és
Ausztralidban az eurdpai bevandorlok nagy szdma miatt jelentds a gyakorisaga.
Nyugat-Eurdpaban szinte kizardlag az M269 markerrel jellemezhetd alhaplocsoportja fordul
eld, illetve ez az alhaplocsoport TorOkorszagban taldlhatdé még meg emlitésre mélto
gyakorisdggal. Myres ¢és munkatarsai (2011) szerint ezek az eurdpai Y-kromoszomak
viszonylag fiatalok, a Neolitikumban démikus expanzi6é sordn Anatolian at a Kozel-Keletrol

keriiltek Européba.

1.3. A magyarorszagi roma populaciok eredete

Az indoeurdpai nyelvjarasok 0Osszehasonlitdé nyelvészeti vizsgalata alapjan a romak
Eszaknyugat-Indiabol (Punjab, Rajastan, Uttar Pradesh és Haryana tartomanyok) szarmaznak
(Gresham ¢és mtsai, 2001). Azok a kutatok, akik egy Indiabol vald kivandorlasi hullamot
feltételeznek, egyetértenek abban, hogy ez a 11. szazadra tehet6. A tobb kivandorlasi
hulldmot feltételezOk a legnagyobb kivandorlasi hullamot datiljdk a 11. szdzadra

(http://www.romani.org/local/romhist.html). A feltételezett vandorlasi Gtvonal vitatott, az 1.

abra az egyik lehetséges verziot mutatja.

Magyarorszagra a romak tobb hullamban érkeztek. Az elsé nagy hulldm a 15. szdzadban jutott
el a Kéarpat-medencébe, 6k mara elvesztették roma anyanyelviiket, magyarul beszélnek, ez a
csoport az un. karpati cigany vagy romungro. A masik nagyobb magyarorszagi roma
csoportot az olah romak alkotjak, akik a 18-19. szazadban érkeztek a Karpat-medence

teriiletére, 6k még kétnyelviiek, 6rzik roma anyanyelviiket is.

22


http://www.romani.org/local/romhist.html

A romak feltételezett vandorlasi utvonala

1. abra
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2. CELKITUZESEK

Munkam célja az igazsagiigyi genetikai gyakorlatban, a szarmazas megallapitds soran
el6forduld, hianyos apasagi ligyek megfeleld6 megoldasanak kidolgozasa volt. Ennek
lehet6ségét az X- és Y-kromoszoman elhelyezked6 STR markerek és az Y-kromoszoémas SNP
16kuszok magyar populaciora nézve reprezentativ vizsgalataval kivaintam megvaldsitani.

Mivel az Y-kromoszomas STR ¢és SNP lokuszok vizsgalatinak nemcsak igazsagiigyi
genetikai, hanem humén populacidés vonatkozasai sem elhanyagolhatoak, kutatdsaimmal és
adataimmal hozza kivantam jarulni a human populacio-torténet, a vandorlasok és keveredések
apai-agon torténé nyomon kovetésének nemzetkozi felméréséhez, melyet a magyar és

tobbféle roma illetve egy malajziai indiai populécio vizsgalataval kivantam biztositani.

2.1. X-kromoszomas STR 16kuszok vizsgalata a magyar populaciéban

Célom uj, X-kromoszomas mikroszatellita lokuszok igazsagligyi genetikai szakértdi
gyakorlatba torténé bevezetése volt, hogy a hianyos apasagi tigyek tisztazasat megkonnyitsem.
Korabbi munkaim keretében mar elvégeztem 4, kiilonb6zd kapcsoltsagi régidban
elhelyezkedd X-kromoszémas STR lokusz (HPRTB, DXS7423, DXS7423 és DXS8378)
felmérését a magyar populacioban (Zalan és mtsai, 2007), ami lehetové tette olyan hianyos
apasagi ligyek megoldasat is, ahol a vizsgaland6 gyermek leany, és a vélelmezett apa
édesanyja vagy torvényes lanygyermeke a nevezett gyermek édesanyjaval egyiitt vizsgalhato.
A négy lokusz egyiittes vizsgalata azonban altaldban nem biztositotta a 22. szamu
modszertani levélben (OIOI, 2006) kovetelményként eldirt apasagi valoszinliség megfeleld
mértékét (minimum 99,98 %), illetve a kizarasok és mutaciok megnyugtatdo modon torténd
tisztazasat. A fentiek kikiiszobolésére az uj lokuszok allél- és a lokuszparok haplotipus-
gyakorisaga mellett a populdciostatisztikai jellemzSket — PIC, HET®®, HET®, pD™
pDeme  MECKTer MECKSM%  HWE, P érték — kivantam meghatérozni, és statisztikailag
tesztelni magyar populacioban, valamint ezeket kiilfoldi publikalt adatokkal kivantam

Osszehasonlitani.

2.2. Y-kromoszémas STR lokuszok vizsgalata a magyar populdcioban

Célom az Y-kromoszéman felleheté 12 STR 16kusz variabilitasanak 5, kiilonb6z6, magyar-

illetve roma populaciokban torténé felmérése, illetve az adatok nemzetkozi adatbazisba
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torténd integralasa volt. Az adatbazisba vald bekertiléssel az adatok nemzetk6zi szinten akar
torvényszéki felhasznalasra is elérhetové valnak, ezen kiviil lehetségessé valik a kapott adatok
Osszehasonlitasa mas populaciok adataival, igy a magyar- illetve a roma populaciok

egymassal illetve mas populaciokkal valo genetikai kapcsolatanak tisztazasa is el0segithetd.

2.3. Y-kromoszomalis SNP lokuszok vizsgalata

Mivel a populaciok torténetének, vandorlasanak vizsgalata szempontjabol az Y-SNP 1okuszok
nagyon informativak, célom volt, hogy a nemzetkozi YHRD (Y Chromosome Haplotype
Reference Database) adatbazisba az altalam vizsgalt populaciok haplotipus adatai mellett, az
adott haplotipusokhoz tartozo haplocsoport adatok is bekeriiljenek, segitve ezzel a nemzetkozi
igazsagiigyi és kutato DNS laboratériumban dolgozé kollégak munkajat.

Az Y-kromoszoémalis SNP 16kuszokra vonatkozo felmérést az el6z6 (2.2.) pontban szerepld
populacidk haplotipus vizsgélatival kombindlva kivantam elvégezni, malajziai indiai ¢és
szlovdk romungro roma populécioba tartozd férfiak haplocsoport tipizaldsaval kiegészitve.
Cé¢lom az volt, hogy a karpat-medencei roma populacidk kapcsolatat vizsgaljam a magyar és
mas eurdpai roma €s nem roma, illetve indiai populacidkkal €s azonositsam a roma

populacidk apai leszarmazasi vonalait.
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3. ANYAGOK ES MODSZEREK

3.1. Mintak és populaciok

Munkam sordan az X- és Y-kromoszomalis STR (mikroszatellita) illetve Y-kromoszomalis
SNP 16kuszokon a felméréseket kiillonboz6 populaciés mintakbol végeztem.

Az X-kromoszémalis STR-16kuszokat a magyar populacioban vizsgaltam. Az ISZKI BOI
DNS Laboratoriumban 384 nem rokon, random szelektalt személyt6l (219 férfi és 185 nd)
tortént vénas vérvétel EDTA-t (alvadasgatld) tartalmazo csobe.

Az Y-kromoszomas STR Ilokuszokra vonatkozd felmérést 5, kiilonb6z6 — magyar,
magyarorszagi roma, tiszavasvari oldh roma, tokaji oldh roma, taktak6zi romungro roma -
populacidban végeztem el (424 személy). A magyar populaciobol kiilonbozo régidkbol
szarmazd 230 nem rokon, random szelektalt férfitdl tortént mintavétel az ISZKI BOI DNS
Laboratériumban (215 EDTA-val alvadasgatolt vérminta, 15 szdjnyalkahartya torlet Whatman
Omniswab mintavevd palcan). A magyarorszagi roma populaciobdl koliinbozd régiokbol
szarmazd 107 nem rokon, random szelektalt férfitol tortént mintavétel az ISZKI BOI DNS
Laboratoriumban (EDTA-val alvadasgatolt vérminta). A tiszavasvari olah roma (29 személy),
tokaji oldh roma (39 személy), taktakozi romungro roma (19 személy) populéciok
mintavételezését Dr. Béres Judit végezte a felsorolt helyszineken, a mintdk az adott
telepiilésen €16, a felsorolt roma populaciokba tartozo, nem rokon férfiaktol szarmazé EDTA-
val alvadasgatolt vérmintak voltak.

Az Y-kromoszomalis SNP lokuszok vizsgalatat a magyar, magyar roma, tiszavasvari roma,
tokaji roma, taktakozi romungro, szlovdk-roma és malajziai indiai populaciokban végeztem
(787 személy).

A szlovak-romak Y-kromoszomas STR tipizalasat Dr. Nagy Melinda és mtsai (2007), a
malajziai indiai populacidoét Chang €s mtsai (2007) végezték. A szlovak-roma populacio 62
nem rokon férfi EDTA-val alvadasgatolt vérmintdit tartalmazza 3 kelet-szlovékiai telepiilés
1zolalt roma populéacidibol, a mintavételezést €s a DNS izolalast Dr. Nagy Melinda végezte. A
malajziai indiai populdci6 (301 nem rokon, random szelektalt férfi) FTA papiron beszaritott
vérmintdit (személyenként 6 db 3 mm atmérdjii punch) Dr. Yuet Meng Chang bocsatotta az
ISZKI BOI DNS Laboratérium rendelkezésére. A mintdk a Malajzia lakossdganak 8%-at

kitevé indiai kisebbséghez tartozé (6nbevallas alapjan), nem rokon férfiaktol szarmaznak.
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3.2. DNS izolalésa és koncentracié meghatarozasa

A friss, EDTA-val alvadasgatolt vérmintakbol a DNS izolalas a gyartd cég utasitasainak
megfeleléen QlAamp DNA Blood Mini Kit-tel tortént (Qiagen, 2001).

A nyalmintavevd palcaval (Whatman OmniSwab) levett szajnyalkahartya torletekbdl Chelex
modszerrel nyertem Ki a DNS-t (Butler, 2005)

A szlirépapirra illetve FTA papirra csepegtetett €s beszaritott vérmintakbol szerves extrakcios
modszerrel (Comey és mtsai, 1994.) és ultraszlirés-koncentralassal (Microcon-100, Amicon,
Millipore) végeztem a DNS izolalasat. A mintaban jelen 1évé huméan DNS (mindséget is
viszonylag pontosan tiikr6z6) mennyiségi meghatarozasa real-time PCR technikaval,
Quantifiler Human kit, ABI 7500 Real-Time PCR System késziilék, Sequence Detection
software 1.2.3. (Applied Biosystems) alkalmazasaval, a gyartd cég utasitasainak megfeleléen

tortént (Applied Biosystems, 2006a).

3.3. Az STR-16kuszok PCR sokszorozésa ¢és sikerének ellendrzése

A DXS8378, DXS7132, DXS7324, HPRTB, DXS10134, DXS10135, DXS10101 ¢és
DXS10074 ¢és Amelogenin l6kuszok amplifikalasat ABI GeneAmp PCR System 9700
késziiléken (Applied Biosystems), Mentype Argus X-8 Kit felhasznalasaval végeztem a
gyart6 utasitasainak megfelelden (Biotype AG, 2006).

A DYS19, DYS3891, DYS3891l, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS437, DY S438,
DYS439 ¢s DYS385 lokuszok amplifikalasdt ABI GeneAmp PCR System 9700 késziiléken
(Applied Biosystems), Powerplex Y PCR Amplification Kit felhasznalasaval végeztem, a
gyarto utasitasainak megfeleléen (Promega, 2008). A PCR sikerességének ( tin. hozamanak)
ellendrzése horizontalis poliakrilamid gélelektroforézissel tortént. A poliakrilamid gél
Osszetétele: 10 ml akrilamid torzsoldat (30 % T, 5 % Chis), 4,8 ml 2 M Tris-formiat puffer
(pH=9,0), 4 ml 0,28 M CHES oldat, 21,4 ml desztillalt viz, 280 ul 10% APS oldat, 140 pl
TEMED. Az elektroforézis Multiphor 1l Electrophoresis System késziiléken 1000 V, 20 mA,
10 W futtatasi paraméterekkel zajlott. Futtatdé pufferként 0,5 M Tris-hidroximetil-amino-
metan, 0,14 M borsav oldatot alkalmaztam. A gél eléhivasa eziistfestéssel (Promega, 2000)
tortént.
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3.4. Genotipizalas fragmenshossz analizissel

A felsokszorozott DNS fragmentumok méret szerinti elvalasztasa denaturald kapillaris
gélelektroforézissel ABI Prism 310 és ABI 3130 Genetic Analyzer (Applied Biosystems)
késziilékeken, a felhasznalt kitek hasznalati utasitasanak megfelelden tortént (Biotype AG,
2006; Promega, 2008). Az adatok kiértékeléséhez, és a mintak genotipizalasdhoz az ABI
Prism 310 Genetic Analyzer késziiléken GeneScan Analysis v3.1. és Genotyper v2.6.2
szoftvereket (Applied Biosystems), az ABI 3130 késziiléken Genemapper ID v3.2 (Applied

Biosystems) szoftvert hasznaltam.

3.5. Az X-STR lokuszok ritka és mikrovarians alléljainak szekvendldsa

A szekvenalast egylittmiikodés keretében a Biotype AG kutatd laboratoriumaban végezték
(Moritzburger Weg 67, D-01109 Dresden, Germany). A megszekvenalandé allélokrol
jeldletlen primer parokkal nyertek PCR terméket. Az amplikonokat a Zero BluntTM TOPO®
PCR Cloning Kit for Sequencing (Invitrogen) pCRBIunt-TOPO plazmidjaval, Escherichia
coli TOP10F’-be (Invitrogen, Carlsbad, CA) klonoztak. A transzformalasonként legalabb két
bakteridlis koloniabol szdrmazd inszert mindkét szdlon torténd szekvendldsit Big Dye
Terminator Cycle Sequencing Kit-tel (Applied Biosystems) végezték el, a felhasznalt Kitek
hasznalati utasitdsanak megfeleléen. A primer és amplikon szekvencidk elérhetfk a dbSTS
(dbSTS_1d:82864-828769) ¢és GenBank adatbazisokban (accession number: BV695821-
BV695833).

3.6. Az Y-kromoszomalis SNP 1okuszok PCR-amplifikacioja és genotipizalasa TagMan

probaval (haplocsoport meghatarozas)

A vizsgalt Y-SNP markereket és a hozzajuk tartozé haplocsoportok — CT-M168; C-M216; C,
FT (xD,E)-P143; C1-M105; C2-M38; C3-M217; C4a-M210; DE-YAP; D-M174; E-
SRY4064; E1b1b1-M35; Elblbla-M78; E1blb1b-M81; E1blblc-M123; FT-M89; G-M201,
Gla-P20; G2a-P15; H1-M52; H1a-M82; 1-M170; 11-M253; 12a-P37.2; 12b-M223; J-M304;
J1a-M62; J2-M172; J2al-M47; J2a2-M67; J2a3-M68; J2a4-M137; J2a5-M158; J2b-M12
(M102); KT-M9; M2a-SRY9138; T-M70; L-M11; M1-M106; N-M231; N1lc-Tat; O-M175;
Ola-M119; 03-M122; PR-M45; R-M207; R1-M173; R1a-SRY10831.2; R1al-M198; R1b1-
P25 és R2-M124 (Underhill és mtsai, 2000; Underhill és mtsai, 2001; Hammer és mtsai,
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1998; Hammer és mtsai 2001; Karafet és mtsai, 2001; Karafet és mtsai, 2008; Cinnioglu és
mtsai, 2004; Y Chromosome Consortium, 2002; Athey és Nordtvedt, 2005). A nevezéktant az
ajanlasoknak megfelel6en alkalmaztam (Jobling és Tyler-Smith 2003; Karafet és mtsai, 2008).
A markerek kivalasztasa 2006-2007-ben tortént. A valasztas soran az egyik szempont az volt,
hogy a 2002-ben publikalt Y-SNP filogenetikai fa minden {6 haplocsoportjat fedje le marker,
kivéve az A és B haplocsoportokat, mert ezek el6forduldsa Afrikaban és az afrikai eredetii
férfiakban feltételezhetd, a vizsgalt populdciokban eléfordulasok valoszinttlen. A {6
haplocsoportok magyar populacioban tortént meghatarozasa utan a markervalsztas ugy tortént,
hogy a nagy gyakorisaggal el6forduld f6 haplocsoportokon beliil vizsgalhat6 legyen azoknak
az alhaplocsoportoknak a jelenléte, melyeknek feltételezhetd az el6forduldsa a magyar
populacidban: E1b1b1-M35; E1blbla-M78; E1blblb-M81; Elblblc-M123, G1la-P20; G2a-
P15, 11-M253; 12a-P37.2; 12b-M223, J1a-M62; J2-M172; J2al-M47; J2a2-M67; J2a3-M68;
J2a4-M137; J2a5-M158; J2b-M12 (M102), R1-M173; R1a-SRY10831.2; R1al-M198; R1b1-
P25. A H1a-M82 alhaplocsoport eléfordulasa nem jellemz6 Eurdpaban, am a roma
populaciokban igen, ezért ezt a markert is vizsgaltam. A jellegzetesen Azsidban eléforduld £6
haplocsoportok alhaplocsoportjait is vizsgaltam, mivel eléforduldsuk lehetdsége fennallt a
malajziai indiai populacioban: C1-M105; C2-M38; C3-M217; C4a-M210, M2a-SRY 9138,
0Ola-M119; 03-M122, R2-M124. 2008 ota (Karafet és mtsai) az M52-és az M106 markerek
mar csak alhaplocsoportot (H1 és M1) hataroznak meg, ezért a jelenlegi H és M {0
haplocsoportok vizsgéalatdra nem szerepel marker. Az S haplocsoport csak 2008-ban keriilt fel
az Y-SNP filogenetikai fara (Karafet és mtsai), igy ezt a haplocsoportot nem vizsgaltuk. A Q-
P36.2 haplocsoport (2008 6ta Q1) genotipizaldsara tervezett proba nem volt mikoddoképes,
igy ennek a f6 haplocsoportnak a vizsgalata maghitsult és igy a P-M45 {6 haplocsoporton
beliil az R-M207 haplocsoportba nem tartozé mintak P*-M45 haplocsoportba keriiltek.

A genotipizalashoz TagMan (Applied Biosystems) probakat hasznaltam, 3-5 ng DNS templat,
ABI 7500 Real-Time PCR System és GeneAmp 9700 PCR System késziilékek (Applied
Biosystems) alkalmazasaval. A TagMan probak adatait az F1. tablazat tartalmazza. A PCR
termékek relativ fluoreszcencia detektalasat ABI 7500 Real-Time PCR System késziilékkel
végeztem, a genotipizalashoz a Sequence Detection software v1.2.3-at alkalmaztam a gyarto

utasitasainak megfeleléen (Applied Biosystems, 2006b).
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3.7. Populacio-statisztikai és -genetikai analizisek az X-STR 16kuszokon

A magyar populacio genetikai struktirdjanak felméréséhez a nyolc STR-lokuszra vonatkozé
allélgyakorisag, PIC, PD, PM, HET, MECKU" ¢ MECKSM® ¢rigkeket kiilon-kiilon
hataroztam meg.
Allélgyakorisag
a lokuszokhoz tartoz6 allélok megfigyelt gyakorisaga egy populacioban.
PIC (Polymorphism Information Content)
érték azt fejezi ki, hogy egy adott 1okusz az allélok mérettartomanyanak és gyakorisaganak
ismeretében mennyire informativ.
PIC=1-3p7 -3 3257 p/
i=1 i=1 j=i+l
ahol p; és pj az i-edik ¢és j-edik allél megfigyelt gyakorisaga (Botstein és mtsai, 1980).
HET®P**d (Heterozygosis)
kifejezi, hogy a vizsgalt egyéneknek varhatéan mekkora hanyada lesz heterozigdta a vizsgalt
l6kuszra nézve.
HET &Pl =1 Z p!
i=1
ahol p; az i-edik allél megfigyelt gyakorisaga (Evett és Weir, 1998).
PD (Power of Discrimination)
kifejezi, hogy a populaciobol véletlenszerlien kivalasztott két személyt vizsgalva, mennyi
annak az atlagos valdszinlisége, hogy a két személy a vizsgalt lokuszon eltérd genotipust
hordoz.
PD=1- Z X"
i=1
ahol x; az i-edik genotipus vagy haplotipus megfigyelt gyakorisaga (Desmarais és mtsai,
1998).

Tobb lokuszra kombinalva
I:)Dkomb =1- H (1_ PD| )
i=1

A szamitast a n6i és férfi mintdkon kiilon el kell végezni, mivel a 16kuszok 6roklddése a két

esetben kiilonbozé (PD™, PD™),
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PM (Probability of Match)
kifejezi, hogy a populaciobol véletlenszeriien kivalasztott két személyt vizsgalva, mennyi
annak az atlagos valdsziniisége, hogy a két személy a vizsgalt 16kuszon megegyezd genotipust

hordoz.

PM =1-PD | t6bb l6kuszra kombinalva
I:)lvlkomb :HPMi'
i=1

A szamitast a n6i és férfi mintakon kiilon el kell végezni, mivel a 16kuszok o6roklddése a két
esetben kiilonbdzé (PM™, pmematey,
MECK " (Mean Exclusion Chance)
hidnyos apasagi vizsgalatok esetén kifejezi, ha az anyat, lany gyermekét és a vélelmezett apa
anyjat vizsgaljuk, mennyi annak a valdszintisége, hogy a populaciobol véletlenszertien
kivalasztott férfi, mint vélelmezett apa kizart.

n N1 n
MECT" =2 b (1= py)° +;j;lpi Py (Bpi+3p,-4)
ahol p; és pj az i-edik és j-edik allél megfigyelt gyakorisaga (Kriiger és mtsai, 1968).
MEC"®"9 (Mean Exclusion Chance)
nem hidnyos apasagi vizsgalatok esetén kifejezi, ha az anyat, lany gyermekét és a vélelmezett
apat vizsgaljuk, mennyi annak a valoszinlisége, hogy a populaciobol véletlenszeriien

kivalasztott férfi, mint vélelmezett apa kizart.

o n n n-1 n
MECKIShIda:z pi3 (- pi)+z pi - (- p)? +Z Z P p;-(p; + ;)
i1 i1 i1 j=itl
ahol p; és pj az i-edik és j-edik allél megfigyelt gyakorisaga (Kishida és mtsai, 1997).
Az egyes l0kuszokra kiszamitott MEC értékeket az alabbi képlet szerint kombinalhatjuk az
Osszes vizsgalt 16kuszra:
MEC,,,, =1-] [ @—MEC,)
i=1
HWE P érték (Hardy-Weinberg egyensily)
megmutatja, hogy a vizsgalt 10kusz Hardy-Weinberg egyensulyban van-e, X-kromoszoémalis
lokuszok esetén csak ndi mintdkra értelmezhetd.
A Hardy Weinberg egyensuly tesztelésére az Arlequin 2.001 szoftvert hasznaltam (Schneider
¢s mtsai, 2000) a kovetkezd bedllitdsokkal: No. of steps in Markov chain = 100000, No. of

Dememorisation Steps = 10000.
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G teszt
Annak vizsgalatara, hogy a kiilfoldi populacios adatok és a magyar allélgyakorisagi adatok

kozott van-e szignifikans eltérés, G tesztet alkalmaztam.

3.8. Populaciostatisztikai és genetikai analizisek az Y-STR és Y-SNP 16kuszokon

A genetikai struktira felméréséhez kiszamitottam az Y-kromoszoma nem rekombinalodo
haplocsoportgyakorisagokat illetve haplotipus- ¢és haplocsoportdiverzitast (Nei-féle
géndiverzitas). A vizsgalt populaciok ¢és a referalt irodalmi populaciés adatok
Osszehasonlitasdhoz a  populaci6  parokra  vonatkozéan a  haplotipus illetve
haplocsoportgyakorisagok alapjan F-statisztika tesztelést és AMOVA-t végeztem. Az
eredmények Osszefiiggéseit a MDS (Multidimensional Scaling) modszerrel elemeztem
(Kruskal és Wish, 1978). A foldrajzi és genetikai tavolsagok Osszefliggésének abrazolasara a
vizsgalt populaciok vonatkozasaban filogeografiai analizist készitettem (Cavalli-Sforza és
Bodmer, 1971). Az egyes haplocsoportokhoz tartozé haplotipusok leszarmazasi viszonyainak
abrazolasat és esetlegesen egy koOzOs Osre visszavezethetd haplotipusok 1étrejottéhez
sziikséges divergalodasi id6 becslését Network programmal (Bandelt és mtsai, 1999)
végeztem.

Haplotipus gyakorisag

a 12 Y-STR 16kuszhoz tartozé haplotipusok megfigyelt gyakorisaga egy populacidban.
Haplocsoport gyakorisag

az 51 Y-SNP lo6kuszhoz tartozé haplocsoportok megfigyelt gyakorisdga egy populacidban.
Haplotipus diverzitas (Haplotype Diversity) és haplocsoport diverzitas (Haplogroup
Diversity)

kifejezi a vizsgalt populaciok géndiverzitasat

n
h= 1 Q- Z x*)
ahol n a kromoszomak szama és x; az i-edik allél megfigyelt haplotipus- vagy haplocsoport-
gyakorisaga (Nei, 1973).
F-statisztika és AMOVA
A genetikai profilok interpopuldcios variabilitdsanak megbecsléséhez hagyomanyos Wright-
féle F-statisztika analizist és molekularis varianciaanlizist (AMOVA) hasznaltam (Wright
1951; Weir és Cockerham 1984; Excoffier és mtsai, 1992; Michalakis és Excoffier 1996). A
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populacid parokra vonatkoz6 Fst értékeket és azok statisztikai szignifikancidjat Arlequin 2.0
szoftverrel hataroztam meg.

Az AMOVA a genotipusok (haplotipusok) koézotti molekularis tavolsagon alapszik, amely
egyenl0 az egyes genotipusokat egymastol elvalaszté mutidciok minimalis szamaval. Az
elemzés eredményeképpen kapott. OST érték a Wright-féle FST értékekhez hasonléan azt
fejezi ki, hogy a populécidoban meglévé teljes molekularis variancia mekkora része szdrmazik
a populaciok kozotti varianciabol. A tavolsagszamitasnal az STR 16kuszok 1épésenkénti (azaz
stepwise) muticios modelljét allitottam be (Ota és Kimura, 1973). A tavolsagmatrix
létrehozasakor az STR allélok repeat-szambeli kiilonbségeinek négyzetét alkalmaztam
(Michalakis és Excoffier, 1996). A ®ST érték nagysaga a populaciok kozotti molekularis
tavolsaggal aranyos, statisztikai szignifikancidjat szimuldcioval teszteltem. A szimulaciot
végz0 szoftver az adott populdcid parban eléforduld genotipusokat (haplotipusokat)
véletlenszertien Ujra szétosztja a két populaciok kozott. A szoftver beallitdsanal 100000
replikaciot alkalmaztam. Az aktudlis ®ST értéket meghaladd szimulacios ®ST értékek
gyakorisaga a szimulacid P értéke. Ebben az esetben a {®ST=0} hipotézist teszteltem a
{®ST>0} hipotézis ellenében. Ha a kapott P<0,05, akkor 95%-0s szignifikancia-szint mellett
a nullhipotézis elvethetd, azaz a két vizsgalt populacio kozott szignifikans kiillonbséget van.
Mivel az AMOVA nem képes duplikalt 10kuszok kezelésére, ezért a DYS385 16kuszt nem
elemeztem. A DYS39Il lokusz tartalmazza a DYS3891 16kusz ismétldédéseit is, ezért az
AMOVA-hoz a DYS389Il lokuszon detektalt ,repeat” egységek szamabol kivontam a
DYS389I 16kusz ismétlédéseinek szamat.

Filogenetikai fa szerkesztés

A filogenetikai fa szerkesztését a genetikai tavolsagokbdl median joining mddszerrel
végeztem, a Phylip 3.6 programcsomag hasznalataval (Felsenstein, 1989).

MDS (Multidimensional Scaling)

A tobbdimenzios skaldzas olyan moédszer, melynek kiindulasi adatait az objektumok
»koOzelsége” adja. Az elemzés célja a megfigyelt egyedek kozti hasonlosagot/kiilonbozdséget
visszaado, Osszevont dimenziok (tobb megfigyelési szempontot egyszerre visszatiikrozo,
egyszerlsitett valtozok) megtalalasa, hasonlosagként/tavolsagként barmilyen jellegii
hasonlosag/tavolsagmatrix  haszndlhato. Az MDS az objektumok hatékony ,0jra
elrendezésének” modja a megadott dimenzidk szamanak megfeleld térben, végeredménye az
objektumok olyan elrendezése, ami a leginkabb megfelel a koztik megfigyelt
hasonlésadgoknak/tavolsdgoknak. Az MDS eredménye altaldban egy térbeli vagy sikbeli

crcr

reprezentacid, ami pontok geometriai konfiguraciojat térkép-szerien 4abrazolja. A

33



konfiguracié minden egyes pontja egy objektumnak felel meg, igy a konfigurdcié az adatok
»rejtett strukturajat” tikrozi, és gyakran megkonnyiti az adatok megértését. Az adat-struktara
leképezésekor minél nagyobb a kiilonbség (vagy kisebb a hasonlosag) két objektum kozott, a
térbeli reprezentacion annal tavolabb helyezkednek el (Kruskal és Wish, 1978). A genetikai
tavolsagok MDS formaban torténd abrazolasat a ViSta 7.9.2.4 szoftverrel (Young, 2001)
készitettem.

Filogeografiai analizis (Phylogeographic Analysis)

A populaciok kozotti hasonldsag szarmazhat a k6zos eredetbdl, vagy kis foldrajzi tavolsag
esetén az utobbi idSkben tortént keveredésiikbSl. Altalanossigban elmondhatd, hogy a
foldrajzi tavolsdg miatti izolacid kovetkeztében az egyes népcsoportok kozotti genetikai
tavolsag aranyos lehet a koztiik 1évo foldrajzi tdvolsadggal, ami lathato, ha a populaciok kozotti
foldrajzi tavolsagok fliggvényében torténik a genetikai tavolsagok abrazolasa (Cavalli-Sforza
¢s Bodmer, 1971). Az abrazolast Microsoft Office Excel 2003 programmal készitettem.
Halozat analizis és divergalasi ido becslés

A median joining network analizist (Bandelt és mtsai, 1999) a Network 4.2 szamitogépes
program felhasznalasaval végeztem el. A median joining halézatokat mindig egy adott
haplocsoportba tartozo haplotipusokra vonatkozdan készitettem el. Az analizis eldtt a
DYS3891I ismétlodési szamabol levontam a DYS3891 16kusz ismétlédési szamat. Mivel a
program nem tud duplikalodott 16kuszt kezelni, ezért a DYS835 16kuszt kihagytam az
elemzésbdl. A szoftver a betaplalt Y-STR haplotipusokbol elkésziti az Osszes lehetséges
legrévidebb ¢és legegyszeriibb filogenetikai fat (az 6sszes maximum parszimonia fat), azaz a
median joining haldzatot. A fa csomdpontjai az egyes haplotipusok, a csomdépontok mérete
aranyos az azoknak megfeleld haplotipusok el6forduldsi gyakorisdgaval, mig az egyes
csomopontokat dsszekotd vonalak (dgak) hossza a haplotipusok kozott 1évé mutacios 1épések
szamaval ardnyos. A mutdcidés rata ismeretében szoftverrel lehetséges megbecsiilni a
halézaton beliil 6sinek kivalasztott csomopontbol a belble leszarmazott csomdpontok
1étrejottehez sziikséges 1dot. A divergalodasi 1d6 becsléséhez a lokuszonkénti mutacids ratat

6,9x10™ mutécio/16kusz/25 évvel becsiiltem (Zhivotovsky és mtsai, 2004).

3.10. Gyakorlati alkalmazas

A Mentype Argus X-8 kit gyakorlati alkalmazhatosaganak demonstralasa hidnyos apasagi

vizsgalat péld4jan keresztiil.
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4. EREDMENYEK ES ERTEKELESUK, X-KROMOSZOMA

2006-ban 219 férfi és 165 nd genotipizalasat végeztem el 8 X-kromoszomalis STR 16kuszon a
Mentype Argus X-8 PCR Kittel (2. abra). Ugyanezek a mintak korabban a 4-16kuszos Argus
X-UL kit (DXS7132, DXS7423, DXS8378 ¢és HPRTB) magyar populacios felméréséhez
kertiltek felhasznalasra, melynek eredményét nemzetkozi szaklapban publikaltuk (Zalan és

mtsai, 2007).

r r r ”e -

2. abra Férfi és n6i elektroferogramok a Mentype Argus X-8 Kittel
Sample Name Panel SQO sQ _
Male profile Argus X8 Panels via ]

DXS8378 | HPRTB | DXS7423 | DXS7132 ] DXS10134 ]
90 150 210 270 330 3
3600
2400
1200 A
0 \ A all A& i A A i AA ﬁ A
X { 12 13 15 13 38.3
v
Male profile Argus X8 Panels via ]
| DXS10074 | [ bxsio101 | DXS10135
90 150 210 270 330 390
4200
2800
1400 |
|
0 A all A A /) A 1\ A
16 30.2 29
Sample Name Panel [ sao ' sa —
Female_profile Argus X8 Panels via | [ ]
DXS8378 | HPRTB | Dxs7az3 | DXS7132 ][ DXS10134 |
90 150 210 270 330 390

150: | 4 A JJ A M A M A J.\ Ak fl\ I\ A

T T

X ll]‘ 1][ H[ 14 33136
11 12 15
Female_profile Argus_X8 Panels via | [ [ ]
| DXS10074 | [ DXS10101 | DXS10135 |
20 150 210 270 330 390

3300
2200

o A A A Al Al An ‘ A

17 252 |30 21 25

19

Mivel a Mentype Argus X-8 kit tartalmazza a Mentype Argus X-UL kit 16kuszait is, ezért a
populaciés felmérés eredményeit dolgozatomban arra a 4 16kuszra (DXS10074, DXS10101,
DXS10134 és DXS10135) kozIom, melyeket a Mentype Argus X-UL kit nem tartalmazott.
2009-ben kereskedelmi forgalomba keriilt a Mentype Argus X-12 kit, ami a korabbi 8 16kuszt
tovabbi 4 (DXS10079, DXS10103, DXS10146 és DXS10148) X-STR 16kusszal egészitette ki.
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A magyar populacio felmérését a 4 11j 16kuszra Horvath Gergely végezte az ISZKI BOI DNS

Laboratériumban, a publikacidban tarsszerz6 vagyok (Horvath és mtsai, 2012).
4.1. Allélgyakorisagok a magyar populacidban

Mivel az X-kromoszomalis 10kuszok Oroklédése férfiakban és ndkben eltér, ezért az
allélgyakorisagokat a nokre és férfiakra nézve kiilon kellett meghatarozni. A férfi és ndi
allélgyakorisagi adatok kozotti esetleges, szignifikans kiillonbség kimutatdsira G-tesztet
alkalmaztam. A 4 vizsgalt lokuszra (DXS10074, DXS10101, DXS10134 és DXS10135)
nézve a két nem allélgyakorisagi adatai kozott nem volt szignifikans kiilonbség p=0,05
szignifikancia szinten, ezért az adatokat 6sszevontam. Az allélgyakorisagokat (F2/a. tablazat)
valamint férfiak esetén a lokuszparokra vonatkozo szamitott haplotipusgyakorisagokat (F2/b.

tablazat) tablazatos formaban Gsszesitettem.

4.2. Populaciogenetikai alapértékek

A DXS10074, DXS10101, DXS10134 és DXS10135 16kuszok (Mentype Argus X-8 Kit) allél
mérettartomanyainak és allélgyakorisagainak ismeretében kiszamitottam lokuszonként a PIC,
HET®Peced  gETobserved  ppffi - ppré pp™ - pMS MECKTEr ¢ MECKSM® ¢rtgkeket (1.
tablazat). A PIC érték a 4 lokusz esetében atlagosan 0,88, ami azt jelenti, hogy a vizsgalt
16kuszok a magyar populacioban polimorfak, vizsgalatuk informativ. (A PIC érték 0 és 1
kozotti értékeket vehet fel, minél kozelebb van 1-hez, annal informativabb a vizsgalt 10kusz.)

expected

A vérhat6 heterozigocia (HET ) értéke mind a 4 1o6kusz esetében nagyobb, mint 0,84,

ami alapjan a vizsgalt l10kuszokon a heterozigdta genotipusok eldfordulasat gyakorinak lehet

feltételezni. A tapasztalt heterozigocia (HETPSMe

) a véarhaté heterozigdcidhoz hasonlo
értékeket mutat, amely alatamasztja azt, hogy a 4 lokuszt tekintve a populaci6 Hardy-
Weinberg egyensulyban van.

Mivel a vizsgalt lokuszok az X-kromoszoman helyezkednek el, a diszkriminacios erét a
férfiakra és nokre kiilon sziikséges kiszamitani. A lokuszonként szamolt diszkriminacios er6 a
ndk esetében — ahogy ez varhato is — magasabb, mint a férfiaknal szamolt érték. A PD™™®
l6kuszonkénti értéke minden esetben nagyobb, mint 0,95.

A kombindlt diszkriminacids erdt, az egyezési valoszinliséget és az apasagi vizsgalatok

szempontjabol fontos kombinalt MEC értékeket 12 1okuszra vonatkozdan szamitottam Ki,
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melyhez a korabban (Zalan és mtsai, 2007) illetve késébb (Horvath és mtsai, 2012) publikalt,
4-4 X-kromoszomalis STR 16kuszra vonatkozo eredményeket is felhasznaltam.

A 12 16kuszra kombinalt PD™ és PD™ értékek (> 0,99999999) azt jelentik, hogy elméletileg
100 millional is tobb noét illetve férfit kéne megvizsgalni, ahhoz, hogy talaljunk két személyt,
akinek azonos a genotipusa a 12 X-STR lokuszra nézve.

A MECK®M® Jokuszonkénti értéke 83-93% kozotti, 12 lokuszra dsszesitve meghaladja a
99,999999%-o0t, ami azt jelenti, hogy normal tri6 esetében (vélelmezett apa — anya — lany
gyermek) 100 milli6 random moédon kivalasztott férfibol legfeljebb 1 férfi (téves) apasaga
nem zarhato Ki.

A hianyos apasagi iigyekre vonatkozdo MEC™* értékek 16kuszonként természetesen joval
alacsonyabbak a MECK®"% ¢ri¢keknél. Az alacsonyabb l16kuszonkénti értékek (69-87%) miatt
a 12 16kuszra osszesitett érték is alacsonyabb (99,999876%), ami azt jelenti, hogy 100 millio
véletlenszertien kivalasztott férfibol 124 nem zéarhato ki, mint apa. Mig korabban a 4 16kusz
vizsgalataval kapott eredmény statisztikailag sok esetben nem volt elég megbizhat6, addig a
12 16kusz egyiittes vizsgélata elegendden magas apasagi valosziniisitést szolgaltat.

A Hardy-Weinberg egyenstlytol p=0,05 szignifikancia szinten nem talaltam szignifikans

eltérést a vizsgalt 10kuszok tekintetében.

1. tablazat A DXS10074, DXS10101, DXS10134 ¢és DXS10135 lokuszok
populaciogenetikai értékei (a kombinalt* értékek 12 16kuszra vonatkoznak)

DXS10074 | DXS10135 | DXS10101 | DXS10134 | Kombinalt *
PIC 0,8250 0,9325 0,8933 0,8602 -
Het™® 0,8487 0,9419 0,9068 0,8771 -
Het®® 0,8485 0,9273 0,8606 0,8485 -
pD™ 0,8436 0,9362 0,9013 0,8718 | >0,99999999
pD" 0,9569 0,9922 0,9823 0,9719 |>0,99999999
PM™ 0,1564 0,0638 0,0987 0,1282 | <0,00000001
PM"® 0,0431 0,0078 0,0177 0,0281 | <0,00000001
MECKriger 0,6888 0,8715 0,8030 0,7522 | 0,99999876
MECKishida 0,8250 0,9335 0,8944 0,8635 | >0,99999999
HWE P érték | 0,9990 0,7582 0,6055 0,5081 -
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4.3. Ritka és mikrovaridns STR allélok szekvencia analizise

A Mentype Argus X-8 kittel végzett populacios felmérés soran tobb olyan allélt is detektaltam
a DXS10074, DXS10101, DXS10134 és DXS10135 16kuszokon, amelyek a kiilfoldi

populaciés felmérések eredményei alapjan igen ritkanak szamitanak, vagy a detektalas

idépontjaban még nem voltak ismertek.

2. tablazat

A DXS10135, DXS10074, DXS10101, DXS10134 X-STR 1okuszok repeat
struktaraja, mikrovarians és ritka alléljai (A félkovéren szedett részleges
szekvenciarészletek uj variansokat jelolnek)

Lokusz Latszolagos allél Szekvenalt Repeat struktira
vagy a referencia allél
allél hivatkozasi
szama
DXS10135 AC003684 23 (AAGA); (GAAAG) (GAAA),
(n=20)
17.1* 18 (AAGA); (GAAAG) (GAAA) 5
18.1* 19 (AAGA); (GAAAG) (GAAA) 16
20.1* 21 (AAGA); (GAAAG) (GAAA) 18
26.1* 27 (AAGA); (GAAAG) (GAAA),,
DXS10074 AL356358 14 (AAGA),
(n=14)
11 11 (AAGA)s (AAGG) (AAGA),
DXS10101 AC004383 28.2 (AAAG); GAAAGAAG (GAAA); A (GAAA), AAGA (AAAG)s
(n=13) AAAAAGAA (AAAG), As
26 26 (AAAG); GAAAGAAG (GAAA); A (GAAA), AAGA (AAAG)s
AAAAAGAA
(AAAG) AA (AAAG) Ag
34.2 34.2 (AAAG); GAAAGAAG (GAAA); A (GAAA), AAGA (AAAG)s
AAAAAGAA (AAAG) 9 Ag
35 35 (AAAG); GAAAGAAG (GAAA); A (GAAA), AAGA (AAAG)s
AAAAAGAA (AAAG) A,
DXS10134 AL034384 35 (GAAA); GAGA (GAAA), AA (GAAA)
(n=15) GAGA (GAAA), GAGA (GACAGA);
(GAAA) GTAA (GAAA); AAA (GAAA), AAA (GAAA),
353 353 (GAAA); GAGA (GAAA), AA (GAAA)
GAGA (GAAA), GAGA (GACAGA);
(GAAA) GTAA (GAAA); AAA (GAAA), AAA (GAAA), AAA
(GAAA),
37.2 37.2 (GAAA); GAGA (GAAA), AA (GAAA)
GAGA (GAAA), GAGA (GACAGA);
(GAAA) GTAA (GAAA); AAA (GAAA); AAA (GAAA), AA
(GAAA)3
38.2 38.2 (GAAA); GAGA (GAAA), AA (GAAA)
GAGA (GAAA), GAGA (GACAGA);
(GAAA) GTAA (GAAA); AAA (GAAA), AAA (GAAA), AA
(GAAA)14
39.2 39.2 (GAAA); GAGA (GAAA), AA (GAAA)
GAGA (GAAA), GAGA (GACAGA);
(GAAA) GTAA (GAAA); AAA (GAAA), AAA (GAAA), AA
(GAAA)s
41 41 (GAAA); GAGA (GAAA), AA (GAAA)

GAGA (GAAA), GAGA (GACAGA);
(GAAA) GTAA (GAAA); AAA (GAAA), AAA (GAAA),;
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Ezen allélok k6z6s vonasa az volt, hogy hianyoztak az adott lokusz allél-1étrajabol. A 4
l6kuszon Gsszesen 13 ritka illetve mikrovarians allélt talaltam (2. tablazat). A Mentype Argus
X-8 Kkittel genotipizalt allélokat a tablazatban feltiintetett, ismétlddési motivumok
definialdsahoz hasznalt, referencia szekvencidkkal vetettik Ossze. A DXS10135 16kuszon
el6forduld mikrovarians allélokat csillaggal jeloltem, melyekben kozos, 3 bazisparos delécid
talalhaté a downstream flanking régioban: 5’-GAATAGAAAA(GAA/-) GAGAAGAGAA-3’
(a delécids/inszercios polimorfizmus zarojelben, az orientdcio megfelel a GenBankban
talalhato bejegyzéseknek). A szekvencidk megtalalhatok a GenBank adatbazisban BV695821-
BV695833 szamon.

4.4. Osszehasonlitas kiilfoldi populaciés adatokkal

A DXS10074, DXS10101, DXS10134 és DXS10135 16kuszok vonatkozasaban a magyar
populacio adatait a nemzetkdzi szakirodalomban fellelhetdé populacios adatokkal
hasonlitottam 6ssze (Becker és mtsai, 2008; Bekada és mtsai, 2010; Biotype AG, 2006; Cerri
¢s mtsai, 2008; Edelmann ¢és mtsai, 2008; Gomes ¢és mtsai, 2009; Hering ¢és mtsai, 2006;
Jedrzejczyk €s mtsai, 2009; Lim és mtsai, 2009; Luo és mtsai, 2009; Massetti €¢s mtsai, 2008;
Pepinski és mtsai, 2007; Rodig és mtsai, 2010; Tamura és mtsai, 2009; Tie és mtsai, 2010)
(F3. tablazat), melynek soran a nem eurdpai populaciok adataitol mind a 4 1okuszon
szignifikans eltérést tapasztaltam p=0,05 szignifikanci szinten. Az eurdpai populaciokkal
torténd Osszehasonlitds arnyaltabb képet mutat, szignifikans €s nem szignifikans eltérések
akar egy orszagon beliili, kiilonb6z6 populaciok kapcsan is eléfordultak. Az allélgyakorisagok
tekintetében a DXS10134 lokuszon az eurdpai populaciok koziil a lengyel (Jedrzejczyk és
mtsai, 2009), egy német (Becker és mtsai, 2008) és a bresciai-olasz (Cerri és mtsai, 2008)
populacié nem mutatott szignifikans eltérést a magyar populaciotél. A DXS10074 l16kuszon
két német (Biotype AG, 2006), két olasz (Cerri és mtsai, 2008; Massetti és mtsai, 2008), a
lengyel (Jedrzejczyk és mtsai, 2009) és a finn (Pepinski és mtsai, 2007) populaciok nem tértek
el szignifikdnsan a magyar populaciotol. A DXS10101 lokuszon egy német populacid
kivételével (Becker és mtsai, 2008) egyetlen eurdpai populacio (Biotype AG, 2006; Cerri és
mtsai, 2008; Jedrzejczyk és mtsai, 2009; Pepinski és mtsai, 2007; Rodig és mtsai, 2010) sem
mutatott szignifikdns eltérést a magyar populaciotol. A DXS10135 lokuszt vizsgalva két
német (Biotype AG, 2006; Becker és mtsai, 2008), a szardiniai-olasz (Cerri és mtsai, 2008), a
lengyel (Jedrzejczyk és mtsai, 2009) és a finn (Pepinski és mtsai, 2007) populaciok

vonatkozasaban nem talaltam szignifikans eltérést. Egyetlen populacioként a lengyel
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populacioé volt az, amelyik egyik 16kuszon sem tért el szignifikansan a magyar populaciotol

(Jedrzejczyk és mtsai, 2009).

4.5, Esetbemutatas

A Mentype Argus X-8 Kit igazsagiigyi genetikai alkalmazhat6sagat hianyos apasagi lgy
vizsgalatan keresztiil mutatom be.

A néhai apa 2 lanygyermekét még életében elismerte, azonban a harmadik lanygyermek
szliletése elott elhunyt. A gyermek megsziiletése utan az apasdg megallapitasara birdsagi
eljarast inditottak. A lehetséges pedigrék alapjan (3. abra) 4 személy (anya, felperes gyermek
és két torvényes gyermek) igazsagiigyi genetikai vizsgalatat végeztiik el, melynek soran a 4
vizsgalt személy X-kromoszomalis genotipusat 8 10kuszra nézve hataroztuk meg (4. abra), a 2
torvényes gyermek és az anya genotipusanak, valamint az anya és a felperes gyermek
genotipusanak Osszevetésével definialtuk a gyermekek lehetséges apai alléljait. A felperes,
illetve a torvényes gyermekek X-kromoszomajan hordozott apai alléljainak Gsszevetésekor

nem talaltunk kizard allélkombinacidt, ezért a leszarmazast az apasagi valdsziniliség

crer

3. abra Lehetséges pedigrék egy hidnyos apasagi iigyben (anya, felperes gyermek és
2 torvényes gyermek)
4 - 4 -
| .l ? |
5 “-q_\__// \\-h—//
Anya Velelmezett apa Anya Vélelmezett apa
(elhunyt) (elhunyt)
f‘ ) | ) | ) |:' ) ) | ‘;l
\\_/‘ . < \'\,__// '\\H_//' \\_/‘ b 4
1. 2. 1. 2.
torvényes  torvényes Felperes Felperes torvényes  tdrvényes
gyermek gyermek gyermek gyermek  gyermek gyermek

Az X érték, annak a valodszinlisége, hogy a felperes bioldgiai apja a vélelmezett apa (felperes
hipotézise). A DXS8378 16kuszon nem lehetett eldonteni a torvényes gyermekek és az anya
genotipusa alapjan, melyik az apai allél, ezért az X érték 0,5-nek felel meg. Az Y érték annak
a valoszinlisége, hogy a felperes gyermek bioldgiai apja nem a vélelmezett apa, hanem mas, a
(jelen esetben magyar) népességbdl véletlen-szerien kivalasztott, a vélelmezett apaval

megegyez0 allélokkal rendelkezd potencialis donor (alperes hipotézise). Az Y érték a magyar
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populaciora kiszamitott 1okuszparonkénti haplotipusgyakorisagok (F2/b. tablazat) szorzatanak
felel meg. Az apasagi valoszinliség a 8 X-STR 16kusz alapjan 99,999728%, ami a 22. szamu
modszertani levél (OIOI, 2006) szerint a gyakorlatilag bizonyitott verbalis kategorianak felel

meg.
4. abra Hianyos apasagi tigyben Mentype Argus X-8 kittel vizsgalt személyek DNS-
profiljai (anya, felperes gyermek és 2 térvényes gyermek)
Sample Name Panel 500 o] —
Anya Argus X8 Panels via [ ]
[am] [ Dxssa7e | HPRTB | DxsS7423 || DXS7132 | [ DX510134 ]
%0 150 210 270 330 390
5400
3600
9 A Al A B A A Ad L A
X 11 14 15 11 36 \
12 12 12 38
Anya Argus X8 Panels via [ ]
[ DXS10074 ] [ oxsioiol | DXS10135 ]
%0 150 210 270 330 200
4200
2800
1400 j
ol_i Do 4 A n "
16 272 322 17 23
17
Sample Name Panel SC0 5Q
Felperes gyermek Argus X8 Panels via | |
[Am] [ DXs8a7e | HPRTB | DXs7423 || DXS7132___ | | DXS10134 |
80 150 210 270 330 390
5100
3400
- T Y Al
0 - d A A all A A ! A LB A ] ] Ak ! h A
X 12 12 14 11 14 33|36
1
15
Felperes gyermek Argus X8 Panels via [ ]
| DXS510074 | [ oxsioio1 | DXS10135 |
o0 150 210 270 330 390
3600
2400
1200
o A Ast] A A ; f W) o A
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5. abra Az apasag valoszintsitése (anonimizalt részlet a véleménybdl)
Adatok Nevelk | | Lab. Szém |Osz. Szam |
Anya Pittyds Panni 123/28 1234/28 |Birdsag Hencidai VB.
Felperes .
gyermek kk, Pittyis Kati 124/28 1235/28 |iligyszam: 1.23.456/2028/ 789
Torvenyes
gyermek 1 |kk. Péttyés-Kockds Olga 125/28 1236/28
Térvényes
gyermek 2 |kk, Péttyds-Kockis Mésa 126/28 1237/28
Felperes | Térvenyes | Torvényes
Rendszerek Anya gyermek | gyermek 1 | gyermek 2 3 b % “ofcum.
1 ] ]
DXS8378 11-12 12-12 11-12 11-12
DES10135 1723 1797 2397 23.97 : 0,5 1,361E-06= 100,00%} 99,999728%
1 ] ]
HPRTB 11-12 12-12 12-12 11-12
DXS10101 | 27.2-32.2 | 27.2-29.2 | 27.2.29.2 | 29.2.32.2
| ; ;
1 ] ]
DXS7423 15-15 14-15 14-15 14-15 | 1 1
DXS10134 36-38 33-36 33-36 33-36 : : :
] 1 1
| 1 1
DXS7132 11-12 11-14 12-14 12-14 I I I
DXS10074 16-17 15-17 15-16 1516 | i i
| 1 1
] ] ]
] 1 | 99,999728%
1 [ L
1 ] ]
| 1 1

"gyakorlatilag bizonyitott"”
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5. EREDMENYEK ES ERTEKELESUK, Y-KROMOSZOMA

Tobb populacioban, Osszesen 424 férfi Y-STR genotipizalasat végeztem el 12 16kuszon a
Powerplex Y kittel (Promega). 787 mintan 51 Y-SNP 10kusz vizsgalataval Y-kromoszomalis
haplocsoport meghatarozast végeztem. A populacios vizsgalatok haplotipus és haplocsoport
adatait elemeztem, és Osszehasonlitottam a tobbségében kiilfoldi, publikalt adatokkal.
Adataim a nemzetko6zi Y-STR adatbazisba (YHRD) keriiltek (F4-F10. tablazatok).

5.1. Haplotipus ¢€s haplocsoport megoszlasok

5.1.1. A magyar populacié haplotipus és haplocsoport eredményei

Magyarorszagi teriileti lefedettséggel Osszesen 230, nem rokon magyar férfi vizsgalatat
végeztem el. Az Y-STR haplotipusok 77,4%-a, azaz 178 egyedi, a leggyakoribb haplotipus 9-
szer fordul elé. A populacio haplotipus illetve haplocsoport diverzitasa 0,99686 és 0,86348. A
vizsgalt mintak 6sszesen 18-féle haplocsoportba tartoznak, leggyakoribb haplocsoportok az
Rlal (24,8%), R1bl (18,7%), 12a (16,1%) és 11 (7,4%) (6. abra).

6. abra A magyar populacié haplocsoport megoszlasa
Elbibib
Fibibla = 040 E1b1bic
R2 3,9% 1.3%
R1b1 0,4% !
G2a
18,7% N / Lav Hia
T

4,8%
I*
0,9%
11
7,4%

12a

Rlal 16,1%

24,8%

Rila*

0,
1,3% R1* Nic l12a 12 " 3,5%
L3% 0,99 1,7% 43%°%
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5.1.2. A magyarorszagi roma populaci6 haplotipus és haplocsoport eredményei

Osszesen 107, nem rokon magyar romat vizsgaltam, a mintak az orszag egész teriiletét lefedik.
A vizsgalt személyek roma alpopulacioba vald tartozasardl (pl. olah roma, romungro, stb.)
adatokkal nem rendelkeztem, igy az eredmények a ,,kevert” magyarorszagi roma népességet
jellemzik. Az Y-STR haplotipusok 36,4 %-a, azaz csupan 39 egyedi, a leggyakoribb 12-szer
fordul el6. A populacio haplotipus illetve haplocsoport diverzitasa 0,97337 ¢és 0,84606. A
vizsgalt mintak 6sszesen 14-féle haplocsoportba tartoznak, leggyakoribb haplocsoport az
indiai eredeti Hla, a vizsgalt személyek mintegy harmada (31,8%) tartozik ebbe
haplocsoportba. Gyakori még az R1al (14,0%), J2a2 (12,1%), 11 (9,3%), R1b1 (7,5%) illetve
Elblbla (7,5%) is (7. abra).

7. abra A magyarorszagi roma populédci6 haplocsoport megoszlasa
C3
Rib1l 0.9% Elblbla
7,5% ’) 7,5% G*

p*
1,9%

N1lc
0,9%

J2a2 Hla
12,1% 31,8%

2,8% I2a \ \ ¥

6,5% 11 0,9%
9,3%

5.1.3. A tiszavasvari roma populacié haplotipus és haplocsoport eredményei

A tiszavasvari roma populaciobol 29, nem rokon, olah roma férfit vizsgaltam. Az egyedi Y-

STR haplotipusok aranya alacsony, mindossze 20,7%, azaz csupan 6 férfi a 29-bél. A
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populacid tobb mint harmada, Osszesen 12 férfi azonos haplotipuson osztozik. Ennek
megfeleléen a haplotipus (0,78876) és haplocsoport (0,62813) diverzitasi értékek is
alacsonyak (az dsszes vizsgalt populacié koziil a legalacsonyabbak). A populacidban 7-féle
haplocsoport megfigyelhetd. Koziiliikk az indiai eredetti Hla aranya igen magas, a tiszavasvari
romak tobb mint fele (58,6%) tartozik ide. A tobbi 6 haplocsoport ennél joval alacsonyabb
gyakorisaggal (11 — 10,3%, J2a2 — 10,3%, Elblbla — 6,9%, J2* - 6,9%, G2a — 3,4% és R1bl
— 3,4%) fordul el6 (8. abra). Emlitést érdemel, hogy a Kozép- és Kelet-Europaban elterjedt

R1al haplocsoport ebben a populacioban nem megfigyelheto.

8. abra A tiszavasvari roma populacié haplocsoport megoszlasa
R1bl Elblbla
J2a2 3,4% 6,9%
10,3% G2a

3,4%

s

J2*
6,9%

Il
10,3%

Hla
58,6%

5.1.4. A tokaji roma populéci6 haplotipus és haplocsoport eredményei

A tokaji olah roma populaciobol 39, nem rokon férfit vizsgaltam. A 39 férfi kozott 27
kiilonb6z6 haplotipus talalthato a leggyakoribb haplotipus 8-szor fordul ¢l6. A populacioban
megfigyelheté haplotipus illetve haplocsoport diverzitas 0,91498 és 0,85223. Osszesen 9
haplocsoport fordul eld, leggyakoribb a kozel-keleti eredetii J2a2 (23,1%), ezt koveti az indial
eredetii Hla (21,1%) valamint a Kozép- illetve Kelet-Europaban gyakori Rlal (20,5%). A
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tokaji olah roma populacioban eléfordul még az E1blbla (15,4%), R1bl (7,7%), G2a (2,6%),
I1 (2,6%), 12b (2,6%) és J2* (2,6%) haplocsoport is (9. abra).

9. abra A tokaji roma populacié haplocsoport megoszlasa
R2
R1b1 2,6% Eibibla

15,4%

G2a
Ria1l 2,6%
20,5%

Hla
20,5%

(o)
23,1% 2125/ 2,6%
2,6% 2:6%

5.1.5. A taktakdzi romungro populacié haplotipus és haplocsoport eredményei

A Taktakozbol 19, nem rokon romungro férfi Y-STR haplotipizalasat és Y-SNP
haplocsoportba sorolasat végeztem el. A 19 haplotipusbol 15 egyedi (78,9%), két-két
haplotipus pedig kétszer fordul eld. A haplotipus illetve haplocsoport diverzitasi érték
0,98830 ¢s 0,92398. A 19 Y-kromoszoma 10 kiilonb6zé haplocsoportba tartozik.
Leggyakoribb az eurdpai eredetii 12a (21,1%), amit nem az indiai eredetii a Hla (10,5%),
hanem a kozel-keleti eredetii J2a2 (15,8%) haplocsoport kovet. Az Elblbla, 11 és
R1blhaplocsoportok 10,5%-0s gyakorisaggal megfigyelhetd, a tobbi haplocsoport
frekvenciaja egyarant 5,3% (10. abra).
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10. abra A taktakdzi romungro populacio haplocsoport megoszlasa

R1b1 Elblbla

10,5%

G2a
5,3%

Hla
10,5%

I1
10,5%

21,1%

5.1.6. A szlovakiai roma populacio haplotipus és haplocsoport eredményei

Harom kelet-szlovakiai telepiilés izolalt, roma kdzosségeibdl 62, nem rokon romungro férfi
mintdinak  Y-SNP haplocsoport meghatarozasat végeztem el. A mintak Y-STR
haplotipizalasat Dr. Nagy Melinda végezte 2003-ban (Nagy és mtsai, 2007). Az egyedi
haplotipusok aranya a populacioban alacsony, mindossze 29,0% (12 egyedi haplotipus). A
populacidban megfigyelheté haplotipus illetve haplocsoport diverzitas 0,93601 és 0,83406. A
62 mintat 6sszesen 8 haplocsoportba lehet besorolni, melyek koziil leggyakoribb az Indiaban
is gyakori Hla (30,6%), a legtobbszor (6sszesen 12-szer) eléforduld haplotipus is ebbe a
haplocsoportba tartozik. A Hla-t sorrendben a kozel-keleti eredetii J2a2 (17,7%), J2* (16,1%)
illetve E1blbla (12,9%) haplocsoportok kdvetik. Az Eurdpaban gyakori I1, 12a, Rlal és
R1bl haplocsoportok gyakorisaga a 10%-ot sem éri el (11. abra).
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11. abra A szlovakiai roma populacié haplocsoport megoszlasa

Rib1
3,2% Elbilbla

Rlal 12,9%

J2a2
17,7%

Hla
30,6%

12a I1
1,6% 9,7%

5.1.7. A malajziai indiai populacio haplotipus és haplocsoport eredményei

A roma populaciokkal valdé Osszehasonlitas céljabol egy indiai populacidé vizsgalatat is
kiviteleztem. 301, nem rokon malajziai indiai férfi Y-SNP haplocsoportba sorolasat végeztem
el. Az Y-STR haplotipizalas Malajziaban tortént (Chang és mtsai, 2007). A mintakat Y-SNP
tipizalasra Dr. Yuet Meng Chang bocsatotta rendelkezésiinkre. Az Y-STR haplotipusok 84%-
a (253 kiilonb6z6 haplotipus) egyedi, a leggyakoribb haplotipus 6-szor figyelheté meg a
populacioban. A haplotipus illetve haplocsoport diverzitasi érték 0,99898 és 0,86848. A 301
Y-kromoszoma 21 kiilonboz6 haplocsoportba tartozik. Leggyakoribb az indiai eredetii Hla
(18,9%) illetve az Indidban is gyakori R1al (18,6%), a jellegzetesen Azsiaban eléforduld L
(17,9%) és F (13,3%) valamint a szintén Indiaban gyakori R2 (8,6%). Az Osszes tobbi —
koztiik a jellegzetesen azsiai C és O — haplocsoport ennél kisebb gyakorisaggal fordul el (12.

abra).
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12. abra A malajziai indiai populacio haplocsoport megoszlasa

C* C3
2,7% 0:3% F

Rlal
18,6%

1,0%
p* H1*
0,7% 0,7%

03

1,0%__—— |
Ola/ 'I
0,7% ]
Ox01a,03 P
1,7% L
17,9% | 12b

0,7% 6,0% 0,3% 1,0%

5.2. A magyar Y-kromoszdmalis haplocsoport adatok dsszehasonlitasa eurdpai populacios

adatokkal

Magyar haplocsoport gyakorisagi adataimat 23 europai (koztik egy magyar) populacio
adataival hasonlitottam 6ssze. Azt vizsgaltam, hogy a magyar populacio genetikailag milyen
viszonyban van a finnugor nyelvet beszéld eurdpai- illetve szomszédos populaciokkal,

melyekkel a Karpat-medencében torténd letelepedés ota keveredhetett (Volgyi és mtsai, 2009).

5.2.1. Genetikai tavolsagok

Az AMOVA analizist Arlequin 2.0 szoftverrel végeztem (Schneider és mtsai, 2000), 24
populécidra  nézve  szamitottam ki a  paronkénti  genetikai  tavolsagot a
haplocsoportgyakorisagok alapjan. Nehézséget okozott, hogy a kiilonb6zd publikacidk eltérd
marker készleteket hasznaltak, valamint az, hogy a régebbi publikaciokban a vizsgalt
markerek szama alacsony volt. Az &sszehasonlithatosag érdekében a haplocsoportokat 11
nagyobb csoportba vontam o6ssze (A, Y(XA,C,D,EF1J,K), D, E(xE3a), E3a, J,
K(xL,N,01,03c,P), N(xN3), N3, P(xRl1la) és Rlal). Az Osszehasonlitishoz az altalunk
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vizsgalt magyar férfiak adatain kiviil magyar, szlovak, roman, jugoszlav, szlovén, cseh,
magyar, lengyel, olasz, német, francia, belga, spanyol, gérég, bulgar, térok, lapp, norvég, dan,
finn, észt, orosz, ukran és cseremisz (mari) populaciok adatait (Rosser és mitsai, 2000)
hasznaltam fel (F11. tablazat). Magyar populacios mintaimhoz a genetikai kozelség leginkabb
a bulgar (0,00193), norvég (0,00344), szlovén (0,00867), magyar (0,00977), roman (0,01097)
és jugoszlav (0,01688) populacios adatok vonatkozasaban figyelhetd meg, a legtavolabbiak a
finn (0,24011), spanyol (0,20762), belga (0,15216) valamint észt (0,11976) populacios adatok.

5.2.2. Filogenetikai fa

Az Fst genetikai tavolsagokat filogenetikai fa formajaban abrazoltam (F3. abra). A magyar
populacié a balkani populaciokkal egyiitt a kelet-europai populaciok klaszterébe tartozik. A
nyugat-curdpai populaciok (spanyol, belga, francia, német, dan és olasz) valamint a finn, észt,
cseremisz (mari) és néhany szlav (lengyel, szlovak és orosz) populacié szintén kiilon klasztert
alkotnak. Az altalunk vizsgalt, valamint a publikalt magyar populacios mintak (Rosser és

munkatarsai, 2000) a filogenetikai fan egymastol tavol helyezkednek el.

5.3. A roma populéaciok dsszehasonlito elemzése Y-kromoszomalis haplotipus és

haplocsoport adatok alapjan

Vizsgalataim soran 256 roma mintat (107 magyarorszagi, 29 tiszavasvari olah, 19 taktakozi
romungro, 39 tokaji olah, 62 szlovak romungro) tipizaltam 12 Y-STR és 51 Y-SNP lokuszon.
Az 0sszehasonlitashoz referenciaként sajat magyar (230) és malajziai-indiai (301) populacios

adatatokat is felhasznaltam ( Chang és mtsai, 2007; Volgyi és mtsai, 2009).

5.3.1. Fst genetikai tavolsagok

Az AMOVA analizist Arlequin 2.0 szoftverrel végeztem (Schneider és mtsai, 2000), a
haplocsoport gyakorisagok alapjan 41 populacios adatra nézve szamitottam ki a paronkénti
genetikai tavolsagot. Mivel a kiilonb6z6 publikaciok kiillonboz6 marker készletet hasznaltak,
valamint a régebbi publikdciokban a vizsgalt markerek szama alacsony volt, az
Osszehasonlithatosag érdekében a haplocsoportokat 12 nagyobb csoportba (YxC-T, C, DE,
F(xHJ2,K-T), H, J2, K(XL,0O,P-R), L, O, P(xR1al,R2), Rlal és R2) vontam &ssze. Az

Osszehasonlitashoz irodalmi adatokat hasznaltam fel (Cinnioglu és mtsai, 2004; Cordaux és
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mtsai, 2004; Firasat és mtsai, 2007;. Kivisild és mtsai, 2003; Klari¢ és mtsai, 2009; Pericic és
mtsai, 2005a; Ramana és mtsai, 2001; Sengupta és mtsai, 2006; Sharma és mtsai, 2009;
Thanseem és mtsai, 2006; Wells és mtsai, 2001) Az eredményeket az F12. tablazat
tartalmazza.

A magyar referencia populacios adattol legkisebb tavolsagra a horvat (-0,01696),
legnagyobbra az indiai tibeto-burmai torzs (0,43346) adatai vannak (Peri¢ic és mtsai, 2005a;
Sengupta és mtsai, 2006).

A magyar ,,kevert” roma populacios mintahoz a tokaji olah roma (0,00445) és a taktakozi
romungré (0,00185) populaciok adatai allnak a legkdzelebb, mig legtavolabb a tibeto-burmai
torzs (0,49553) és a fels6 kasztbeli nyugat-bengali bramin (0,43871) populacios adatok
mutatkoznak (Sengupta és mtsai, 2006; Sharma és mtsai, 2009).

A Kelet-szlovakiai roma (romungro) populaciés mintatol legkisebb genetikai tavolsagra
szintén a tokaji oldh roma (0,02346) és a taktakdzi romungro (0,01349) populdcios mintak,
legnagyobb genetikai tavolsagra a tibeto-burmai (0,57983) torzs illetve a felsokaszbeli bihari
(0,47930) ¢és nyugat-bengali braminok (0,54256) adatai allnak (Sengupta és mtsai, 2006;
Sharma és mtsai, 2009).

A taktak6zi romungro populaciés mintatol legkisebb genetikai tavolsdgra az anatoliai
(0,00056), horvat (0,00021), makedon (-0,00287), gordg (0,00043), magyar ,,kevert” roma
(0,00185), tokaji oldh roma (-0,00402), szlovdk romungro roma (0,01349) és ibériai roma
(0,02705) populaciés mintak allnak (Cinnioglu és mtsai, 2004; Firasat és mtsai, 2007,
Gusmao és mtsai, 2008; Pericic és mtsai, 2005a), mig a legnagyobb genetikai tavolsag a felsé
kasztbeli bihari (0,44191) és nyugat-bengali bramin (0,53959) adatok vonatkozasaban
allapithaté meg (Sharma €s mtsai, 2009).

A tiszavasvari olah roma populacios mintahoz genetikailag legkdzelebb a murakdzi beas roma
(0,01099) és az indiai koya (0,01704) torzs adatai, legtavolabbra a bagata (0,44537), poroja
(0,50344), tibeto-burmai (0,69644) torzsek, a felsé kasztbeli nyugat-bengali bramin (0,67478),
a koreai (0,49398) és a brit populaciok (0,53460) adatai esnek (Kivisild és mtsai, 2003, Klari¢
¢s mtsai, 2009; Ramana és mtsai, 2001; Sengupta és mtsai, 2006; Sharma ¢és mtsai, 2009;
Wells és mtsai, 2001).

A tokaji olah roma populaciés mintatél a makedon (0,03174), gordg (0,00728), magyar
,kevert” roma (0,00445), takta-k6zi romungro (-0,00402) és szlovak romungro roma
(0,02346) populacios adatok vannak a legkisebb genetikai tavolsagra (Firasat €s mtsai, 2007,
PeriCic és mtsai, 2005a;), mig a legnagyobb genetikai tavolsagot (0,52541) a tibeto-burmai
populaciés adat adja (Sengupta és mtsai, 2006).
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A referenciaként alkalmazott malajziai indiai populacios mintahoz genetikailag az indiai viz-
bramin populacios adat (0,02499) all legkzelebb, mig legtavolabbra a nyugat-bengali bramin
(0,29491) populacios adat esik (Ramana és mtsai, 2001; Sharma és mtsai, 2009).

A populaciok kozotti kiilonbségek nagyobb (89,3%) része 99%-0s konfidencia intervallum
mellett (p=0,01) szignifikansnak bizonyul (F12. tablazat).

Az altalam vizsgalt 5 roma és 2 referencia (magyar és malajziai indiai) populaci6s minta

kozott a genetikai tavolsagot 33 haplocsoport alapjan szamitottam (F13. tablazat).

5.3.2. Multidimensional scaling

Az altalam vizsgalt 5 roma és 2 referencia populaciés mintak genetikai tavolsagait (F13.

tablazat) MDS formajaban is abrazoltam (13. abra).

13. abra A vizsgadlt populaciés mintdk kozotti  Fst  genetikai  tdvolsagok
Multidimensional Scaling (MDS) abrazolasa (Hu: magyar, HURo: magyar
,kevert” roma, TiRo: tiszavasvari olah roma, ToRo: tokaji olah roma, TaRo:
taktak6zi romungro, SloRo: szlovak romungro roma, Maln: malajziai indiai

& TaFo

ToRo

021 s,

0.2 4 TiRa

-1.2 4 Main

'1 4 T T T T T T T
-2 -1.5 -1 0.5 1] 0.5 1 1.5 2 25

Harom roma populaciés minta (tokaji, magyar és szlovak) esik egy csoportba, mig a magyar
referencia és az indiai populacios adatok jol elkiiloniilnek ett6l a harom ponttol. A taktakozi

romungro populaciés minta az egy klaszterben 1évé harom roma és a magyar populacios adat
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kozé esik, mig a tiszavasvari roma populacios minta kiviilallonak tiinik.A konnyebb
értékelhetség érdekében a 41 populacios adat paronkénti genetikai tavolsagaibol (F12.
tablazat) MDS abrat készitettem (F4. abra). Az indiai fels6 kasztok a magyar referencia és a
horvat populaciés mintakkal egyiitt egy, lathatdban kompakt csoportot alkotnak. Az indiai
torzsi csoportok €s alsd kasztok adatai nagyobb teriileten helyezkednek el, de egyértelmiien
elkiiloniilnek a fels6 kasztok és eurdpai populaciok adatainak klaszterétél. A roma populacios
mintak kozos klaszterben helyezkednek el az alsd kasztok és torzsek adatainak csoportjan
beliil, de a balkani és anatoliai populacids mintdkhoz kdzelebb. A malajziai indiai populécios

minta a fels6 kasztok klasztere és a torzsi csoportok adatai kozott talalhatdo meg.

5.3.3. Rst genetikai tavolsagok

Haplotipusgyakorisagok (7 Y-STR lokusz: DYS19, DYS3891, DYS38911, DYS390, DYS391,
DYS92, DYS393) alapjan AMOVA analizist végeztem Arlequin 2.0 szoftverrel (Schneider és
mtsai, 2000). A paronkénti genetikai tavolsagokat 14 populaciés mintara nézve szamitottam
ki (F14. tablazat): baranyai roma (Fiiredi és mtsai, 1999), bulgar roma (Zaharova és mtsai,
2001), debreceni roma (Fiiredi és mtsai, 2004), ibériai roma (Gusmao és mtsai, 2008), litvan
roma (Gresham ¢és mtsai, 2001), macedon roma (PeriCic és mtsai, 2005b), magyar roma,
malajziai indiai (Chang és mtsai, 2007), spanyol roma (Gresham és mtsai, 2001), 2 szlovakiai
roma (Nagy ¢és mtsai, 2007, Petrejcikova és mtsai, 2010), taktakézi romugro roma,
tiszavasvari olah roma és tokaji olah roma.

A magyarorszagi roma populacios mintdkhoz legkozelebb mas magyarorszdgi roma
populaciés mintak allnak (-0,00358, -0,00712, -0,00455, -0,00712, -0,00455), kivéve a
tiszavasvari olah romakat, akikhez a bulgar roma populacio (0,01263) all a legkdzelebb. A két
szlovakiai roma populacidés mintatol kolesondsen a masik szlovak-roma populacios minta (-
0,00183) van a legkisebb Rst tavolsagra. A macedon és spanyol roma populacios adatokhoz a
litvan roma (0,05365, 0,0047), a litvan és ibériai roma populaciés adatokhoz a spanyol roma
(0,00470, 0,01234), mig a bulgar roma populaciés adatokhoz a ,,kevert” magyar roma (-
0,00126) populaciés adat all a legkozelebb. A malajziai indiai populacios mintatol pedig a
taktakozi olah roma populaciés minta van legkisebb genetikai tavolsagra (0,00699). A
tiszavasvari oldh roma populaciés mintat leszdmitva a magyarorszagi roma populacios
adatoktol, illetve az egyik szlovakiai roma, a bulgar roma és a malajziai indiai populacios
adatoktol a macedon roma populacios minta van a legnagyobb genetikai tavolsagra (0,20515,
0,16622, 0,13346, 0,25121, 0,17873, 0,11185, 0,12102, 0,10254). A tiszavasvari roma
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populacids mintatol a szintén magyarorszagi baranyai roma populacios minta all a legtavolabb
(0,11804). A masik szlovakiai roma és a litvaniai, spanyol és ibériai roma populacios
adatoktol a taktakozi roma populacios minta keriil a legtavolabb (0,11303, 0,20597, 0,11553,
0,12120). A macedén roma populacio adataitdl legnagyobb genetikai tavolsagra a

magyarorszagi baranyai roma populacioés minta all (0,20515).

5.3.4. Filogeografiai analizis

A filogeografiai analizis (14. abra) keretében a foldrajzi tavolsagok fliggvényében abrazoltam
az 5.3.3. pontban részletezett Rst tavolsagokat (F14. tablazat). Ez az abrazolas is azt mutatja,
hogy a roma populaciés mintak egy része (pl. taktakozi romungro, baranyai roma, tokaji
roma, debreceni roma) genetikailag kozelebb all a t6liik foldrajzilag tavol elhelyezkedd
malajziai indiai populacios mintahoz, mint a foldrajzilag kozelebb esé roma populacios

mintak egy részéhez.

14. abra Rst genetikai tdvolsagok a foldrajzi tdvolsagok fliggvényében
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5.3.5. Median Joining Network

Az azonos haplocsoportba tartozd Y-kromoszémak kozotti kapcsolatot MJ  halozat
formajaban abrazoltam. A MJ haldzatokat 10 Y-STR (DYS19, DYS3891, DYS389ll,
DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS437, DYS438, DYS439) lokuszra vonatkozo
haplotipusok alapjan készitettem el a roma populaciokban megtaldlhaté gyakori
haplocsoportokra. A DY S385 16kuszra vonatkozo adatokat - mivel ez a 16kusz duplikalodott -
nem hasznalhattam fel a MJ halozatok készitéséhez. A kordk mérete aranyos az adott
haplotipust hordoz6 Y-kromoszomak (férfiak) szamaval, mig a vonalak hossza az egyes
haplotipusokat elvalaszté mutacids 1épések szdmaval. Az egyes populdciokat a kovetkezo
szinekkel jeloltem: magyar-piros e, magyar ,,kevert” roma - sotétkék e, tiszavasvari olah
roma - narancssarga ©, tokaji olah roma - sarga , taktakozi romungro roma - lila e,

szlovakiai romungro roma - fekete e, ibériai roma - vilagoskék e, malajziai indiai - zold
5.3.5.1. H1a-M82

Az I1SZKI BOI DNS laboratériumaban vizsgalt malajziai indiai, 5 roma ¢és az ibériai roma
(Gusmao és mtsai, 2008) populaciés mintak H1a-M82 haplocsoportba tartozé 169 Y-
kromoszoémajanak (10 Y-STR 16kusz) haplotipusa alapjan MJ halozatot készitettem (15/A.
abra). Az elkiilonithetd kozponti haplotipusba 94 db (55,6 %) H1a-M82 Y-kromoszéma
tartozik. A csak a roma populacios mintakban fellehet6 Hla-M82 Y-kromoszomakat
abrazolva (15/B abra) csillag-szerii elrendezést kaptam, ahol a vizsgalt személyek jelentds
része szintén egy elkiilonithetd, kozponti haplotipusba tartozik. Ez a kdzponti haplotipus 79
személyt tartalmaz, azaz a vizsgalt H1a-M82 Y-kromoszomak 78%-at, a tobbi haplotipust egy
vagy két mutécids 1épés valasztja el a kozponti haplotipustol.

Kiszamitottam a malajziai indiai populaciés mintaban a felhalmozodott STR variancia alapjan
a H1a-M82 haplocsoport kordt (TMRCA=Time to Most Recent Common Ancestor), ami
8707 + 1760 évnek adodott (6947 — 10476 év, 95% konfidencia intervallum mellett), ha
feltételezziik, hogy az alapitd a kozponti haplotipus volt (15/A éabra). Ugyanebben a
haplocsoportban a csak roma populaciés adatokra vonatkozo TMRCA 968 + 336 év lett (15/B
abra).
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15. abra H1a-M82 Y-kromoszomak MJ halozata

Ooo

A * B

5.3.5.2. J2a2-M67 és J2*-M172 haplocsoportok

A J2a2-M67 haplocsoport az Gsszes vizsgalt roma populacioban jelen van (65 db), ezek koziil
32 (49%) tartozik egy kozos klaszterbe (16. abra).

16. abra Roma J2a2-M67 Y-kromoszomak MJ halozata

A 7 populaciobol minddssze 4-ben jelen 1év6 J2*-M172 haplocsoportot 37 db Y-kromoszéma
reprezentalja. Az ezeket tartalmazé tartalmazo median joining hélozat joval kevésbé mutat

diverz képet a J2a2-M67 haplocsoportnal, ugyanis a roma populdciok Y-kromoszomait a
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kozeli rokon haplotipusok klasztere reprezentalja (17. abra). A klasztert 1 kdzponti haplotipus

¢s 2, téle egy mutacios Iépésre talalhatd haplotipus alkotja.

17. abra Roma J2*-M172 Y-kromoszémak MJ hal6zata

5.3.5.3. Elblbla- M78

Az E1lblbla-M78 haplocsoportba 37 altalunk vizsgalt és 1 ibériai roma (Gusmao és mtsali,
2008) Y-kromoszoma tartozik. A haplocsoport a magyar referencia populacios mintak kozott

is el6fordul, viszont hidnyzott a malajziai indiai populacids mintabol.

18 abra Roma Elblbla-M78 Y -kromoszomak MJ hal6zata
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A halozatban (18. abra) 2 nagyobb csomodpont lathaté (az altalunk vizsgalt romék koziil
Osszesen 8-8 férfi), melyeket 1 mutacids 1épés valaszt el egymastol, a tobbi haplotipus a

haldzatban elszorva talalhato.
5.3.5.4. 11-M253 és 12a-P37.2 haplocsoport

Az 5 vizsgilt és az ibériai roma (Gusmao ¢és mtsai, 2008) populaciés mintabol 34 személy
tartozott 11-M253 haplocsoportba. A MJ héldzat 1 kdzponti haplotipusbdl (21 személy) és 3,
a kozponttdl 1, illetve 2 mutacids 1épéssel eltérd haplotipusbol all (19. abra). A kodzponti
haplotipus jelen van mind az 5 vizsgalt illetve az ibériai roma csoportban is. Az ibériai roma

haplotipusok nagy része a kozponttol két molekularis 1épésnyire talalhato.

19. abra Roma 11-M253 Y -kromoszémak MJ haldzata

Az 12a-P37.2 haplocsoport nem fordul el6 az Osszes (6) roma mintacsoportban, csak a
tiszavasvari, taktakozi, szlovak és ibériai romaknal taldlhato meg, 6sszesen 12 haplotipus
reprezentalja. A MJ halézat (20. abra) topologidja az el6zéekhez képest eltérd és komplex,
csak 1 olyan haplotipus van, amin két személy (taktakdzi roma és tiszavasvari roma) is
o0sztozik, a tobbi egyedi, a haldzaton beliil elszort. Osszehasonlitas céljabol a MJ halézatban a
roma populacok I[2a-P37.2 Y-kromoszomai mellett a magyar referencia adatokat is
abrazoltam (21. abra). Lathaté, hogy a magyar populaciés mintaban az 12a-P37.2
haplocsoport 3 kdzds haplotipus kivételével gyakoribb és diverzebb mint a roma populacios

mintacsoportokban.
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20. abra Roma 12a-P37.2 Y-kromoszoémak MJ halozata

21. abra Magyar és roma 12a-P37.2 Y-kromoszomak MJ hal6zata
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5.3.5.5. R1a1-M198 és R1b1-P25 haplocsoport

Az Rla haplocsoport kiilonésen nagy teriileten, Dél-Azsiatol Kozép-Eurdpaig és
Skandinaviaig gyakori (Underhill és mtsai, 2010). A magyar- ¢és a malajziai indiai
mintacsoportban is ez a leggyakoribb haplocsoport (6. abra, 12. abra). Az R1lal-M198
haplocsoport MJ halozatat (22 abra) az altalam vizsgalt 4 roma csoportban 29 haplotipus

reprezentalja, a tiszavasvari romakban azonban nincs jelen ez a haplocsoport. A leggyakoribb

60



haplotipus 6sszesen 7-szer fordul el 3 roma populacidés mintaban, és hidnyzik az ibériai és a
balkani romakbol is (Gresham és mtsai, 2001; Gusmao és mtsai, 2008). A magyar- és az

indiai populacios mintakban ez a haplocsoport diverzebb haldzatot képez (23. abra), mint a

roma mintacsoportokban.

22. abra Roma R1a1-M198 Y-kromoszoémak MJ halozata
r
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A roma mintacsoportok R1b1-P25 MJ halézata (24. abra) 16 haplotipust tartalmaz az altalam
vizsgalt roma adatokbol és 35-6t az ibériai romakbol (Gusmao és mtsai, 2008). A halozat
felépitése az el6z6 haplocsoportokétol eltérd. Két kis klaszter figyelhet6 meg, az egyik
magyarorszagi roma, a masik ibériai roma haplotipusokat tartalmaz, a tobbi — kiilonb6z6 roma
mintacsoportokhoz tartozo — haplotipus a halozaton beliil elszortan helyezkedik el. A 2 kis
Klaszteren kiviil nincs olyan haplotipus, ami tobb populacioban fordult volna el6.

Az R1b1-P25 alcsoport jelen van minden vizsgalt roma és a magyar mintacsoportban is, a
malajziai indiai csoportban viszont egyaltalan nem fordul el6 (25. abra). A haldzatbol jol
latszik, hogy ez a haplocsoport a magyar referencia €s az ibériai roma mintdkban a vizsgalt
roma populaciés mintakhoz képest joval nagyobb valtozatossagot mutat, tovabba az altalunk

vizsgalt magyar €s roma mintak illetve az ibériai roma mintdk R1b1-P25 haplotipusai kozott

alig van atfedés.
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23. abra Magyar, indiai és roma R1al-M198 Y-kromoszémak MJ hal6zata

X

24. abra Roma R1b1-P25 Y-kromoszoémak MJ haldzata
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25. abra Roma ¢és magyar R1b1-P25 Y kromoszoéméak MJ halozata

.

¢

5.3.5.6. Egy¢éb haplocsoportok

Megallapithat6, hogy a C3-M217, G*-M201, 1*-M170, 12b-M223, N1c-Tat, R2-M124 és P*-
M45 haplocsoportok a roma mintacsoportokban alacsony gyakorisaggal figyelheték meg,
illetve a C3-M217, N1c-Tat, R2-M124 és P*-M45 haplocsoportok Eurdpaban jellemz6en nem
fordulnak eld.

A malajziai indiai mintdkban F*-M89, L-M11 és R2-M124 haplocsoportok gyakorisaga
magas (12. abra), Az F*-M89 és L-M11 haplocsoportok sem a magyar, sem a roma

mintacsoportban nem fordulnak eld, ugyanakkor elterjedtnek szamitanak Dél-Azsiaban.
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6. UJ MEGALLAPITASOK ES KOVETKEZTETESEK

A doktori értekezésemben ismertetett 4 X-STR 16kusz (DXS10074, DXS10101, DXS10134,
DXS10135) populacios felmérését elséként végeztem el Magyarorszagon, kibovitve ezzel a
mar korabban létrehozott 4 X-STR 16kuszt tartalmazé adatbazist, igy hozzajarultam (pl.
hianyos) apasagi iigyek igazsagiigyi szakértdi gyakorlatban torténé megoldasahoz.
Elvégeztem 1 magyar- és 4 roma populacioés mintacsoport felmérését 11 Y-STR lokuszra, az
adatok a nemzetk6zi YHRD adatbézisba is bekeriiltek.

Hazankban elséként elvégeztem 1 magyar, 5 roma ¢és 1 malajziai indiai populédcios
mintacsoport felmérését 51 Y-SNP 10kuszra, hozzajarulva ezzel tobbek kozott a genetikai

eredet kutatasdhoz. Az adatokat szintén a nemzetkozi YHRD adatbazishoz tovabbitottam.

6.1. Az X-kromoszomalis 16kuszok

6.1.1. Allélgyakorisdgok a magyar populacidban

185 nd és 219 férfi vizsgalataval felallitottam egy magyar populacios allélgyakorisagi
adatbazist a DXS10074, DXS10101, DXS10134 és DXS10135 16kuszokra vonatkozasaban,
ezzel a korabban 4 16kuszra vonatkoz6 X-STR adatbazist kibévitettem.

Férfiak vizsgalataval 1étrehoztam egy 4, szorosan kapcsolt 10kusz-parra vonatkozo
haplotipusgyakorisagi adatbazist. Az adatbazis 2011-ben tovabbi 4 X-STR lokusszal boviilt
(Horvath és mtsai, 2012).

6.1.2. Ritka és mikrovarians STR allélok szekvencia analizise
A genotipizalasok soran detektalt 13 (DXS10074: 1 db, DXS10135: 4 db, DXS10101: 3 db,
DXS10134: 5 db) ritka illetve mikrovarians allél szekvencia adataival (2. tablazat) a GenBank
adatbazist kibdvitettem.

6.1.3. Populaciogenetikai alapértékek

A férfiak és nok allélgyakorisagai kozott G teszttel nem mutathato ki szignifikans kiilonbség,

igy az allélgyakorisagi adatok 6sszevonhatok (F2/a. tablazat).
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A populaciodstatisztikai elemzés szerint a Hardy-Weinberg egyensuly a 16kuszok mindegyikén
fennall (1. tablazat), amit a megfigyelt (0,8485-0,9273) ¢és varhaté (0,8487-0,9419)
heterozigocia értékek esetén tapasztalt nem jelentds kiilonbség is alatimaszt. A polimorfizmus
informacio tartalom (PIC) értéke 0,8250-0,9325 (atlagosan 0,8778), ami elfogadhat6 szintet
jelent.

A 4 X-kromoszomalis lokuszra kalkuldlt, az igazsagiigyi genetikai felhaszndlhatdsag
szempontjabol fontos megkiilonbozteté eré (PD) és megegyezési valdszinliség (PM) férfiak
illetve nék esetében eltérd, — az egyes lokuszokra vonatkozd PD™ 0,8436-0,9362 illetve PD™
0,9569-0,9922 — ugyanakkor mindkét esetben elfogadhaté mértékii. A 12 l6kuszra vonatkozo
Osszesitett megkiilonboztetd erd a férfiak és a ndk esetében is >0,99999999, ami azt jelenti,
hogy elméletileg 100 millional is tobb nét illetve férfit kellene megvizsgalni ahhoz, hogy
talaljunk 2 olyan, a népességbdl véletlenszerlien kivalasztott személyt, akinek genotipusa a 12
X-STR 16kuszra nézve megegyezik.

A MECKS® (16kuszonként 0,8250-0,9325) és MECK™" (16kuszonként 0,6888-0,8715)
értékek szintén elfogadhato tartomanyban mozognak, a kombinalt, 12 16kuszra (Horvath és
mtsai, 2012; Zalan és mtsai, 2007) vonatkoz6 értékek (MECK"® >0 99999999; MECKieer
0,99999876) az eseti gyakorlathoz megfelelnek.

6.1.4. Osszehasonlitas kiilfoldi populacios adatokkal

All¢élgyakorisagi adatokkal torténd Osszehasonlitds alapjdn mind a 4 lokusz esetében
szignifikans eltérés van a magyar €s a nem eurdpai populaciok adatai kozott. Kiilonbozo,
eurdpai populacidos mintdkkal vald Osszehasonlitast végezve az egyes l0kuszok eltérése
kiilonbozd, a lengyel mintacsoport azonban szignifikansan egyik l6kusz tekintetében sem tér
el a magyartol.

6.1.5. Esetbemutatas

Az X-kromoszomalis STR 16kuszok vizsgalatanak célja az igazsagiigyi szakértdi
gyakorlatban torténé alkalmazas, amit a konkrét apasag megallapitasi eset bemutatasaval
igazolok. A 8 X-STR 1d6kuszra elvégzett analizis soran nem fordultak el6 Kizaro
allélkombinaciok, a biologiai apasag a haplotipusgyakorisagok alapjan 99,999728%-ban
valdszintisithetd, azaz ,,gyakorlatilag bizonyitott” véleményezési kategoridval tdmasztja ala
azt a hipotézist, hogy a felperes lanygyermek és a 2 térvényes lanygyermek azonos apatol

szarmazik.
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Habar 6nmagéban egyik 16kusz sem alkalmas arra, hogy segitségével hidnyos apasagi tigyeket
lehessen megoldani, de egyiittesen a 12 X-kromoszoémalis STR 16kusz — Mentype Argus X-12

Kit — az igazsagligyi genetikai felhasznalasra a szakért6i gyakorlatban megfelel6 eszkoz.

6.2. A magyar Y-kromoszomalis haplocsoport adatok dsszehasonlitasa eurdpai populacios

adatokkal

Kiindulési feltételezésem szerint a genetikai tavolsdg tekintetében a magyar populacid
egyrészt a szomszédos orszagok populacidihoz (keveredés lehetdsége) illetve a finnugor
nyelvcsalddba tartozo nyelveket beszéld populacokhoz all kozelebb, mig a foldrajzilag tavol

talalhat6, nem finnugor nyelveket besz¢€ld populacioktol genetikailag tavol fog keriilni.

6.2.1. Genetikai tavolsagok

Az 6sszehasonlitasban szerepld 23 vizsgalt mintacsoportbol (Rosser és munkatarsai, 2000) az
altalam vizsgalt magyar populacios mintahoz genetikailag leginkabb kozel a referalt magyar
illetve kornyez6 (szlovén, roman, jugoszlav és bulgar) valamint norvég populacios mintak
allnak. A kornyezd populacioktol valo csekély genetikai tdvolsadg varakozasaimnak megfelelt,
¢és azt a magyar populacié elmult évszazadok soran végbement, kornyezd népekkel torténd
keveredése okozhatja.

A magyar mintacsoporttol genetikailag legtavolabb a finn, spanyol, belga €s €szt populacios
mintak esnek. A belga és spanyol adatok esetében a nagy genetikai tavolsagot a foldrajzi
tavolsag indokolja. A finn és észt populaciok esetében eredményeim — mivel ezek a
populacidk a magyar populacioval egyiitt a finnugor nyelvcsaladba tartoznak — a vart,
genetikai kozelség ellenére, az irodalmi adatokkal 6sszhangban (Brandstétter és mtsai, 2007,

Semino €és mtsai, 2000;) nagy genetikai tdvolsagot reprezentalnak.

6.2.2. Filogenetikai fa

A genetikai tavolsagok alapjan készitett, filogenetikai fan elkiilonithet6 klaszterek jol tiikrozik
a populaciok foldrajzi €s torténelmi viszonyait. A kelet- és nyugat-eurdpai populécios
mintacsoportok kiilon klasztert alkotnak. A magyar mintacsoport a nyelvileg nem rokon
szomszédos orszagok népeivel egy klaszterbe tartozik, amit a keveredés jol magyardz. A

nyelvrokonsag alapjan feltételezhet6 lenne, hogy a magyar mintacsoport genetikailag is egy
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klaszterbe tartozik a tobbi, finnugor nyelvet besz¢élé mintacsoportokkal. A filogenetikai fa
viszont azt abrazolja, hogy a finnugor nyelvet beszéld populaciok a magyar populacid
kivételével kiilon klaszterbe tartoznak — ami a genetikai tavolsagok tiikkrében varhat6 is — ez
azonban ellentmond a nyelvészeti tanulmanyok eredményének (Kiss, 2002). A magyar

populacid rokonsagi viszonyainak és eredetének tisztazasa napjainkig nyitott kérdés.

6.3. A roma populacidk osszehasonlitd elemzése Y-kromoszomalis haplotipus €s

haplocsoport adatok alapjan

A roma populaciés mintacsoportok Vizsgalatanak célja a nem-roma populaciokkal valod
kapcsolatok felmérése, valamint az Indiaban é16 illetve mas, korabban tanulmanyozott,
eurdpai roma populacios adatokkal torténd dsszehasonlitas volt.

A vizsgalathoz evolicid szempontjabol stabil, binaris markereket (Y-SNP 16kuszok)
hasznaltam, kombinalva az Y-kromoszémak haplocsoport meghatarozasat a haplocsoporton
beliili STR-variancia analizisével.

Az egyes haplocsoportok gyakorisaga igen jellegzetes foldrajzi megoszlast mutat, a romakban
megtalalhatd haplocsoportok 4 f6 teriilethez — indiai (H1a-M82), kozel-keleti/nyugat-azsiai
(J2a2-M67, J2*-M172 és Elblbla-M78), eurdpai (I11-M253, 12a-P37.2) és kozép-
azsiai/nyugat-eurazsiai (R1al-M198 és R1b1-P25) — kothet6k. Ezen haplocsoportok jelenléte
a roma mintacsoportokban Indiabol a Karpat-medencébe torténd vandorlasuk feltételezett

utvonalaval illetve mas populaciokkal vald keveredéssel magyarazhato.

6.3.1. Fst genetikai tavolsagok és Multidimensional Scaling

A haplocsoport frekvencidk alapjan szamolt Fst és a haplotipusgyakorisgagok alapjan szamolt
Rst tavolsagok egy része néhany populacio-par esetében szignifikdns kiilonbségeket jelez
(F12. és F13. tablazat). A tavolsag matrixokat MDS formatumban abrazoltam, ahol is a roma
€s nem-roma populacios adatok egymastol egyértelmiien elkiiloniilnek.

A 7 mintacsoportot tartalmazd Osszehasonlitdsban a roma adatok egyértelmiien elkiiloniilnek
a magyar €s a malajziai indiai populacios adatoktol. Az 5 roma mintacsoport koziil 3 azonos
klaszterbe esik, ezek kozott a genetikai tavolsag is kicsi, ami alatamasztja azt a lehetdséget,
hogy a tokaji és szlovdk-romak a nem tal régi multban valhattak el egymastol. A
magyarorszagi ,,kevert” roma populacios minta heterogenitasa okozhatja a kis genetikai

tavolsagot ¢és az egybeesést a tokaji és szlovak-roma adatokkal. A taktakézi romungro csoport
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az dbran a magyar referencia és a 3 egy klasztert képezd roma populécié kozott helyezkedik el,
mindkett6tdl kb. azonos tavolsagra. Ez alatdmasztja azt a feltevést, hogy a romungro romak
még joval az olah romak el6tt érkeztek a Karpat-medencébe, igy tobb id6 allt rendelkezésiikre
a magyarorszagi populacioval valo keveredésiikre. A tiszavasvari oldh roma csoport teljesen
elkiiloniilt a tobbi 6 populadciotdl, amit genetikai sodrodas is magyarazhat, akarcsak a
populaciodra jellemz0 alacsony haplotipusdiverzitas.

Szélesebb korii 6sszehasonlitasban a 41 populacios adatbol minden, az MDS éabran szerepld
roma mintacsoport osszekapcsolhatdé a balkani és anatdliai populacios mintakkal. Ez a
megfigyelés egybevag a lehetdséggel, miszerint ezek a teriiletek fontos foldrajzi kapcsot
képeztek a Kozel-Kelet, Azsia és Eurdpa kozott a romak vandorlasa soran. A magyarorszagi
referencia mintacsoport szorosabb kapcsolatot mutat az indiai fels6bb kasztokkal, mint a
balkani populaciokkal, ami az R1al-M198 magas gyakorisagaval magyarazhat6 mind a
magyar mintacsoport, mind az indiai fels6 kasztok korében (Sharma és mtsai, 2009; Volgyi és
mtsai, 2009). Ez alatamasztja azt a feltételezést, hogy az R1al-M198 haplocsoport k6zds,
kozép-azsiai 6sokre vezethetd vissza. A roma és indiai populacidés csoportok kozotti,
meglehetdsen alacsony genetikai tdvolsag (Rst) szintén aldtdmasztja a feltételezett indiai

eredetet.

6.3.2. Rst genetikai tdvolsagok és filogeografiai analizis

Az Y-kromoszomas STR haplotipusok alapjan a 12 roma és a malajziai indiai
mintacsoporoktra nézve kiszamitottam az Rst genetikai tavolsagokat (F14. tablazat), melyeket
filogeografiai analizis keretében a foldrajzi tavolsagok fliggvényében abrazoltam (14. abra). A
populacidk kozotti genetikai kozelség egyarant szarmazhat a populdciok kozos eredetébdl,
illetve jelenkori keveredésbdl, amit a foldrajzi kozelség tesz lehetdové. A genetikai és a
foldrajzi tavolsdg kozott 1€vo altalanos Osszefiiggés alapjan az egymastdl kis foldrajzi
tavolsagra elhelyezkedd populacido-parokhoz kis genetikai tavolsag kellene, hogy tartozzon,
mig a foldrajzilag tavolabb es6khoz nagyobb. Ennek ellentmond a filogeografiai analizis
eredménye, ahol egyes roma mintacsoportok a foldrajzilag tavol esé malajziai indiai
mintacsoporthoz genetikailag kozelebb esnek, mint mas roma populaciokhoz, azaz a roma
populéciok egy része a nagy foldrajzi tavolsag ellenére is kozelebbi genetikai rokonsagot
mutat a malajziai indiai populdcioval, mint més roma mintacsoportokkal, ami nem mond

ellent a roma populaciok indiai eredetének.
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Egyes roma populacioparok a foldrajzi kozelség ellenére genetikailag tavol esnek egymastol
(pl. taktak6zi romungro — macedoniai roma, taktakdzi romungro — litvan roma, baranyai roma
— macedodniai roma), ami genetikai sodrodasnak és a roma populaciok izolaltsaganak lehet
kovetkezménye.

A roma és nem-roma populacios mintak kozott megfigyelhetd genetikai tdvolsagok tehat ugy
értékelhetdk, hogy kozos eredetet, genetikai sodrodast és génaramlast (geneflow) egyarant
tikkroznek. Az utobbi két folyamat novelhette a roma populaciok kozotti genetikai tavolsagot,

mig a keveredés a roma és nem-roma populdciok kozotti genetikai tdvolsagot csokkenthette.

6.3.3. Median Joining Network
6.3.3.1. Osi indiai haplocsoportok

Az indiai szubkontinens legkorabbi telepeseit tartjdk a mai torzsi csoportok Oseinek
(Majumder, 2001). Ezekre az Oslakosokra tobbek kozott az F, H, C (kivéve M217) és O
haplocsoportok a jellemzéek (Cordaux és mtsai, 2004). Leggyakoribb a H*-M69 haplocsoport,
ez a torzsi csoportokban 30%-0s, az alsobb kasztokban pedig 25%-0s gyakorisagu (Sengupta
¢és mtsai, 2006; Thanseem ¢és mtsai, 2006). Ez a vonal Dél-Azsian kiviil igen ritkdn fordul elo,
bar egy alcsoportja, a Hla-M82, feltlinden gyakori a roma népességben, ami alatamasztja a
romdk indiai eredetét.

A H1a-M82 Y-kromoszomak MJ halozatan jol lathatdo, hogy az Osszes vizsgalt roma
mintacsoportban megfigyelheté egy kézos Y-STR haplotipus (15/A és B./Abra), ami a Hla-
M82 Y-kromoszoémak tobb mint felét magaban foglalja. Ez a klaszter egymassal kozeli
rokonsagi (leszdrmazasi) viszonyban 1évd Y-kromoszomék egy csoportjat reprezentdlja a
roma populaciokban, amiben minden egyes haplotipus valdszinilileg egyazon kdzponti
haplotipus (k6zos indiai 0s) leszarmazottja, fliggetleniil a mostani foldrajzi helyzetétdl. A
H1a-M82 haplocsoport alacsony gyakorisaggal a magyarorszagi referencia mintacsoportban
is el6fordul (4,8%), ami annak kovetkezménye lehet, hogy a mintagyiijtés soran a mintat ado
személyeket etnikai hovatartozés alapjan nem tortént szelektalds, és a roma kisebbség
ugyanakkor a magyar lakossag kb. 6-8%-at teszi ki (Kemény és mtsai, 2004).

A maljziai indiai H1la-M82 kromoszomak STR variancidja alapjan a haplocsoport kora
(TMRCA) 8707 + 1760 év, ami megfelel a H1la-M82 haplocsoport korara vonatkozo
korabban publikalt becsléseknek (Sengupta és mtsai, 2006). A H1a-M82 haplocsoportra
vonatkozo, romakon beliili TMRCA (968 + 336 ¢v) koriilbeliil megegyezik a romak Indiabol

Eurépaba vald vandorlasanak becsiilt idejével (Gresham és mtsai, 2001).
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6.3.3.2. Kozel-keleti/nyugat-azsiai haplocsoportok indiai haplocsoportok

A J2a2-M67 leszarmazasi vonal minden vizsgalt roma és az ibériai roma népességben relative
magas gyakorisagot ér el, a magyar mintacsoportban gyakorisaga mar alacsonyabb, és az
indiai mintakbol teljesen hianyzik. Ez felveti annak lehetéségét, hogy a romak a Karpat-
medence felé a vandorton mas, nem indiai populaciokkal is keveredhettek. Figyelembe véve,
hogy a kozos haplotipus a J2a2-M67 Y-kromoszomakkal az ibériai romakban is megtalalhatod
(16. abra), feltételezhetd, hogy a J2a2-M67 kromoszomak — legalabb részben — még azeldtt
keriiltek a romak génallomanyaba, miel6tt azok a Balkanrol szétvandoroltak volna a 15.
szazadban.

Az Elblbla-M78 haplocsoport minden vizsgalt roma és az ibériai roma (Gusmao és mtsai,
2008) mintacsoportban, illetve a magyar referencia mintacsoportban is jelen van, de a
malajziai indiai és egyéb — szinte minden — mas indiai mintacsoportbol hianyzik. A romakban
megtalalhat6 haplotipusok tobbsége (55%) két, egymastdl egy mutacios 1€épés tavolsagra 1€vo
klasztert képez a MJ halozatban, jelezve, hogy ezek kozott kozeli rokonsag allhat fenn. Ezek
az eredmények Osszhangban vannak azokkal a korabbi tanulmanyokkal, melyek szerint az
Elblbla-M78 Y-kromoszomak egy része a romak vandorlasa soran, valdsziniileg a Balkanon
¢épiilt be a roma génkészletbe (Gresham és mtsai, 2001; Gusmao és mtsai, 2008; PeriCic €s
mtsai, 2005b). A haplocsoport tekintélyes gyakorisaggal rendelkezik ezen a teriileten

(Cruciani és mtsai, 2004), ami az eredményeimmel is 6sszhangban van.

6.3.3.3. Eurdpaban kialakult haplocsoportok

Az eurodpai eredetti 1-M170 egyik alcsoportja, az 11-M253 aranylag magas gyakorisaggal
fordul el6 a 6 6sszehasonlitott roma mintacsoportban. Az ide tartozo férfiak 61,8%-a 1 kozos,
kozponti haplotipuson osztozik, ami szintén alatamasztja, hogy romakban ezek az Y-
kromoszomak kozos eredettel rendelkeznek (19. abra). Tekintetbe véve, hogy az I-M170 és
alcsoportjai Europan kiviil gyakorlatilag nem fordulnak elé, az 11-M253 haplocsoportba
tartozd kozeli rokon Y-kromoszoméak csak az Europaba érkezést kovetden, de még az
Eurdopan beliili szétvandorlas elott — tehat még a Balkdnon valo tartozkodas ideje alatt —
kertilhettek a roma népesség génkészletébe, annak ellenére, hogy az 11-M253 haplocsoport
gyakorisaga a Balkanon a nem roma populacidokban alacsony. Ez a jelenség valosziniileg

genetikai sodrodéasnak koszonhetd.
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Az, hogy az 12a-P37.2 haplocsoportba tartozd Y-kromoszomak mintazata elszortan jelenik
meg a MJ halozatban (20. abra), és az, hogy a haplocsoport csak 3 altalunk vizsgalt roma
mintacsoportban talalhatdé meg, felveti, hogy ezek a kromoszomak a gazdapopulaciokkal
kiilonb6z6 helyen és idében tortént keveredés eredményeként keriilhettek be a roma
génkészletbe. Ezt az is alatamasztja, hogy a magyarorszagi referencia mintacsoportban az 12a-
P37.2 Y-kromoszoémak a roma mintakkal Osszehasonlitva sokkal diverzebb halozatot

képeznek (21. abra).

6.3.3.4. Kozép-azsiai/nyugat-eurazsiai haplocsoportok

Az R1al-M198 haplocsoport a tiszavasvari romakat kivéve minden vizsgalt mintacsoportban
eléfordul, de az ibériai és a balkani romakbol hidnyzik (Gresham és mtsai, 2001; Gusmao és
mtsai, 2008). A roma mintacsoportokban kozponti R1al-M198 haplotipus nincs, a MJ
haldzatban az egyes haplotipusok elszorva helyezkednek el (22. abra). Ha a magyar referencia
¢és a malajziai indiai mintacsoportban jelen 1évé R1al-M198 Y-kromoszomakat is abrazoljuk
a MJ halozatban (23. 4bra), lathatd, hogy ezekben a populacidos mintakban a haplocsoport
valtozatossaga nagyobb, mint a roma mintdkban. Mivel nem minden roma mintacsoportban
van jelen az R1al-M198 haplocsoport, feltételezhetd, hogy az altalam vizsgalt romak
génkészletébe késobb, a romak Balkanrol tortént fragmentalodasa utan, a Karpat-medencében
€16 populaciokkal valo keveredésiik révén keriilhetett. A halozat elemzése is ezt a lehetdséget
tamasztja ala, de az is elképzelhetd, hogy az R1a1-M198 haplocsoport még Indidban kertilt a
romak génkészletébe, és genetikai sodrodas eredményeként veszett el az egyes roma
populaciokbol.

Az R1b1-P25 haplocsoport megtalalhato a magyarorszagi- és minden vizsgalt roma
mintacsoportban, de egyaltalan nem fordul el6 a malajziai indiai mintakban. A MJ halozat a
vizsgalt roma csoportokban nagyon diverz képet mutat (24. abra), tovabba a magyar és a roma
populaciés mintak kozott alig van atfedés (25. abra), ami megalapozza azt a feltevést, hogy a
roma populaciokban ezek az Y-kromoszomak nem vezethet6k vissza egyetlen kozds Osre.
Tekintettel az R1b1 haplocsoport eléfordulasara, ami leginkabb Nyugat-Eurdpaban elterjedt,
ugyanakkor Indiaban szinte nincs is jelen (Sengupta és mtsai, 2006), valosziniisithetd, hogy
az R1b1-P25 haplocsoportba tartozd Y-kromoszomak a romak génkészletébe kiilonbozo

helyeken és kiilonboz6 idépontokban torténd populacios keveredések soran épiilhettek be.
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6.3.3.5. Mas haplocsoportok

A vizsgalt roma mintacsoportokban alacsony gyakorisaggal Europaban nem jellemzo
haplocsoportok (C3-M217, N1c-Tat, R2-M124 és P*-M45) is el6fordulnak, és feltételezhetd,
hogy ezek a haplocsoportok még az Eurdpaba vald megérkezésiik eldtt keriiltek a
génkészletiikbe (Gusmao ¢és mtsai, 2008). A malajziai indiai mintacsoportban gyakori a
jellemzOen dél-azsiai eléfordulasa F*-M89, L-M11 és R2-M124. Az F (és parahaplocsoportja,
az F*-M89) Indiaban k6zos torténetiséggel bir a H, R2 és L haplocsoportokkal (Sengupta és
mtsai, 2006). Az R2-M124 alacsony frekvenciaval megtalalhatd a romakban is, ami szintén

alatdmasztja az indiai szarmazasukat.
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9. FUGGELEK

9.1. Abrak

F1. abra A Mentype Argus X-12 PCR kittel vizsgalhato lokuszok (Biotype AG, 2009)
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F2. abra

Az Y-kromoszomalis

(Karafet ¢és mtsai.,, 2008) ¢és mitokondrialis

(www.mitomap.org) haplocsoportok nem feleltethetéek meg egymasnak
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F3. abra 24 populacio6 genetikai tavolsagai alapjan késziilt gyokér nélkiili filogenetikali
fa (A * populacio mérete 50 f6 alatti)
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F4. abra 41 populacios adat Fst genetikai tavolsagainak MDS abrazolasa
15
a 29
1A A
o7
AN 1
05 A22 o5 A 12 B3
® 41 A10 Aog Ho17
+34 438, 5 015 A8
0 ¢ 233 25 . apn"¥ T
o6 T2 o7
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1 LK)
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@ | torzsi csoport
15 4@ | roma, sajat 419
<> | roma, szakirodalom
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-2 L4
A magyar, sajat Stressz: 0,1268 ¢
i malajziai indiai, sajat
25 T egyéb populacid
ey 2 45 A 05 0 0.5 1 15
1 | Alban, Koszovo (Peri¢ic és mtsai, 2005a) 22 | Macedon (Pericic és mtsai, 2005a)
2 | Anatéliai (Cinnioglu és mtsai, 2004) 23 | Macedon roma (Pericic és mtsai, 2005a)
3 | Ausztro-azsiai, torzs, kevert (Sengupta és mtsai, 24 | Magyar populécio (jelen tanulmany)
2006)
4 | Bagata, torzs, Dél-India (Ramana és mtsai, 2001) 25 | Magyar roma (jelen tanulmany)
5 | Bajasi, Baranja (Klari¢ és mtsai, 2009) 26 | Maharashtra Bramin, fels6 kaszt, Nyugat-India
(Sharma és mtsai, 2009)
6 | Bajasi, Medimurje (Klari¢ és mtsai, 2009) 27 | Malajziai indiai (jelen tanulmany)
7 Bihar Bramin, fels6 kaszt, Kelet-India (Sharma és 28 | Naikpod, torzs, Dél-India (Thanseem és mtsai, 2006)
mtsai, 2009)
8 | Brit (Wells és mtsai, 2001) 29 | Nyugat-bengali Bramin, felsé kaszt, Eszak-East India
(Sharma és mtsai, 2009)
9 | Dravidian, torzs, kevert (Sengupta és mtsai, 2006) 30 | Poroja, torzs, Dél-India (Ramana és mtsai, 2001)
10 | Gorog (Firasat és mtsai, 2007) 31 | Punjab, felsd kaszt, Eszak-India (Kivisild és mtsai,
2003)
11 | Hercegovinai (Pericic és mtsai, 2005a) 32 | Sourashtran, felsd kaszt, Eszak-India (Wells és mtsai,
2001)
12 | Horvat (PeriCic és mtsai, 2005a) 33 | Szlovak-roma (jelen tanulmany)
13 | Ibériai roma (Gusmao és mtsai, 2008) 34 | Taktakodzi romungro (jelen tanulmany)
14 | Indo-eurdpai, felsé kaszt, kevert (Sengupta és mtsai, 35 | Telega, also kaszt (Thanseem és mtsai, 2006)
2006)
15 | J&K Kashmiri Pandit, felsd kaszt, Eszak-India 36 | Tibeto-Burmai, torzs, kevert (Sengupta és mtsai, 2006)
(Sharma és mtsai, 2009)
16 | Kallar, also6 kaszt (Wells és mtsai, 2001) 37 | Tiszavasvari roma (jelen tanulmany)
17 | Konka, fels6 kaszt, Nyugat-India (Kivisild és mtsai, 38 | Tokaji roma (jelen tanulmany)
2003)
18 | Koraga, torzs, Dél-India (Cordaux és mtsai, 2004) 39 | Uttar Pradesh (Dél) Kol, torzs, Eszak-India (Sharma és
mtsai, 2009)
19 | Koreai (Wells és mtsai, 2001) 40 | Viz Bramin, fels6 kaszt, Dél-India (Ramana és mtsai,
2001)
20 | Koya, torzs, Dél-India (Kivisild és mtsai, 2003) 41 | Yerava, torzs, Dél-India (Cordaux és mtsai, 2004)
21 | Lambadi, felsd kaszt, Dél-India (Kivisild és mtsai,
2003)
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F1. tablazat

9.2. Tablazatok

TaqMan proba szekvenciak

Haplocsoport | Muta | Forward Reverse Reporter Reporter Referencia
és marker cié primer primer 1 2
CT-M168 C->T | - - - - TagMan SNP
Genotyping Assay:
rs2032595;
hCVv1083229
C-M216 C->T | - - - - TagMan SNP
Genotyping Assay:
rs2032666;
hCV1017491
FT (xD-E)- G->A | GATCCCAA | ATCCAAGG | AGCTCT | CTCTTCA | Custom TagMan
P143 CTTCGGTTT | AGCAACAC | TCATAA | CAACCC | SNP Genotyping
TTGGTAAA | AGTGT CCCCA CA Assay
A
C1-M105 C->T | GGTGAAAA | CACCTACTC | ACCCAT | ATTACC | Custom TagMan
GAGTAGAC | CTTGCTGAC | AGCATT | CATAAC | SNP Genotyping
AATAAGGA | TTGAG TCT ATTTCT Assay
AGGT
C2-M38 T->G | GCAATGGT | CTTCCACA | CTTACT CTTACT Custom TagMan
ATGTAGGC | ATCTTTTAA | GAATAA | GAATAA | SNP Genotyping
AATGAAAA | AAACCTTA | AAAAGT | AACAGT | Assay
ATCTT CAACACA TGG TGG
C3-M217 A->C | GGTTAAGA | GCTGCTGT | CTTCTG CTGAAG | Custom TagMan
TTCTTTAAC | GGCTTTCAT | AAGAGT | AGTTGG | SNP Genotyping
TTGTGAAG | CAAAATAA | TTGTGTC | TGTCAC | Assay
GAGAATG AC
C4a-M210 A->T | GCCGAGTA | CACAACGT | AAACTC | AACTCT | Custom TagMan
GGAAGCTA | CTTCATGTA | TGACTG | GTCTGA | SNP Genotyping
TCTATGACT | ATGTCCAA | AATTC ATTC Assay
1T
DE- del-> | - - - - TagMan SNP
YAP/M145 ALU Genotyping Assay:
Insert rs3848982;
hCV26814243
D-M174 T->C | TCCTTTTTA | CAAATGCA | TTCTGG CTGGAG | Custom TagMan
ATGTATCA | CCCCTCACT | AGTGCC | TGCCCC | SNP Genotyping
AATCGCTTC | TCTG CTAGTG | AGTG Assay
TCTGA
E-SRY4064 G->A | CTGTAATCC | CCAGGATG | ATCCGC | ATCCGC | Custom TagMan
CAGCCCTTC | GTCTCAATC | TCGCCTT | TTGCCTT | SNP Genotyping
GA TCTTCAC GA GA Assay
Elblbl-M35 | G->C | CTCAGTGTC | GAACAACT | CCTGTG | TGTGTC | Custom TagMan
CCAATTTTC | AATCCATG | TCCCAG | GCAGTG | SNP Genotyping
CTTTGG CAGACTTTC | TGTC TC Assay
G
Elblbla-M78 | C->T | GTTCGACA | AGCAAGTA | ACTTCTT | ATACTT | Custom TagMan
TGAACACA | CTATGACC | TCCGCC | CTTTCTG | SNP Genotyping
AATTGATA | AGCTTATTT | CTTC CCCTTC | Assay
CACT TGAA
Elblblb-M81 | C->T | ACTATCAT | GCGTAGGT | TGAGTA | AGTATA | Custom TagMan
ACTCAGCT | ATGTAGTA | TACTCT | CTCTAT | SNP Genotyping
ACACATCT | GATTGTTTC | ATGACG | GACATT | Assay
CTTAACA TTCTT TTCA CA
Elblblc- G->A | GTTGCCCA | ACAGAGCA | CTAGCA | TAGCAT | Custom TagMan
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M123 GGAATTTG | AGTGACTC | TATCAG | ATCAAC | SNP Genotyping
CATTTCTA | TCAAAGTC | CATCGC | ATCGC Assay
FT-M89 C->T | TGGATTCA | AGCAAAGG | AAGTGA | AAAGTG | Custom TagMan
GCTCTCTTC | TAGCTGCA | GAGATG | AGAGAT | SNP Genotyping
CTAAGGTT | ACTCA AGATTT | AAGATT | Assay/ TagMan
T SNP Genotyping
Assay: rs2032652;
hCVv2259382
G-M201 G->T | GCAATAGT | CAGCTTCAT | ACTGAG | ACTGAG | Custom TagMan
TACTACTTG | CCAACACT | GGTTTTC | GTTTTTC | SNP Genotyping
AGTTACTAT | AAGTACCT |G G Assay
ATTAGTGC
A
Gla-P20 C CCCATGGTT | CGCACATG | CTTCGA | TACTTC Custom TagMan
deleti | GGGATTGT | AATCCTGG | CCCAAC | GACCAA | SNP Genotyping
on GACT TTTTGT TCA CTCA Assay
G2a-P15 C->T | AGCCAATG | CCACTTGTG | TGCCTTC | CTGCCTT | Custom TagMan
CTTGAGGTT | GACTTTATC | AGGCGT | CAGACG | SNP Genotyping
CTGAAT TAAATATG | AAG TAAG Assay
GGA
H1-M52 A->C | TCCCTGGCC | GACGAAGC | CCTGCA | CTGCAC | Custom TagMan
AATAAAGG | AAACATTT | AGGATG | GGATGT | SNP Genotyping
TGTTTT CAAGAGAG | TTT TT Assay
AA
Hla-M82 -2bp | AGATCCAA | AGATTATA | CTGGAA | CTGGAA | Custom TagMan
AAAAACAG | AAATAATG | ACATAT | ACATGA | SNP Genotyping
GAGAGCTA | TTTAATACC | GAAAAT | AAAT Assay
AGG TACTGAAG
AAACAAAC
CTA
I-M170 A->C | GCTCTTATT | GTGAGACA | AAATCA | AAATCA | Custom TagMan
AAGTTATG | CAACCCAC | TTGTTCA | TTGTTCC | SNP Genotyping
TTTTCATAT | ACTGA TTTTTT TTTTTT Assay
TCTGTGCA
11-M253 C->T | GATGCTCA | GCAAGCAT | CCTGGA | CCTGGA | Custom TagMan
GCTAACTA | CATAGTAA | GAAGTC | GAAATC | SNP Genotyping
GTCCTGTTT | ACAAGGAC | AACT AACT Assay
ATAG TCA
12a-P37 T->C | CAAGCATA | CTGGCAAA | TTTGGTT | TGGTTT | Custom TagMan
GTGATAGG | GGCGGGAA | TACACT | ACACTG | SNP Genotyping
GTGGGATT | TC ATGAAC | TGAACC | Assay
C
12b -M223 C->T | TGCCGCTAT | GCTGGAGT | TGATGC | ATGCAA | Custom TagMan
AAAAATTA | CTGCACATT | AATTTA | TTTATTT | SNP Genotyping
GACTCTGT | GATAAATT | TTTACG | ACAACT | Assay
GTT ACTGT GT
J-M304 A->C | CAGTATGT | AGAAATAA | TCACCA | ACCAGT | Custom TagMan
GGGATTTTT | ACAAATAA | GTTGTTT | TGTGTC | SNP Genotyping
TTAGATGT | CTTTCAAA | CACAAG | ACAAG Assay
GTTCAA ACGTCTTAT
ACCAAAA
Jla-M62 T->C | ATGAAAAG | AGATGGCA | CCATGG | CATGGA | Custom TagMan
TTTTACACA | ATTTTTTTT | AAAGAG | GAGAGA | SNP Genotyping
TAGTTAAA | CAATGTTTG | AAAG AAG Assay
AATACTAA | TTGG
AACACCAT
TA
J2-M172 T->G | CCTCTCAGT | GCCAGGTA | CATTTTG | TTGATG | Custom TagMan
ATCAACAG | CAGAGAAA | ATGCTTT | CTTGAC | SNP Genotyping
GTAAAAAG | GTTTGGA ACTTAA | TTAAA Assay
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GATT A
J2al-M47 G->A | CCTGAATTT | CCAGAAGA | AATGTC | ATGTCTT | Custom TagMan
AATAGGTA | AGGCTGAA | TTAACA | AACATA | SNP Genotyping
AATCTGTTT | ATCAATCC | TAGAAG | AAAGTT | Assay
TTAATTAG | A TTT T
AGCTATAT
CA
J2a2-M67 A->T | CGTGTCCTA | TGATTATA | CCCCTCT | CCCCTCT | Custom TagMan
AAAGAAAA | GAAGCAAA | ATATTT | ATATAT | SNP Genotyping
ATGAGATT | GAGTCTTTT | GTTTTT GTTTTT Assay
GTGA CACTTGT
J2a3-M68 A->G | GGCCAGAT | TTTTAGGAC | AGATGT | ATGTAG | Custom TagMan
GTGAACTC | ACGTACTT | AGGAAG | GAAGGG | SNP Genotyping
AAAGATGT | GAAGATAG | AGTGGA | TGGAAA | Assay
AGC AA
J2a4-M137 T->C | CCCTCAAC | CTGAGTTTG | TTTGCTT | TGCTTTC | Custom TagMan
ATAGTTATC | TGCAACCT TCCTAT CTGTAA | SNP Genotyping
TCAGAGTTT | CAACTTT AAAGC AGC Assay
TGT
J2a5-M158 G->A | CCCTTCTGG | ATGAGACT | CCCACC | CCCATC | Custom TagMan
GTTTGATG | GCCTACCCT | TTGCCTT | TTGCCTT | SNP Genotyping
ATTCTGAT | CCTT C C Assay
J2b-M12 G->T | GCCACCAC | CCAAGACT | CCCCCA | CCCCCA | Custom TagMan
CCCTAGCT | AGCCTGAG | TCTCTAC | TATCTA | SNP Genotyping
AATTTT CAACATAG | AAAT CAAAT Assay
J2b-M102 G->C | GGTAAATC | TTTATTCCT | CAATGG | CAATGG | Custom TagMan
TTTGAAATT | ATGTTTGTT | TGAGTA | TGACTA | SNP Genotyping
TATTAAAT TTCCTTAAT | AGATG AGATG Assay
GAAGTATA | CTCTAGGG
GATTGAAT
ACAAGT
KT-M9 C->G | - - - - TagMan SNP
Genotyping Assay:
rs3900;
hCV11691379
M2a- C->T | CCTGGTTG | GTGTTGGTT | CTCTCG | CTCTCG | Custom TagMan
SRY9138 AGAGATTA | CTCCTGTAA | GCCCCC | GTCCCC | SNP Genotyping
AAATGTGT | AGTAATAA | CTG CTG Assay
TGATATGA | ACCT
T-M70 A->C | GCCCACTA | GCTGGACT | CTCCAT | TCCATG | Custom TagMan
TACTTTGGA | ATAGGGAT | GAGAAC | AGACCT | SNP Genotyping
CTCATGT TCTGTTGTG | TAAGAC | AAGAC Assay
L-M11 A->G | - - - - TagMan SNP
Genotyping Assay:
rs3902;
hCV11691376
M1-M106 A->G | CAAGCATA | CTTCCTTAT | CTATGA | TGACAG | Custom TagMan
GCTTTGTTA | TGTCTACTC | CAGTAT | TATCGA | SNP Genotyping
CTGGGAAA | TTTTCACCT | CAAAGA | AGAAA Assay
CTT AA
N-M231 T->A | ATCATCATT | TTTGACACC | TTCTACT | TACTGC | Custom TagMan
CAATTAAT | ACAGAAAT | GCTTTC | TTTCAA | SNP Genotyping
ACCTAAAA | TACAGGTA | GAATTG | ATTG Assay
AACAACAT | TGA
TTACTGT
Nlc-Tat T->C | - - - - TagMan SNP
Genotyping Assay:
rs34442126;
hCV61528117
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O-M175 -5bp | TGAATCAG | AGAATATT | CATTCTT | CTGTTC | Custom TagMan
GCACATGC | AATGATAC | GAGAAG | ATTCTTG | SNP Genotyping
CTTCTC CTTTTTTTC | AGAAGT | AGAAGT | Assay
TACTGATA
CCTTTGT
Ola-M119 A->C | GATGTAGA | CCGCAGTG | CATACA | ACAGGC | Custom TagMan
AAAATGTT | CTATGTGTT | GGCTAA | GAAAAT | SNP Genotyping
ATGGGTTA | TATTTGG AATA A Assay
TTCCAATTC
A
03-M122 T->C | TGCTCTGTG | TTGCCTTTT | CCTGAG | CTGAGA | Custom TagMan
TTAGAAAA | GGAAATGA | AGCATG | GCGTGA | SNP Genotyping
GATAGCTTT | ATAAATCA | AATT ATT Assay
ATTCAG AGGT
PR-M45 G->A | - - - - TagMan SNP
Genotyping Assay:
rs2032631;
hCV2414552
R-M207 A->G | - - - - TagMan SNP
Genotyping Assay:
rs2032658;
hCVv2307221
R1-M173 A->C | - - - - TagMan SNP
Genotyping Assay:
rs2032624;
hCV2292796
Rila- G->A | - - - - TagMan SNP
SRY10831.2 Genotyping Assay:
rs2534636;
hCV26236081
R1al-M198 C->T | CCAGTCAT | ACTCCCTA ACCTAA | ACCTAA | Custom TagMan
GATGAGGT | AACATTAC | AAGAGC | AAGAAC | SNP Genotyping
GGAATGTA | ATGAGAAA | TCTTTC TCTTTC Assay
T TTGCT
R1b1-P25 C->A | GGACCATC | TGGACCGA | TGCCTG | CTGCCT | Custom TagMan
ACCTGGGT | GATACGAG | CAAATA | GAAAAT | SNP Genotyping
AAAGTG ACACAAT GA AGA Assay
R2-M124 C->T | GCAAAGTT | GCAACACC | TTATTA | TTATTA | Custom TagMan
GAGGTTGC | AGAATCTA | AACCGA | AACCAA | SNP Genotyping
ACAAACTC | ACAAAGCA | CTTCCC | CTTCCC | Assay
A
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16kuszok

F2/a tablazat A DXS10074, DXS10101, DXS10134 ¢és DXS10135
allélgyakorisagi adatai a magyar populacioban (n: az allélok szama)
DXS10074 DXS10101
férfi no 0sszesen férfi no 0sszesen
allél | n=219 | n=330 | n=549 allél | n=219 | n=330 | n=549
7 | 0,0868 | 0,0758 | 0,0801 25.2'1 0,0000 | 0,0030 | 0,0018
8 |0,1781 | 0,1303 | 0,1494 26 | 0,0000 | 0,0061 | 0,0036
9 | 0,0137 | 0,0121 | 0,0128 26.2 1 0,0091 | 0,0182 | 0,0109
11 | 0,0000 | 0,0061 | 0,0036 27 | 0,0046 | 0,0091 | 0,0055
12 | 0,0000 | 0,0030 | 0,0018 27.21 0,0457 | 0,0939 | 0,0565
13 | 0,0046 | 0,0061 | 0,0055 28 | 0,0411 | 0,0606 | 0,0364
14 | 0,0000 | 0,0212 | 0,0128 28.21 0,0776 | 0,1758 | 0,1056
15 | 0,0776 | 0,1030 | 0,0929 29 | 0,0091 | 0,0242 | 0,0146
16 | 0,1963 | 0,1939 | 0,1949 29.21 0,0959 | 0,1758 | 0,1056
17 | 0,2329 | 0,2485 | 0,2423 30 | 0,0457 | 0,0667 | 0,0401
18 | 0,1507 | 0,1303 | 0,1384 30.2] 0,2146 | 0,3121 | 0,1876
19 | 0,0457 | 0,0606 | 0,0546 31 | 0,1005 | 0,1333 | 0,0801
20 | 0,0137 | 0,0091 | 0,0109 31.210,1233 | 0,1727 | 0,1038
32 | 0,1005 | 0,1788 | 0,1075
32.21 0,0502 | 0,0970 | 0,0583
DXS10135 33 | 0,0365 | 0,0667 | 0,0401
férfi noé osszesen 33.2| 0,0183 | 0,0364 | 0,0219
allél | n=219 | n=330 | n=549 34 | 0,0274 | 0,0273 | 0,0164
16 | 0,0046 | 0,0061 | 0,0055 34.2| 0,0000 | 0,0030 | 0,0018
17 | 0,0183 | 0,0212 | 0,0200 35 | 0,0000 | 0,0030 | 0,0018
17.1| 0,0046 | 0,0000 | 0,0018
18 | 0,0457 | 0,0364 | 0,0401 DXS10134
18.11 0,0137 | 0,0030 | 0,0073 férfi noé 0sszesen
19 | 0,0411 | 0,0818 | 0,0656 allél | n=219 | n=330 | n=549
19.1] 0,0091 | 0,0121 | 0,0109 31 | 0,0091 | 0,0030 | 0,0055
20 | 0,0731 | 0,0576 | 0,0638 32 | 0,0137 | 0,0061 | 0,0091
20.11 0,0137 | 0,0121 | 0,0128 33 | 0,0411 | 0,0636 | 0,0546
21 | 0,0822 | 0,0788 | 0,0801 34 | 0,1096 | 0,1242 | 0,1184
21.1] 0,0091 | 0,0212 | 0,0164 35 | 0,1507 | 0,1909 | 0,1749
22 | 0,0731 | 0,0697 | 0,0710 35.3 1 0,0000 | 0,0091 | 0,0055
22.11 0,0000 | 0,0061 | 0,0036 36 | 0,2694 | 0,2333 | 0,2477
23 | 0,0959 | 0,0909 | 0,0929 36.3 ] 0,0000 | 0,0061 | 0,0036
23.11 0,0091 | 0,0030 | 0,0055 37 10,1781 | 0,1424 | 0,1566
24 | 0,0868 | 0,0848 | 0,0856 37.2| 0,0046 | 0,0000 | 0,0018
25 | 0,0731 | 0,1000 | 0,0893 38 | 0,0411 | 0,0667 | 0,0565
25.11 0,0000 | 0,0030 | 0,0018 38.21 0,0046 | 0,0000 | 0,0018
26 | 0,0639 | 0,0636 | 0,0638 38.31 0,0365 | 0,0121 | 0,0219
26.1| 0,0000 | 0,0030 | 0,0018 39 | 0,0000 | 0,0212 | 0,0128
27 | 0,0868 | 0,0576 | 0,0692 39.2| 0,0046 | 0,0000 | 0,0018
28 | 0,0731 | 0,0606 | 0,0656 39.31 0,0502 | 0,0333 | 0,0401
29 | 0,0183 | 0,0485 | 0,0364 40 | 0,0000 | 0,0061 | 0,0036
30 | 0,0457 | 0,0455 | 0,0455 40.3| 0,0228 | 0,0030 | 0,0109
31 | 0,0320 | 0,0152 | 0,0219 41 | 0,0000 | 0,0212 | 0,0128
32 | 0,0091 | 0,0121 | 0,0109 41.3] 0,0320 | 0,0424 | 0,0383
33 | 0,0046 | 0,0061 | 0,0055 42.31 0,0228 | 0,0091 | 0,0146
34 | 0,0046 | 0,0000 | 0,0018 43.3| 0,0046 | 0,0030 | 0,0036
36 | 0,0091 | 0,0000 | 0,0036 44,31 0,0046 | 0,0030 | 0,0036
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F2/b. tablazat Lokuszparokra vonatkozo haplotipusgyakorisagi adatok a magyar férfi

populacidban (n=219)

DXS DXS | gyak. |HPRTB| DXS | gyak. | DXS DXS | gyak. | DXS DXS |gyak.
8378 | 10135 10101 7423 | 10134 7132 | 10074

9 20 0,0046 8 31 0,0046 13 31 0,0046 6 8 0,0046
9 21 0,0046 9 30.2 | 0,0046 13 32 0,0046 11 15 0,0046
9 22 0,0091 9 32.2 | 0,0046 13 34 0,0137 12 7 0,0046
9 25 0,0046 9 29.2 | 0,0046 13 35 0,0183 12 8 0,0320
9 28 0,0046 10 31.2 | 0,0046 13 36 0,0457 12 15 0,0137
10 18 0,0137 11 33 0,0046 13 37 0,0411 12 16 0,0091
10 19 0,0091 11 30.2 |0,0411 13 44.3 | 0,0046 12 17 0,0365
10 20 0,0091 11 31.2 | 0,0046 14 33 0,0183 12 18 0,0228
10 21 0,0411 11 26.2 | 0,0091 14 34 0,0365 12 19 0,0091
10 22 0,0274 11 27.2 |0,0137 14 35 0,0411 13 7 0,0320
10 23 0,0320 11 28.2 |0,0183 14 36 0,1050 13 8 0,0502
10 24 0,0365 11 29.2 | 0,0091 14 37 0,0685 13 13 0,0046
10 25 0,0365 12 27 0,0046 14 38 0,0137 13 15 0,0183
10 27 0,0137 12 28 0,0046 14 39.3 | 0,0046 13 16 0,0548
10 28 0,0137 12 28 0,0183 14 37.2 | 0,0046 13 17 0,0776
10 30 0,0228 12 29 0,0046 14 38.2 | 0,0046 13 18 0,0320
10 31 0,0046 12 30 0,0274 14 38.3 | 0,0091 13 19 0,0183
10 33 0,0046 12 31 0,0046 14 39.2 | 0,0046 14 7 0,0365
10 17.1 | 0,0046 12 31 0,0137 14 39.3 |0,0137 14 8 0,0594
10 18.1 | 0,0091 12 32 0,0046 14 40.3 | 0,0091 14 9 0,0091
10 20.1 | 0,0091 12 33 0,0046 14 41.3 |0,0091 14 15 0,0274
10 21.1 | 0,0091 12 34 0,0091 15 31 0,0046 14 16 0,0913
10 23.1 | 0,0091 12 30.2 | 0,0776 15 32 0,0046 14 17 0,0685
11 17 0,0046 12 31.2 | 0,0502 15 33 0,0137 14 18 0,0548
11 18 0,0091 12 32.2 |0,0091 15 34 0,0365 14 19 0,0137
11 19 0,0137 12 27.2 | 0,0274 15 35 0,0594 14 20 0,0091
11 20 0,0365 12 28.2 | 0,0228 15 36 0,1050 15 7 0,0137
11 21 0,0320 12 29.2 | 0,0594 15 37 0,0548 15 8 0,0274
11 22 0,0137 13 28 0,0046 15 38 0,0228 15 15 0,0091
11 23 0,0365 13 30 0,0091 15 38.3 |0,0183 15 16 0,0320
11 24 0,0274 13 31 0,0365 15 39.3 |0,0320 15 17 0,0411
11 25 0,0365 13 32 0,0731 15 40.3 | 0,0137 15 18 0,0365
11 26 0,0320 13 33 0,0228 15 41.3 ]0,0183 15 20 0,0046
11 27 0,0228 13 34 0,0137 15 42.3 |0,0137 16 8 0,0091
11 28 0,0228 13 30.2 | 0,0639 15 43.3 | 0,0046 16 15 0,0046
11 29 0,0091 13 31.2 | 0,0548 16 32 0,0046 16 16 0,0046
11 30 0,0137 13 32.2 10,0320 16 33 0,0091 16 17 0,0091
11 31 0,0091 13 33.2 | 0,0091 16 34 0,0183 16 19 0,0046
11 32 0,0046 13 27.2 | 0,0046 16 35 0,0320 17 16 0,0046
11 34 0,0046 13 28.2 | 0,0365 16 36 0,0137 17 18 0,0046
11 36 0,0046 13 29.2 |0,0137 16 37 0,0137

11 18.1 | 0,0046 14 28 0,0046 16 38 0,0046

11 19.1 | 0,0091 14 30 0,0091 16 38.3 | 0,0091

12 16 0,0046 14 31 0,0137 16 41.3 | 0,0046

12 17 0,0137 14 32 0,0228 16 42.3 |0,0091

12 18 0,0228 14 33 0,0046 17 34 0,0046

12 19 0,0137 14 34 0,0046
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DXS DXS | gyak. |HPRTB| DXS | gyak.
8378 | 10135 10101

12 20 0,0137 14 30.2 | 0,0228
12 21 0,0046 14 31.2 | 0,0046
12 22 0,0137 14 32.2 | 0,0046
12 23 0,0274 14 33.2 | 0,0091
12 24 0,0228 14 29.2 | 0,0091
12 25 0,0046 15 28 0,0091
12 26 0,0228 15 31 0,0274
12 27 0,0457 15 30.2 | 0,0046
12 28 0,0274 15 31.2 | 0,0046
12 29 0,0091 16 28 0,0046
12 30 0,0137

12 31 0,0137

12 32 0,0046

12 20.1 | 0,0046

13 19 0,0046

13 20 0,0046

13 27 0,0046

13 28 0,0046

13 36 0,0046

14 20 0,0046

14 22 0,0046

15 22 0,0046
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F3. tablazat

A magyar populacio allélgyakorisagi adatainak Osszehasonlitasa kiilfoldi
adatokkal (A nem szignifikans eltérések -95%-0s konfidencia intervallum-

kiemelve)
Populacié DXS10134 | DXS10074 | DXS10101 | DXS10135
Algéria (Bekada és mtsai, 2010) 0.026551 0.000131 0.000175 5.89x10™"
Brazilia, kaukazusi (Gomes és | - - - 0.006593
mtsai, 2009)
Finnorszag (Pepinski és mtsai, | 0.001869 0.13942 0.121277 0.000157
2007)
Ghana (Becker és mtsai, 2008) 0.000018 | 3.70x10™ | 1.80x10%" | 0.000027
Japan (Becker és mtsai, 2008) 0.000285 | 4.61x10°" [ 1.19x10™" | 0.220431
Japan (Tamura és mtsai, 2009) 2.28x10% | 3.29x10™ [ 6.93x10™% | 3.55x10%°
Japan (Tie és mtsai, 2010) 1.65x10%% | 1.42°% 1.47x10% | 9.38x10""
Kina (Luo és mtsai, 2009) 2.82x10™ | 2.93x10% | 8.69x10% | 0.001394
Korea (Lim és mtsai, 2009) 5.80x10™" | 1.65x10% [ 9.10x10** | 5.28x10™®
Lengyelorszag (Jedrzejezyk és | 0.426505 0.25318 0.468669 0.507091
mtsai, 2009)
Németoszag (Becker ¢és mtsai, | 0.062016 0.023941 0.007765 0.200511
2008)
Németorszag (Edelmann és mtsai, | 0.047739 - - -
2008)
Németorszag (Hering és mtsai, | - 0.293142 - -
2006)
Németorszag (Rodig és mtsai, | - - 0.403835 -
2010)
Németorszag, Neue Bundeskinder | 8.16 x 10° | 0.283323 0.789589 0.193295
(Biotype AG, 2006)
Olaszorszag, Brescia (Cerri és | 0.103926 0.465301 0.270021 0.016162
mtsai, 2008)
Olaszorszag, Szardinia (Cerri és | 0.000170 0.003581 0.174818 0.136507
mtsai, 2008)
Olaszorszag, Szardinia (Massetti és | - 0.002215 - -
mtsai, 2008)
Olaszorszag, Umbria (Massetti és | - 0.094410 - -
mtsai, 2008)
Szomalia (Pepinski és mtsai, 2007) | 4.47x10% | 1.92x10™" [ 9.13x10% | 4.29x10™
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F4. tablazat A magyar populacios minta haplotipus és haplocsoport adatai 230 férfi

vizsgélataval
DYS |DYS| DYS |DYS |DYS|DYS|DYS | DYS |[DYS|DYS|DYS Végso Haplo

19 | 3891 [38911] 390 | 391 | 392 | 393 | 385 | 438 | 439 | 437 marker csoport
Hul 13 13 30 24 | 11 | 11 | 13 |17/18] 10 | 11 | 14 M78 Elblbla
Hu2 13 13 30 24 | 10 | 11 | 13 |16/18| 10 | 12 | 14 M78 Elblbla
Hu3 13 13 30 24 | 10 | 11 | 13 |15/17| 10 | 10 | 14 M78 Elblbla
Hu4 13 13 30 23 | 10 | 11 | 13 |17/18] 10 | 11 | 14 M78 Elblbla
Hu5 13 13 30 24 | 10 | 11 | 13 |16/18] 10 | 12 | 14 M78 Elblbla
Hu6 13 13 30 24 | 10 | 11 | 13 |15/17| 10 | 11 | 14 M78 Elblbla
Hu7 13 13 31 24 10 11 13 |16/18| 10 12 14 M78 Elblbla
Hu8 13 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |16/18| 10 | 13 | 14 M78 Elblbla
Hu9 13 13 30 23 | 10 | 11 | 13 |17/19] 10 | 11 | 14 M78 Elblbla
Hul0 13 14 30 24 9 11 | 13 |13/14] 10 | 10 | 14 M81 Elblblb

Hull 13 13 31 25 | 11 | 11 | 13 |16/17| 10 | 15 | 14 M123 Elblblc

Hul2 13 13 30 24 | 10 | 11 | 13 |17/17| 11 | 12 | 14 M123 Elblblc

Hul3 13 13 30 25 9 11 | 14 |16/18| 10 | 12 | 14 M123 Elblbic

Hul4 16 12 29 22 | 10 | 11 | 14 |14/15] 10 | 11 | 16 P15 G2a
Hul5 15 13 30 22 | 10 | 11 | 14 |13/15] 10 | 12 | 16 P15 G2a
Hul6 15 12 29 22 | 10 | 11 | 14 |14/15] 10 | 11 | 16 P15 G2a
Hul? 15 12 28 22 | 10 | 11 | 14 |12/16] 10 | 12 | 16 P15 G2a
Hul8 15 14 30 22 | 10 | 11 | 14 |13/15] 10 | 12 | 16 P15 G2a
Hul9 15/16| 14 30 21 | 10 | 11 | 13 |13/14] 10 | 11 | 16 P15 G2a
Hu20 15 12 29 22 | 10 | 11 | 14 |13/14] 10 | 10 | 16 P15 G2a
Hu2l 15 12 29 22 | 10 | 11 | 14 |14/15] 10 | 12 | 16 P15 G2a
Hu22 15 12 30 22 | 10 | 11 | 14 |14/15] 10 | 11 | 16 P15 G2a
Hu23 15/16| 12 29 22 | 10 | 11 | 14 |13/14] 10 | 11 | 16 P15 G2a
Hu24 15 14 30 22 | 11 | 11 | 14 |13/14] 10 | 11 | 15 P15 G2a
Hu25 15 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
Hu26 15 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
Hu27 15 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
Hu28 15 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
Hu29 15 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
Hu30 15 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
Hu31 15 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
Hu32 15 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
Hu33 15 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
Hu34 15 15 31 22 | 10 | 11 | 12 |15/16] 9 12 | 14 M82 Hla
Hu35 15 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/16] 9 11 | 14 M82 Hla
Hu36 16 12 28 25 | 11 | 11 | 13 |16/16] 10 | 11 | 15 M170 1>
Hu37 15 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 M170 I*
Hu38 14 12 28 23 | 10 | 11 | 13 |13/14] 10 | 11 | 16 M253 11
Hu39 14 12 28 23 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 12 | 16 M253 11
Hu40 14 13 29 22 | 10 | 11 | 14 |14/14] 10 | 11 | 16 M253 11
Hu4l 14 12 30 22 | 10 | 11 | 13 |13/14] 10 | 12 | 16 M253 11
Hu42 14 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |13/14] 10 | 11 | 16 M253 11
Hu43 14 12 28 23 | 10 | 11 | 13 |13/14| 10 | 10 | 17 M253 11
Hu44 14 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |13/13] 10 | 11 | 16 M253 11
Hu45 14 12 28 22 | 10 | 11 | 12 |13/14] 10 | 12 | 16 M253 11
Hu46 14 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 12 | 16 M253 11
Hu47 14 12 28 23 | 10 | 11 | 13 |13/13] 10 | 11 | 15 M253 11
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Hu48 15 12 28 23 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 11 | 16 M253 11
Hu49 15 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |12/15] 10 | 11 | 16 M253 11
Hu50 14 12 28 23 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 12 | 16 M253 11
Hu51 15 12 29 23 | 10 | 11 | 13 |13/14] 10 | 11 | 16 M253 11
Hu52 14 12 28 22 | 10 | 11 | 14 |13/13] 10 | 11 | 16 M253 11
Hu53 14 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/16] 10 | 12 | 16 M253 11
Hub54 14 12 28 24 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 11 | 16 M253 11
Hub55 15 13 32 24 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu56 16 13 31 24 | 11 | 11 | 13 |13/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu57 16 13 31 23 | 11 | 11 | 13 |13/16] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu58 16 13 31 24 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 12 | 15 P37.2 12a
Hu59 16 13 30 24 | 11 | 11 | 14 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu60 17 14 32 24 | 11 | 11 | 14 |14/14] 10 | 12 | 15 P37.2 12a
Hu61 16 13 30 24 | 10 | 11 | 13 |14/15] 10 | 12 | 15 P37.2 12a
Hu62 16 13 31 24 | 12 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu63 16 13 32 25 | 11 | 11 | 13 |15/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu64 16 13 31 24 | 11 | 11 | 14 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu65 16 13 31 24 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 14 | 15 P37.2 12a
Hu66 15 13 30 24 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu67 16 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |14/16] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu68 16 13 31 24 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu69 16 13 31 24 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 12 | 15 P37.2 12a
Hu70 16 13 32 23 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu71 16 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |14/15] 10 | 12 | 15 P37.2 12a
Hu72 16 13 29 24 | 10 | 11 | 14 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu73 16 13 31 24 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu74 14 13 31 23 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 12 | 15 P37.2 12a
Hu75 15 13 32 24 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 12 | 15 P37.2 12a
Hu76 15 13 30 25 | 10 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu77 16 13 31 23 | 10 | 11 | 13 |14/16] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu78 16 13 30 24 | 11 | 11 | 13 |14/16] 10 | 12 | 15 P37.2 12a
Hu79 15 13 31 24 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu80 15 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |14/15] 10 | 12 | 15 P37.2 12a
Hu81 17 13 31 24 | 11 | 12 | 13 |14/15] 10 | 11 | 15 P37.2 12a
Hu82 16 13 31 24 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 12 | 15 P37.2 12a
Hu83 17 13 32 24 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu84 16 13 30 24 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu85 17 13 32 23 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu86 16 13 31 23 | 10 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu87 16 13 31 24 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 11 | 15 P37.2 12a
Hu88 16 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |15/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu89 16 13 31 25 | 12 | 11 | 13 |14/16] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu90 16 13 32 24 | 11 | 11 | 13 |14/16] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu91 17 13 32 24 | 10 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 P37.2 12a
Hu92 15 13 30 23 | 10 | 12 | 15 |15/16] 11 | 11 | 14 M223 12b
Hu93 15 13 29 23 | 11 | 12 | 14 |14/15] 10 | 11 | 16 M223 12b
Hu94 15 13 29 23 | 11 | 12 | 14 |14/15] 10 | 11 | 16 M223 12b
Hu95 15 14 32 23 | 10 | 12 | 14 |14/15] 10 | 11 | 14 M223 12b
Hu96 16 13 29 23 | 10 | 12 | 14 |15/15] 8 11 | 15 M223 12b
Hu97 16 12 29 23 | 10 | 11 | 14 |15/15] 10 | 11 | 15 M223 12b
Hu98 16 13 29 24 | 10 | 12 | 15 |15/16] 10 | 12 | 15 M223 12b
Hu99 15 13 29 23 | 10 | 12 | 14 |14/15] 10 | 13 | 15 M223 12b
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Hul00 14 13 30 23 | 10 | 11 | 12 |13/15] 10 | 13 | 14 M304 J*
Hul01 14 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/19] 10 | 13 | 14 M304 J*
Hul02 14 13 29 25 | 10 | 13 | 12 |16/16] 11 | 10 | 14 M304 J*
Hul03 14 13 30 23 | 10 | 11 | 12 |13/15] 10 | 12 | 14 M304 J*
Hul04 15 14 30 23 | 10 | 11 | 12 |13/18] 10 | 13 | 14 M304 J*
Hul05 15 13 30 23 | 11 | 11 | 12 |14/18] 10 | 11 | 14 M304 J*
Hul06 14 13 29 23 | 10 | 11 | 12 |10/20] 10 | 12 | 14 M304 J*
Hul07 14 14 32 23 | 10 | 12 | 12 |10/19] 10 | 12 | 14 M304 J*
Hul08 14 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/17| 10 | 10 | 16 M172 J2*
Hul09 14 14 30 23 | 11 | 11 | 12 |13/19] 10 | 12 | 15 M172 J2*
Hul1l0 15 14 30 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 12 | 15 M172 J2*
Hulll 14 14 30 25 | 10 | 11 | 12 |14/16] 10 | 11 | 16 M172 J2*
Hull?2 16 12 28 24 | 10 | 11 | 12 |13/17] 9 12 | 16 M172 J2*
Hull3 14 13 29 24 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 12 | 15 M172 J2*
Hull4 16 13 29 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 12 | 14 M172 J2*
Hull5 15 12 28 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 13 | 15 M172 J2*
Hull6 15 12 29 24 | 10 | 11 | 12 |14/16] 9 12 | 16 M172 J2*
Hull? 14 13 29 23 | 10 | 11 | 13 |17/18] 9 12 | 16 M172 J2*
Hull8 14 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
Hull9 14 13 29 24 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
Hul20 15 12 27 24 | 10 | 11 | 13 |10/18] 9 14 | 16 M67 J2a2
Hul21l 16 13 32 22 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 12 | 14 M67 J2a2
Hul22 15 13 30 23 | 11 | 14 | 14 |12/13] 10 | 10 | 14 Tat Nic
Hul23 14 14 30 23 | 11 | 14 | 14 |11/13] 10 | 10 | 14 Tat Nic
Hul24 14 13 29 24 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 M173 R1*
Hul25 14 13 29 25 | 11 | 13 | 13 |12/14| 12 | 12 | 15 M173 R1*
Hul26 14 13 29 24 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 M173 R1*
Hul27 15 13 30 25 | 11 | 11 | 13 |12/14| 12 | 10 | 14 |SRY10831.2| Rla*
Hul28 16 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |11/14| 11 | 12 | 14 |SRY10831.2| Rla*
Hul29 15 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |12/15] 11 | 11 | 14 |SRY10831.2| Rla*
Hul30 16 13 30 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul31 16 14 31 26 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul32 16 13 30 25 | 11 | 11 | 13 |13/13] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul33 17 13 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/13| 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul34 16 13 30 25 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul35 17 13 30 24 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul36 17 13 31 25 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul37 17 13 30 25 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul38 16 14 31 25 | 11 | 11 | 12 |11/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul39 16 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |11/13] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul40 17 13 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/15] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul41 17 13 31 24 | 10 | 12 | 13 |10/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul42 15 14 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/16] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul43 16 13 30 24 | 11 | 11 | 13 |11/12| 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul44 15 13 29 26 | 10 | 11 | 13 |11/16] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul45 16 14 31 24 | 13 | 11 | 13 |11/15] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul46 15 14 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul47 17 13 30 24 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul48 16 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 11 | 15 M198 Rlal
Hul49 17 13 29 24 | 11 | 11 | 13 |11/15] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul50 16 14 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul51 16 13 30 24 | 11 | 11 | 13 |11/15] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
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Hul52 17 13 29 25 | 11 | 11 | 13 |11/16] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul53 16 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul54 15 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul55 15 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |11/15] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul56 16 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul57 17 13 30 26 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul58 15 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul59 16 14 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul60 17 13 30 25 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul6l 15 13 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul62 15 13 30 24 | 10 | 11 | 14 |10/15] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul63 17 13 31 24 | 11 | 11 | 13 |11/15] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul64 16 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul65 15 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |11/14| 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul66 16 13 30 25 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul67 16 14 31 24 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul68 16 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 11 | 15 M198 Rlal
Hul69 15 12 29 25 | 11 | 11 | 13 |12/15] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul70 16 13 31 26 | 11 | 11 | 13 |11/13| 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul71l 16 13 31 23 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul72 16 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul73 16 13 29 26 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul74 15 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul75 15 14 30 25 | 11 | 11 | 13 [12/15| 11 | 12 | 14 M198 Rlal
Hul76 16 14 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul77 16 14 30 24 | 11 | 11 | 13 |11/15] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul78 17 13 30 24 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul79 16 13 30 25 | 10 | 11 | 14 |10/13] 9 11 | 14 M198 Rlal
Hul80 15 13 30 25 | 10 | 11 | 13 |11/14| 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul81 15 13 30 25 | 11 | 11 | 13 |11/15] 11 | 12 | 14 M198 Rlal
Hul82 16 13 31 25 | 10 | 11 | 13 |10/15] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul83 16 14 31 25 | 11 | 11 | 13 |13/14] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul84 17 13 30 25 | 10 | 11 | 13 |10/15] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul85 16 14 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 M198 Rlal
Hul86 15 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |11/15] 11 | 11 | 14 M198 Rlal
Hul87 14 12 28 24 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 16 P25 R1bl
Hul88 14 13 28 22 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hul189 14 14 29 23 | 10 | 13 | 13 |11/16] 12 | 11 | 15 P25 R1bl
Hul90 15 13 29 24 | 10 | 13 | 13 |11/15] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hul9l 14 13 30 23 | 12 | 13 | 12 |11/14] 12 | 11 | 15 P25 R1bl
Hul92 14 13 29 23 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hul93 14 13 29 24 | 10 | 13 | 13 |11/13] 12 | 12 | 16 P25 R1bl
Hul94 14 12 28 24 | 10 | 13 | 12 |11/14| 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hul95 14 13 29 24 | 11 | 14 | 13 |10/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hul96 14 13 31 24 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hul97 14 13 29 24 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 14 P25 R1bl
Hul98 14 14 31 24 | 11 | 13 | 12 |11/14] 12 | 11 | 15 P25 R1bl
Hu199 14 13 29 23 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu200 15 13 29 24 | 11 | 13 | 13 |11/15] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu201 14 13 30 23 | 11 | 13 | 13 |12/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu202 15 13 29 24 | 11 | 12 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu203 14 13 29 23 | 11 | 13 | 14 |11/14) 12 | 12 | 15 P25 R1bl
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Hu204 14 13 29 23 | 10 | 13 | 13 |12/14| 12 | 13 | 15 P25 R1bl
Hu205 14 13 29 23 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu206 15 14 30 24 | 10 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu207 14 14 29 22 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 11 | 15 P25 R1bl
Hu208 14 13 29 24 | 11 | 13 | 12 |11/16] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu209 14 13 29 23 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 14 P25 R1bl
Hu210 14 12 28 23 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 13 | 15 P25 R1bl
Hu211 14 13 29 23 | 11 | 13 | 14 |12/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu212 16 13 30 25 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 12 | 14 P25 R1bl
Hu213 14 13 29 24 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu214 13 14 31 24 | 10 | 13 | 13 |11/14] 12 | 11 | 14 P25 R1bl
Hu215 16 12 29 25 | 11 | 11 | 13 |11/15] 11 | 10 | 14 P25 R1bl
Hu216 14 13 29 24 | 11 | 13 | 13 |11/13] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu217 14 13 30 24 | 11 | 13 | 12 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu218 14 13 30 24 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu219 14 13 29 24 | 11 | 13 | 12 |11/16] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu220 14 14 30 24 | 11 | 13 | 13 |11/14] 13 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu221 15 12 28 24 | 11 | 14 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu222 14 13 29 24 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 13 | 15 P25 R1bl
Hu223 15 15 32 24 | 10 | 15 | 13 |10/14] 12 | 13 | 16 P25 R1bl
Hu224 14 13 29 23 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu225 14 13 29 24 | 10 | 13 | 13 |11/14] 12 | 11 | 15 P25 R1bl
Hu226 16 13 29 23 | 11 | 13 | 13 |11/14] 13 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu227 14 14 30 24 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 13 | 15 P25 R1bl
Hu228 14 13 29 24 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu229 14 13 30 24 | 11 | 13 | 12 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
Hu230 14 13 28 24 | 10 | 10 | 14 |13/19] 11 | 12 | 14 M124 R2
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F5. tablazat A magyar roma populaciés minta haplotipus és haplocsoport adatai 107 férfi
vizsgélataval

DYS|DYS| DYS |DYS|DYS|DYS|DYS| DYS |DYS|DYS|DYS| Végsé | Haplo
19 | 3891 (38911 | 390 | 391 | 392 | 393 | 385 | 438 | 439 | 437 | marker | csoport

HuRo1 15 | 13 29 24 | 11 | 11 | 13 |12/14| 11 | 13 | 14 | M217 C3

HuRo2 13 | 13 | 30 23 | 10 | 11 | 13 |16/18] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

HuRo03 13 | 13 30 24 | 10 | 11 | 13 |16/18] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

HuRo4 13 | 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |16/18] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

HuRo05 13 | 13 | 30 24 | 10 | 11 | 13 |16/19] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

HuRo6 14 | 14 31 24 | 10 | 11 | 13 |17/18] 10 | 11 | 14 M78 |Elblbla

HuRo7 13 | 13 30 24 | 10 | 11 | 13 |16/19] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

HuRo08 14 | 14 31 24 | 10 | 11 | 12 |17/18] 10 | 12 | 14 M78 | Elblbla

HuRo09 13 | 13 32 24 | 10 | 11 | 13 |17/18] 10 | 12 | 14 M78 | Elblbla

HuRo10 | 15 | 14 34 23 | 10 | 11 | 13 |13/16] 10 | 11 | 16 P15 G2a

HuRoll | 15 | 11 28 23 | 10 | 10 | 14 |16/16] 10 | 11 | 16 P15 G2a

HuRol12 | 16 | 12 28 22 | 10 | 10 | 14 |15/18] 10 | 12 | 16 P15 G2a

HuRo13 | 15 | 12 29 22 | 10 | 10 | 14 |15/16] 10 | 12 | 16 P15 G2a

HuRo14 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

HuRol15 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

HuRol6 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

HuRol7 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

HuRo18 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

HuRo19 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

HuRo20 | 15 | 14 29 22 | 10 | 11 | 12 |16/17 11 | 14 M82 Hla

HuRo21 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/16 11 | 14 M82 Hla

HuRo22 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 10 | 14 M82 Hla

HuRo23 | 15 | 14 30 23 | 10 | 11 | 12 |15/16 11 | 14 M82 Hla

HuRo24 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

HuRo25 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/16 11 | 14 M82 Hla

HuRo26 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/16 11 | 14 M82 Hla

HuRo27 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

HuRo28 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 10 | 14 M82 Hla

HuRo29 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

HuRo30 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

HuRo31 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/18 11 | 14 M82 Hla

HuRo32 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

HuRo33 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

HuRo34 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/16 11 | 14 M82 Hla

HuRo35 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 10 | 14 M82 Hla

HuRo36 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/18 11 | 14 M82 Hla

HuRo37 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |16/18 11 | 14 M82 Hla

HuRo38 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |16/16 11 | 14 M82 Hla

HuRo39 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/16 11 | 14 M82 Hla

HuRo40 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

HuRo41 | 14 | 14 30 22 | 11 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

HuRo42 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 10 | 14 M82 Hla

HuRo43 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/16 11 | 14 M82 Hla

HuRo44 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/18 11 | 14 M82 Hla

HuRo45 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/18 11 | 14 M82 Hla

HuRo46 | 15 | 15 31 22 | 10 | 11 | 12 |15/18 12 | 14 M82 Hla

QOO O VIO VOOV |IO©|IO© V|| |V|Ww| |

HuRo47 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla
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HuRo48 | 16 | 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |14/15| 10 | 13 | 15 | M170 I*

HuRo49 | 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 12 | 16 | M253 11

HuRo50 | 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 12 | 16 | M253 11

HuRo51 | 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 12 | 16 | M253 i1

HuRo52 | 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 12 | 16 | M253 i1

HuRo53 | 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |13/14] 10 | 12 | 16 | M253 11

HuRo54 | 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 12 | 16 | M253 11

HuRo55 | 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |13/15] 10 | 11 | 16 | M253 11

HuRo56 | 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/14| 10 | 12 | 16 | M253 i1

HuRo57 | 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 13 | 16 | M253 i1

HuRo58 | 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |13/14] 10 | 12 | 16 | M253 11

HuRo59 | 16 | 13 31 24 | 11 | 11 | 13 |15/15] 10 | 13 | 15 | P37.2 12a
HuRo60 | 17 | 12 30 24 | 10 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 | P37.2 12a
HuRo61 | 16 | 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 | P37.2 12a
HuRo62 | 17 | 13 30 23 | 10 | 11 | 13 |14/16] 10 | 13 | 15 | P37.2 12a
HuRo63 | 16 | 12 30 24 | 10 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 | P37.2 12a
HuRo64 | 16 | 14 34 23 | 11 | 11 | 13 |14/16] 10 | 12 | 15 | P37.2 12a
HuRo65 | 15 | 12 30 24 | 10 | 11 | 13 |13/16] 10 | 11 | 15 | P37.2 12a
HuRo66 | 14 | 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/16] 10 | 10 | 16 | M172 J2*
HuRo67 | 14 | 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/16] 10 | 10 | 16 | M172 J2*
HuRo68 | 14 | 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/16| 10 | 10 | 16 | M172 J2*
HuRo69 | 16 | 13 30 22 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 12 | 14 M67 J2a2
HuRo70 | 16 | 13 32 22 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 12 | 14 M67 J2a2
HuRo71 | 16 | 13 32 22 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 12 | 14 M67 J2a2
HuRo72 | 14 | 13 30 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
HuRo73 | 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
HuRo74 | 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
HuRo75 | 16 | 13 32 22 | 10 | 11 | 12 |14/15] 9 12 | 14 M67 J2a2
HuRo76 | 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
HuRo77 | 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
HuRo78 | 16 | 13 32 22 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 13 | 14 M67 J2a2
HuRo79 | 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
HuRo80 | 16 | 13 32 22 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 13 | 14 M67 J2a2
HuRo81 | 14 | 14 30 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
HuRo82 | 15 | 13 29 23 | 11 | 14 | 15 |11/14] 10 | 10 | 14 Tat Nic
HuRo83 | 13 | 13 29 24 | 10 | 14 | 13 |15/17] 11 | 13 | 13 M45 P

HuRo84 | 13 | 13 28 25 | 10 | 16 | 13 |14/16] 11 | 12 | 14 M45 P

HuRo85 | 16 | 13 30 24 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 9 14 | M198 Rlal
HuRo86 | 17 | 13 30 25 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
HuRo87 | 15 | 13 31 24 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
HuRo88 | 15 | 13 30 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
HuRo89 | 15 | 13 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
HuRo90 | 15 | 13 31 25 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
HuRo91 | 15 | 13 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
HuRo092 | 15 | 13 31 25 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
HuRo093 | 15 | 13 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
HuRo94 | 15 | 13 32 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 11 | 14 | M198 Rlal
HuRo95 | 15 | 13 30 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
HuRo96 | 15 | 13 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
HuRo97 | 15 | 13 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
HuRo98 | 16 | 14 31 24 | 11 | 11 | 13 |11/14] 12 | 10 | 14 | M198 Rlal
HuRo99 | 17 | 13 30 25 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
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HuRo100| 14 | 13 29 23 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 11 | 15 P25 R1bl
HuRo101| 14 | 13 30 24 | 10 | 14 | 12 |11/15] 12 | 13 | 15 P25 R1bl
HuRo102| 14 | 13 29 24 | 10 | 13 | 13 |11/15] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
HuRo103| 14 | 13 29 24 | 10 | 13 | 13 |11/15] 12 | 11 | 15 P25 R1bl
HuRo104| 15 | 13 31 24 | 11 | 13 | 12 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
HuRo105]| 14 | 13 29 24 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
HuRo106| 14 | 12 28 23 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 13 | 15 P25 R1bl
HuRo107] 14 | 14 30 23 | 11 | 13 | 13 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
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F6. tablazat A tiszavasvari roma populaciés minta haplotipus és haplocsoport adatai 29
férfi vizsgalataval

DYS|DYS| DYS |DYS|DYS|DYS|DYS| DYS |DYS|DYS|DYS| Végsé | Haplo
19 |3891 38911 | 390 | 391 | 392 | 393 | 385 | 438 | 439 | 437 | marker | csoport

TiRol | 13 | 13 30 24 | 10 | 11 | 13 |16/19] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla
TiRo2 | 13 | 13 30 24 | 10 | 11 | 13 |16/18] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla
TiRo3 | 15 | 12 33 23 | 10 |10.2| 14 |14/14] 10 | 11 | 16 P15 G2a
TiRo4 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
TiRo5 | 15 | 14 31 22 | 10 | 11 | 12 |15/16] 9 11 | 14 M82 Hla
TiRo6 | 15 | 14 31 22 | 10 | 11 | 12 |15/16] 9 11 | 14 M82 Hla
TiRo7 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
TiRo8 | 15 | 14 31 22 | 10 | 11 | 12 |15/16] 9 11 | 14 M82 Hla
TiRo9 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
TiRo10| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
TiRol1l| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
TiRo12| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
TiRo13| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
TiRo14| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/16] 9 11 | 14 M82 Hla
TiRol15| 15 | 14 31 22 | 10 | 11 | 12 |15/16] 9 11 | 14 M82 Hla
TiRol16| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
TiRol17| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
TiRo18| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
TiRo19| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
TiR0o20| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
TiR0o21| 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |13/14] 10 | 12 | 16 | M253 i1
TiR0o22| 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |13/14] 10 | 12 | 16 | M253 11
TiR0o23| 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |13/14] 10 | 12 | 16 | M253 11
TiR0o24| 14 | 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/16| 10 | 10 | 16 | M172 J2*
TiR025| 14 | 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/16| 10 | 10 | 16 | M172 J2*
TiR026| 16 | 13 32 22 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 12 | 14 M67 J2a2
TiRo27| 15 | 13 31 22 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 12 | 14 M67 J2a2
TiRo28| 15 | 13 31 22 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 12 | 14 M67 J2a2
TiR029| 14 | 13 29 25 | 10 | 14 | 12 |11/14| 12 | 12 | 15 P25 R1bl
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F7. tablazat A tokaji roma populacios minta haplotipus és haplocsoport adatai 39 férfi
vizsgélataval

DYS|DYS| DYS |DYS|DYS|DYS|DYS| DYS |DYS|DYS|DYS| Végsé | Haplo
19 |3891[38911| 390 | 391 | 392 | 393 | 385 | 438 | 439 | 437 | marker | csoport

ToRol | 13 | 13 28 25 | 10 | 11 | 13 |14/17] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

ToRo2 | 13 | 12 30 24 | 10 | 11 | 12 |16/16] 10 | 14 | 14 M78 |Elblbla

ToRo3 | 13 | 13 30 24 | 10 | 11 | 13 |16/18] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

ToRo4 | 13 | 14 32 24 | 10 | 11 | 14 |16/18] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

ToRo5 | 13 | 13 32 25 | 10 | 11 | 13 |17/18] 10 | 11 | 14 M78 |Elblbla

ToRo6 | 13 | 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |16/18] 10 | 11 | 14 M78 |Elblbla

ToRo7 | 16 | 12 28 22 | 10 | 10 | 14 |15/18] 10 | 12 | 16 P15 G2a

ToRo8 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

ToRo9 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

ToRo10| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

ToRol12] 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

ToRo13] 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

ToRol14] 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

9
9
9
ToRo1l] 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
9
9
9
9

ToRo15] 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17 11 | 14 M82 Hla

ToRol6] 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |13/14] 10 | 12 | 16 | M253 11

ToRol7] 15 | 14 32 23 | 11 | 12 | 15 |15/16] 10 | 11 | 14 | M223 12b

ToRo18] 14 | 15 31 25 | 10 | 11 | 13 |15/16| 10 | 10 | 16 | M172 J2*

ToRo19| 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |14/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
ToRo20] 16 | 13 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 12 | 14 M67 J2a2
ToRo21] 16 | 13 31 22 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 12 | 14 M67 J2a2
ToRo22] 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
ToRo23] 16 | 13 30 22 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 12 | 14 M67 J2a2
ToRo24] 16 | 13 32 22 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 12 | 14 M67 J2a2
ToR025| 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
ToRo26] 16 | 14 31 22 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 12 | 14 M67 J2a2
ToRo27] 14 | 13 29 23 | 11 | 11 | 12 |13/16] 9 10 | 15 M67 J2a2
ToRo028| 15 | 12 30 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
ToR029| 17 | 13 29 24 | 10 | 11 | 13 |11/14| 11 | 11 | 14 | M198 Rlal
ToRo30] 16 | 13 30 25 | 10 | 11 | 13 |11/14| 11 | 11 | 14 | M198 Rlal
ToRo31| 15 | 13 32 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
ToRo32| 17 | 13 30 25 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
ToRo033] 15 | 13 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/14| 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
ToRo34] 17 | 13 30 25 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
ToRo35] 15 | 13 31 25 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
ToRo36] 14 | 14 30 23 | 11 | 13 | 12 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl
ToRo37] 14 | 14 30 24 | 10 | 13 | 13 |11/14] 12 | 14 | 15 P25 R1bl
ToRo38] 14 | 13 30 24 | 10 | 13 | 13 |11/14] 12 | 11 | 15 P25 R1bl
ToR039] 14 | 13 29 23 | 10 | 10 | 14 |13/19] 11 | 12 | 14 | M124 R2
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F8. tablazat A taktakozi roma populaciés minta haplotipus és haplocsoport adatai 19 férfi
vizsgélataval

DYS|DYS| DYS |DYS|DYS|DYS|DYS| DYS |DYS|DYS|DYS| Végsé | Haplo
19 |3891[38911| 390 | 391 | 392 | 393 | 385 | 438 | 439 | 437 | marker | csoport

TaRol | 13 | 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |16/18] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

TaRo2 | 13 | 13 | 30 24 | 10 | 11 | 13 |16/18] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

TaRo3 | 15 | 12 32 23 | 10 |10.2| 14 |14/14] 10 | 11 | 16 P15 G2a

TaRo4 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla

TaRo5 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/16] 9 11 | 14 M82 Hla

TaRo6 | 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 12 | 16 | M253 11

TaRo7 | 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 12 | 16 | M253 11

TaRo8 | 15 | 13 31 25 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 13 | 15 | P37.2 12a

TaRo9 | 16 | 13 31 24 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 12 | 15 | P37.2 12a

TaRol10] 17 | 13 30 23 | 10 | 11 | 13 |14/16] 10 | 13 | 15 | P37.2 12a

TaRoll] 16 | 14 32 24 | 11 | 11 | 13 |14/15] 10 | 12 | 15 | P37.2 12a

TaRol2] 15 | 13 29 23 | 10 | 12 | 14 |15/16] 10 | 12 | 14 | M223 12b

TaRol13] 15 | 14 31 21 | 11 | 11 | 12 |14/16] 9 14 | 14 M67 J2a2

TaRol4] 16 | 13 30 22 | 10 | 11 | 12 |13/15 12 | 14 M67 J2a2

©

TaRol5] 16 | 13 30 22 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 12 | 14 M67 J2a2

TaRol6] 16 | 12 28 25 | 10 | 13 | 12 |12/18| 11 | 12 | 14 | M122 o3

TaRol7] 15 | 13 31 25 | 11 | 11 | 13 |11/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal

TaRol18] 14 | 13 30 23 | 10 | 13 | 14 |11/14] 12 | 12 | 15 P25 R1bl

TaRo19] 14 | 13 30 24 | 10 | 10 | 13 |11/14| 12 | 12 | 15 P25 R1bl
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FO. tablazat A szlovak-roma populaciés minta haplotipus és haplocsoport adatai 62 férfi
vizsgélataval

DYS|DYS| DYS |DYS|DYS|DYS|DYS| DYS |DYS|DYS|DYS| Végsé | Haplo
19 | 389138911 | 390 | 391 | 392 | 393 | 385 | 438 | 439 | 437 | marker | csoport

SloRol | 13 | 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |16/16] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

SloRo2 | 13 | 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |16/18] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

SloRo3 | 13 | 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |16/18] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

SloRo4 | 13 | 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |16/18] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

SloRo5 | 13 | 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |16/18] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

SloRo6 | 13 | 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |16/18] 10 | 12 | 14 M78 |Elblbla

SloRo7 | 13 | 13 32 24 | 10 | 11 | 13 |16/18] 10 | 12 | 14 M78 | Elblbla

SloRo8 | 13 | 13 31 24 | 10 | 11 | 13 |17/17] 10 | 11 | 14 M78 | Elblbla

SloRo9 | 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 12 | 16 | M253 11
SloRo10| 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 12 | 16 | M253 11
SloRo11| 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 12 | 16 | M253 11
SloRo12| 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 12 | 16 | M253 11
SloRo13| 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/15] 10 | 12 | 16 | M253 11
SloRo14| 14 | 12 28 22 | 10 | 11 | 13 |14/14] 10 | 12 | 16 | M253 11

SloRo15| 16 | 13 31 23 | 11 | 11 | 14 |14/15| 10 | 12 | 15 | P37.2 12a

SloRo16| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
SloRol17| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/16] 9 11 | 14 M82 Hla
SloRo18| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
SloRo19| 15 | 14 30 23 | 10 | 11 | 12 |16/16] 9 11 | 14 M82 Hla
SloR020| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/18] 9 11 | 14 M82 Hla
SloRo21| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
SloRo22| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
SloR023| 15 | 14 30 23 | 10 | 11 | 12 |16/16] 9 11 | 14 M82 Hla
SloRo24| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
SloR025| 15 | 14 30 23 | 10 | 11 | 12 |16/16] 9 11 | 14 M82 Hla
SloRo26| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
SloRo27| 15 | 12 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
SloRo28| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
SloR029| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
SloRo30| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
SloRo31| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
SloRo32| 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
SloRo33| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
SloRo34| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 |15/17] 9 11 | 14 M82 Hla
SloRo35| 13 | 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/16] 10 | 10 | 16 | M172 J2*
SloRo36| 14 | 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/16] 10 | 10 | 16 | M172 J2*
SloRo37| 14 | 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/16| 10 | 10 | 16 | M172 J2*
SloRo38| 13 | 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/16| 10 | 10 | 16 | M172 J2*
SloRo39| 13 | 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/16] 10 | 10 | 16 | M172 J2*
SloRo40| 13 | 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/16] 10 | 10 | 16 | M172 J2*

SloRo41| 14 | 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/16| 10 | 10 | 16 | M172 J2*

SloRo42| 13 | 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/16| 10 | 10 | 16 | M172 J2*

SloRo43| 14 | 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/16] 10 | 10 | 16 | M172 J2*

SloRo44| 14 | 14 30 25 | 10 | 11 | 13 |15/16]| 10 | 10 | 16 | M172 J2*

SloRo45] 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/16 11 | 14 M67 J2a2

9
SloRo46| 16 | 13 32 22 | 10 | 11 | 12 |13/15] 9 12 | 14 M67 J2a2
SloRo47] 13 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
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SloRo48| 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
SloRo49| 14 | 13 30 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
SloRo50| 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
SloRo51| 15 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
SloRo52| 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
SloRo53| 14 | 13 30 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
SloRo54| 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
SloRo55| 14 | 14 30 23 | 10 | 11 | 12 |13/16] 9 11 | 14 M67 J2a2
SloRo56| 17 | 13 30 26 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
SloRo57| 16 | 13 30 25 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
SloRo58| 16 | 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |11/15] 11 | 11 | 14 | M198 Rlal
SloRo59| 16 | 13 29 25 | 10 | 11 | 13 |10/14] 11 | 10 | 14 | M198 Rlal
SloRo60| 16 | 13 30 25 | 10 | 11 | 13 |11/14] 11 | 13 | 14 | M198 Rlal
SloRo61| 14 | 13 30 23 | 10 | 13 | 13 |11/13] 12 | 11 | 15 P25 R1bl
SloRo62| 14 | 13 30 25 | 11 | 13 | 12 |11/14| 12 | 12 | 14 P25 R1bl
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F10. tablazat Malajziai indiai populaciés minta haplotipus és haplocsoport adatai 301 férfi
vizsgélataval

DYS |DYS| DYS |DYS|DYS|DYS|DYS| DYS |DYS|DYS|DYS| Végsé | Haplo
19 |3891 38911 | 390 | 391 | 392 | 393 | 385 | 438 | 439 | 437 | marker | csoport

Malnl 15 | 13 31 24 | 11 | 11 | 13 | 13/15 9 11 | 14 | M216 c*

Maln2 15 | 13 31 24 | 10 | 11 | 12 | 12/15 | 10 | 12 | 14 | M216 c*

Maln3 15 | 12 28 21 | 11 | 11 | 12 | 11/16 | 10 | 11 | 14 | M216 c*

Maln4 16 | 13 31 24 | 10 | 11 | 12 | 12/15 | 10 | 12 | 14 | M216 Cc*

Maln5 16 | 12 28 24 | 10 | 11 | 13 | 14/16 9 11 | 14 | M216 c*

Maln6 16 | 13 | 30 24 | 10 | 11 | 13 | 13/15 11 | 14 | M216 c*

[e0]

Maln7 15 | 13 29 23 | 10 | 12 | 13 | 13/14 11 | 14 | M216 Cc*

©

Maln8 15 | 12 30 24 | 10 | 11 | 13 | 13/16 9 11 | 14 | M216 Cc*

Maln9 15 | 13 30 23 | 11 | 11 | 14 | 11/18 | 10 | 10 | 14 | M217 C3

Maln10 | 15 | 14 30 21 | 10 | 11 | 13 | 12/17 | 10 | 11 | 15 M89 F*

Maln1l | 15 | 13 29 22 | 10 | 12 | 13 | 16/18 | 10 | 12 | 15 M89 F*

Maln12 | 14 | 13 31 23 | 10 | 11 | 14 | 14/18 | 10 | 11 | 14 M89 F*

Malnl3 | 14 | 14 30 21 | 10 | 11 | 14 | 15/17 | 10 | 13 | 14 M89 F*

Maln14 | 14 | 13 31 24 | 10 | 11 | 15 | 14/17 | 10 | 11 | 14 M89 F*

Malnl5 | 14 | 14 30 24 9 11 | 13 | 15/16 | 10 | 11 | 14 M89 F*

Malnl6 | 15 | 13 29 21 9 11 | 14 | 19/20 | 10 | 11 | 14 M89 F*

Malnl7 | 14 | 13 31 24 | 10 | 11 | 14 | 15/17 | 10 | 11 | 14 M89 F*

Maln18 | 16 | 13 28 22 | 10 | 11 | 13 | 13/17 9 12 | 15 M89 F*

Maln19 | 15 | 14 30 21 9 11 | 14 | 18/19 | 10 | 11 | 14 M89 F*

Maln20 | 14 | 13 30 24 | 10 | 11 | 14 | 15/16 | 10 | 12 | 14 M89 F*

Maln21 | 17 | 14 30 22 | 10 | 11 | 13 | 14/16 | 11 | 12 | 14 M89 F*

Maln22 | 14 | 13 29 22 | 11 | 11 | 14 | 14/14 | 10 | 12 | 14 M89 F*

Maln23 | 15 | 13 31 22 | 10 | 11 | 14 | 14/15 | 10 | 13 | 16 M89 F*

Maln24 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 13 | 12/16 | 10 | 11 | 15 M89 F*

Maln25 | 15 | 14 31 21 | 11 | 11 | 13 | 12/19 | 10 9 15 M89 F*

Maln26 | 14 | 14 31 21 | 11 | 11 | 15 | 13/16 | 10 | 12 | 14 M89 F*

Maln27 | 16 | 14 30 21 | 10 9 14 | 15/17 | 10 | 12 | 14 M89 F*

Maln28 | 14 | 13 31 24 | 10 | 11 | 13 | 14/15 | 10 | 12 | 14 M89 F*

Maln29 | 14 | 13 28 24 | 10 | 11 | 13 | 15/15 | 10 | 11 | 14 M89 F*

Maln30 | 14 | 13 30 24 | 10 | 11 | 14 | 14/17 | 10 | 11 | 14 M89 F*

Maln31 | 16 | 13 29 21 | 10 | 11 | 12 |15/182| 10 | 11 | 14 M89 F*

Maln32 | 17 | 14 29 22 | 10 | 11 | 13 | 14/16 | 10 | 14 | 15 M89 F*

Maln33 | 16 | 13 30 21 | 10 | 11 | 13 | 17/18 | 10 | 12 | 15 M89 F*

Maln34 | 15 | 12 27 24 | 11 | 11 | 13 | 12/16 | 10 8 14 M89 F*

Maln35 | 16 | 14 30 21 | 10 | 11 | 12 |15/17.2| 10 | 11 | 15 M89 F*

Maln36 | 17 | 13 30 21 | 11 | 11 | 12 |15/17.2| 10 | 11 | 14 M89 F*

Maln37 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 13 | 14/16 | 10 | 11 | 15 M89 F*

Maln38 | 16 | 13 30 21 | 10 | 11 | 13 | 17/18 | 10 | 12 | 15 M89 F*

Maln39 | 15 | 12 28 22 | 10 | 11 | 16 | 13/16 | 10 | 12 | 16 M89 F*

Maln40 | 14 | 13 29 22 | 10 | 14 | 11 | 13/16 | 10 | 13 | 15 M89 F*

Maln4l | 14 | 13 31 24 | 10 | 11 | 14 | 1517 | 10 | 11 | 14 M89 F*

Maln42 | 15 | 13 32 22 | 10 | 11 | 15 | 15/15 | 10 | 12 | 16 M89 F*

Maln43 | 16 | 13 30 22 | 10 | 11 | 14 | 14/16 | 11 | 11 | 15 M89 F*

Maln44 | 15 | 14 31 21 9 11 | 13 | 18/19 | 10 | 12 | 15 M89 F*

Maln45 | 15 | 14 31 21 9 11 | 13 [ 18/19 | 10 | 12 | 15 M89 F*

Maln46 | 14 | 13 31 24 | 10 | 11 | 14 | 14/18 | 10 | 11 | 14 M89 F*

Maln47 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 13 | 13/18 | 10 | 12 | 15 M89 F*
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Maln48 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 13 | 14/16 | 10 | 14 | 15 M89 F*

Maln49 | 14 | 14 31 22 | 10 | 11 | 13 | 15/16 | 10 | 12 | 14 M89 F*

Maln50 | 15 | 12 29 24 | 10 | 12 | 13 | 15/16 | 10 | 12 | 14 | M201 G*

Maln51 | 16 | 12 29 24 | 10 | 12 | 13 | 16/16 | 10 | 12 | 14 | M201 G*

Maln52 | 14 | 12 29 23 | 10 | 12 | 12 | 14/14 | 10 | 11 | 16 P20 Gla
Maln53 | 15 | 12 29 22 | 11 | 11 | 14 | 12/16 | 10 | 11 | 16 P15 G2a
Maln54 | 15 | 14 30 22 | 11 | 11 | 13 | 14/14 | 10 | 12 | 16 P15 G2a
Maln55 | 14 | 11 29 24 | 11 | 12 | 13 | 14/16 | 10 | 11 | 16 P15 G2a
Maln56 | 15 | 14 32 22 | 11 | 11 | 12 | 14/15 | 10 | 11 | 14 M52 H1

Maln57 | 15 | 13 30 22 | 11 | 11 | 12 | 16/16 9 11 | 14 M52 H1

Maln58 | 15 | 14 29 22 | 10 | 11 | 12 | 15/16 9 11 | 15 M82 Hla
Maln59 | 15 | 13 29 21 | 10 | 11 | 12 | 15/18 8 11 | 15 M82 Hla
Maln60 | 15 | 14 31 21 | 10 | 11 | 12 | 15/17 9 11 | 14 M82 Hla
Maln6l | 15 | 13 29 21 | 11 | 11 | 12 | 15/18 8 11 | 14 M82 Hla
Maln62 | 16 | 13 30 22 | 10 | 11 | 12 | 1719 9 11 | 14 M82 Hla
Maln63 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 14/14 9 11 | 14 M82 Hla
Maln64 | 16 | 13 29 23 | 10 | 11 | 12 | 14/14 9 11 | 14 M82 Hla
Maln65 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 | 16/18 9 11 | 14 M82 Hla
Maln66 | 15 | 13 29 21 | 10 | 11 | 12 | 16/17 8 11 | 14 M82 Hla
Maln67 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 14/16 9 11 | 14 M82 Hla
Maln68 | 15 | 13 31 22 | 10 | 11 | 12 | 16/17 9 13 | 14 M82 Hla
Maln69 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 | 15/17 9 11 | 14 M82 Hla
Maln70 | 15 | 14 32 22 | 10 | 11 | 12 | 15/17 | 10 | 12 | 14 M82 Hla
Maln71 | 16 | 15 31 22 | 10 | 11 | 12 | 14117 9 13 | 14 M82 Hla
Maln72 | 15 | 12 28 23 | 10 | 11 | 12 | 14/16 9 11 | 14 M82 Hla
Maln73 | 15 | 13 30 23 | 11 | 11 | 12 | 15/17 9 13 | 14 M82 Hla
Maln74 | 15 | 12 29 22 | 10 | 11 | 12 | 17/17 9 12 | 14 M82 Hla
Maln75 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 15/15 9 11 | 14 M82 Hla
Maln76 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 16/19 9 11 | 14 M82 Hla
Maln77 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 15/17 9 13 | 14 M82 Hla
Maln78 | 15 | 14 31 22 | 10 | 11 | 12 | 15/16 8 11 | 14 M82 Hla
Maln79 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 15/15 9 11 | 14 M82 Hla
Maln80 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 15/15 9 11 | 14 M82 Hla
Maln81 | 16 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 15/16 9 11 | 14 M82 Hla
Maln82 | 14 | 13 31 22 | 10 | 11 | 12 | 1417 9 11 | 14 M82 Hla
Maln83 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 15/17 9 12 | 14 M82 Hla
Maln84 | 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 | 1517 9 11 | 14 M82 Hla
Maln85 | 16 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 | 15117 9 11 | 14 M82 Hla
Maln86 | 15 | 13 32 22 | 11 | 11 | 12 | 15117 9 11 | 14 M82 Hla
Maln87 | 15 | 13 30 21 | 10 | 11 | 12 | 16/18 8 11 | 14 M82 Hla
Maln88 | 16 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 | 17/18 9 11 | 14 M82 Hla
Maln89 | 15 | 14 31 22 | 10 | 11 | 12 | 15/18 9 12 | 14 M82 Hla
Maln90 | 15 | 13 30 22 | 10 | 11 | 12 | 1&/17 9 12 | 14 M82 Hla
Maln91 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 17/18 9 11 | 14 M82 Hla
Maln92 | 16 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 | 17/18 9 11 | 14 M82 Hla
Maln93 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 11 | 14/17 9 11 | 14 M82 Hla
Maln94 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 14/18 9 11 | 14 M82 Hla
Maln95 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 15/18 9 11 | 14 M82 Hla
Maln96 | 16 | 14 29 22 | 10 | 11 | 12 | 16/18 9 11 | 14 M82 Hla
Maln97 | 15 | 14 30 23 | 11 | 12 | 12 | 16/17 9 11 | 14 M82 Hla
Maln98 | 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 16/17 9 10 | 14 M82 Hla
Maln99 | 16 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 15/16 9 12 | 14 M82 Hla
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Maln100| 15 | 13 29 22 | 11 | 11 | 13 | 15/18 9 10 | 14 M82 Hla
Maln101| 17 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 | 16/19 9 12 | 14 M82 Hla
Maln102| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 | 1717 9 11 | 14 M82 Hla
Maln103| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 13 | 16/17 9 11 | 14 M82 Hla
Maln104| 15 | 13 30 22 | 10 | 12 | 12 | 1517 9 11 | 14 M82 Hla
Maln105| 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 15/16 9 11 | 14 M82 Hla
Maln106| 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 15/17 9 11 | 13 M82 Hla
Maln107| 15 | 14 30 24 | 11 | 11 | 12 | 16/17 9 12 | 14 M82 Hla
Maln108| 15 | 14 30 24 | 11 | 11 | 12 | 16/17 9 12 | 14 M82 Hla
Maln109| 15 | 13 29 21 | 10 | 11 | 12 | 14/16 8 12 | 14 M82 Hla
Maln110| 14 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 16/17 9 12 | 14 M82 Hla
Maln111| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 | 15/17 9 11 | 14 M82 Hla
Maln112| 15 | 13 30 22 | 10 | 11 | 12 | 15/17 9 11 | 14 M82 Hla
Maln113| 16 | 13 29 22 | 11 | 11 | 12 | 16/16 9 13 | 14 M82 Hla
Maln114| 15 | 13 29 22 | 10 | 11 | 12 | 15/16 9 12 | 14 M82 Hla
Maln115| 14 | 13 29 23 | 10 | 11 | 13 | 12/20 | 10 | 11 | 14 | M304 J*

Maln116| 14 | 13 30 24 | 10 | 11 | 12 | 14/17 | 11 | 13 | 14 | M304 J*

Maln117| 14 | 13 30 23 | 10 | 11 | 12 | 12/17 | 10 | 10 | 14 | M304 J*

Maln118| 14 | 13 30 23 | 10 | 11 | 12 | 12/17 | 10 | 10 | 14 | M304 J*

Malnl19]| 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 13 | 13/21 9 11 | 14 | M172 J2*
Maln120| 14 | 14 30 24 | 10 | 11 | 12 | 15/20 9 12 | 14 | M172 J2*
Maln121| 14 | 14 32 23 | 11 | 11 | 13 | 13/18 9 12 | 14 | M172 J2*
Malnl122] 15 | 14 30 23 | 10 | 11 | 12 | 15/20 9 13 | 14 | M172 J2*
Maln123| 14 | 13 30 26 | 10 | 11 | 12 | 13/15 9 12 | 14 | M172 J2*
Malnl124] 15 | 14 31 23 | 10 | 11 | 12 | 1419 9 11 | 15 | M172 J2*
Maln125| 14 | 13 30 22 | 10 | 11 | 13 | 16/20 9 11 | 15 | M172 J2*
Maln126| 14 | 13 28 22 | 10 | 11 | 12 | 13/16 9 12 | 15 | M172 J2*
Maln127| 14 | 13 28 24 | 10 | 11 | 12 | 13/16 9 11 | 15 | M172 J2*
Malnl128| 14 | 14 30 23 | 10 | 11 | 12 | 15119 9 12 | 14 | M172 J2*
Maln129| 15 | 12 28 23 | 10 | 11 | 13 | 12/17 9 11 | 15 | M172 J2*
Maln130| 15 | 14 30 23 | 10 | 11 | 13 | 14/17 9 11 | 14 M68 J2a3
Maln131| 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 14 | 13/15 9 11 | 15 M68 J2a3
Malnl132| 14 | 14 30 23 | 10 | 11 | 13 | 13/16 9 11 | 15 M68 J2a3
Malnl133| 14 | 14 30 23 | 10 | 11 | 13 | 13/18 9 11 | 15 | M158 | J2a5
Maln134| 16 | 12 29 23 | 10 | 11 | 12 | 13/16 9 11 | 15 M12 J2b
Maln135| 15 | 12 30 25 | 10 | 11 | 12 | 14/15 9 13 | 15 M12 J2b
Maln136| 15 | 12 27 24 | 10 | 11 | 12 | 13/17 9 12 | 15 M12 J2b
Maln137| 16 | 13 30 24 | 10 | 11 | 12 | 13/17 9 12 | 15 M12 J2b
Maln138| 16 | 12 28 23 | 10 | 11 | 12 | 14/16 9 13 | 14 M12 J2b
Maln139| 16 | 12 29 23 | 10 | 11 | 12 | 13/17 9 12 | 14 M12 J2b
Maln140| 16 | 12 28 23 | 10 | 11 | 12 | 14/16 9 12 | 14 M12 J2b
Maln141| 15 | 12 28 24 | 10 | 11 | 13 | 11/18 9 12 | 15 M12 J2b
Maln142| 15 | 12 28 23 | 10 | 11 | 12 | 14/19 | 10 | 12 | 15 M12 J2b
Maln143| 15 | 12 27 24 | 10 | 11 | 12 | 13/17 9 12 | 14 M12 J2b
Maln144| 15 | 12 28 24 | 10 | 11 | 12 | 14/18 9 14 | 15 M12 J2b
Maln145| 15 | 12 29 24 9 11 | 12 | 14/16 9 11 | 14 M12 J2b
Malnl146] 15 | 13 29 24 | 10 | 11 | 13 | 1317 9 11 | 15 M12 J2b
Maln147] 15 | 12 29 24 | 10 | 11 | 12 | 13/16 9 12 | 15 M12 J2b
Malnl148| 16 | 12 29 23 | 10 | 11 | 12 | 13/16 9 11 | 14 M12 J2b
Maln149| 15 | 13 29 25 | 10 | 11 | 12 | 13/16 9 12 | 15 M12 J2b
Maln150| 17 | 13 29 24 | 10 | 11 | 12 | 1419 9 11 | 14 M12 J2b
Maln151| 14 | 12 28 24 | 11 | 11 | 12 | 1317 9 12 | 14 M12 J2b
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Maln152| 15 | 13 30 23 | 10 | 10 | 14 | 13/19 | 11 | 12 | 16 M9 K*
Maln153| 14 | 13 29 23 | 10 | 11 | 13 | 13/18 9 11 | 15 M9 K*
Malnl54| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 1318 | 10 | 13 | 15 M11 L
Maln155| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 13/16 | 10 | 13 | 15 M11 L
Malnl56| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 14/17 | 10 | 13 | 15 M11 L
Maln157| 14 | 13 29 22 | 11 | 14 | 11 | 1315 | 10 | 10 | 15 M11 L
Maln158| 14 | 12 28 22 9 14 | 11 | 1417 | 11 | 12 | 15 M11 L
Maln159| 14 | 12 28 22 | 11 | 14 9 13/17 | 10 | 12 | 15 M11 L
Malnl60| 14 | 14 30 22 | 10 | 14 | 11 | 13/18 | 10 | 12 | 15 M1l L
Malnl6l| 14 | 12 28 23 | 10 | 14 | 11 | 13/17 | 10 | 14 | 15 M11 L
Malnl62| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 12/17 | 10 | 12 | 15 M11 L
Maln163| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 13/18 | 10 | 12 | 15 M11 L
Malnl64| 15 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 13/17 | 10 | 12 | 15 M11 L
Malnl65| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 13/17 | 10 | 12 | 15 M1l L
Malnl66| 15 | 14 30 22 | 10 | 11 | 12 | 1517 9 11 | 15 M1l L
Malnl67| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 14/16 | 11 | 12 | 15 M11 L
Maln168| 14 | 12 28 23 | 10 | 14 | 11 | 13/18 | 10 | 13 | 15 M11 L
Maln169| 14 | 12 27 22 | 10 | 14 | 11 | 13/15 | 10 | 12 | 15 M11 L
Malnl170| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 14/15 | 11 | 13 | 15 M1l L
Maln171| 14 | 13 29 22 | 10 | 14 | 11 | 13/16 | 10 | 14 | 15 M1l L
Malnl72| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 14/17 | 10 | 13 | 15 M11 L
Malnl173| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 13/18 | 10 | 13 | 15 M11 L
Malnl74| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 13/17 | 10 | 13 | 15 M11 L
Malnl175| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 13/16 | 10 | 12 | 15 M11 L
Malnl76| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 13/17 | 10 | 13 | 15 M1l L
Malnl77| 14 | 12 28 22 | 11 | 14 | 11 | 15/16 | 11 | 12 | 15 M11 L
Maln178| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 12/15 | 10 | 12 | 15 M11 L
Maln179| 15 | 13 30 22 | 10 | 14 | 12 7/16 10 | 12 | 16 M11 L
Maln180| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 13/17 | 10 | 13 | 15 M11 L
Maln181| 14 | 14 30 22 | 10 | 14 | 11 | 13/16 | 10 | 13 | 15 M11 L
Maln182| 14 | 12 27 22 | 10 | 14 | 11 | 13/17 | 10 | 12 | 15 M11 L
Maln183| 15 | 13 30 22 | 10 | 15 | 11 | 13/18 | 11 | 12 | 14 M11 L
Maln184| 14 | 12 28 22 | 10 | 15 | 11 | 13/18 | 11 | 11 | 14 M11 L
Maln185| 15 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 13/17 | 10 | 12 | 14 M1l L
Maln186| 15 | 13 30 22 | 10 | 14 | 11 | 13/17 | 11 | 13 | 15 M11 L
Maln187| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 13/17 | 10 | 13 | 15 M11 L
Maln188| 14 | 12 29 22 | 10 | 14 | 11 | 14/27 | 10 | 13 | 15 M11 L
Maln189| 14 | 12 28 22 | 10 | 10 | 11 | 13/18 | 10 | 12 | 15 M11 L
Maln190| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 13/16 | 10 | 12 | 15 M11 L
Maln191| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 14/27 | 10 | 13 | 15 M11 L
Maln192| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 13/17 | 10 | 12 | 15 M11 L
Maln193| 15 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 1317 9 12 | 15 M11 L
Maln194| 14 | 12 28 21 | 10 | 14 | 11 | 13/17 | 10 | 12 | 15 M11 L
Maln195| 14 | 12 28 24 | 10 | 14 | 10 | 13/17 | 10 | 13 | 15 M11 L
Maln196| 14 | 13 29 22 | 10 | 15 | 12 9/16 10 | 11 | 16 M11 L
Maln197| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 13/19 | 10 | 13 | 15 M11 L
Maln198| 14 | 13 28 22 | 10 | 14 | 11 | 1319 | 10 | 12 | 15 M11 L
Maln199| 15 | 13 30 22 | 10 | 14 | 12 7/15 10 | 11 | 16 M11 L
Maln200| 14 | 12 28 22 | 10 | 14 | 11 | 1315 | 10 | 11 | 15 M11 L
Maln201| 14 | 11 27 22 | 10 | 14 | 11 | 13/17 | 10 | 12 | 15 M11 L
Maln202| 14 | 12 27 22 | 10 | 14 | 11 | 14/17 | 10 | 13 | 14 M11 L
Maln203| 14 | 12 28 22 | 11 | 14 | 11 | 14/17 | 11 | 12 | 15 M11 L
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Maln204| 14 | 12 29 22 | 10 | 14 | 11 | 13/16 | 10 | 13 | 15 M1l L
Maln205| 14 | 12 28 22 | 10 | 15 | 11 | 13/17 | 10 | 14 | 15 M11 L
Maln206| 15 | 12 28 23 | 10 | 14 | 13 | 12/13 | 10 | 12 | 14 | M119 Ola
Maln207| 15 | 12 28 23 | 11 | 14 | 13 | 13/13 | 10 | 11 | 14 | M119 Ola
Maln208| 15 | 13 29 22 | 10 | 14 | 12 7/16 10 | 13 | 16 | M175 o*
Maln209| 16 | 14 30 25 | 11 | 13 | 15 | 1318 | 10 | 11 | 14 | M175 o*
Maln210| 15 | 12 28 24 | 10 | 13 | 14 | 14/16 | 10 | 11 | 14 | M175 o*
Maln211| 15 | 13 29 24 | 11 | 13 | 14 | 15/21 | 10 | 13 | 14 | M175 o*
Maln212| 14 | 13 29 23 | 10 | 10 | 14 | 15/19 | 11 | 10 | 16 | M175 o*
Maln213| 15 | 14 32 24 | 10 | 14 | 12 | 12/18 | 10 | 11 | 14 | M175 o*
Maln214| 14 | 12 27 23 | 10 | 14 | 12 | 1319 | 11 | 12 | 15 | M122 03
Maln215| 16 | 13 29 24 | 10 | 13 | 12 | 13/19 | 11 | 11 | 15 | M122 03
Maln216| 14 | 12 28 23 | 10 | 14 | 12 | 13/19 | 11 | 12 | 16 | M122 03
Maln217| 15 | 12 30 24 | 10 | 14 | 13 | 13/16 | 11 | 11 | 15 M45 P
Maln218| 13 | 13 29 22 | 10 | 15 | 14 | 12/17 | 11 | 11 | 15 M45 P
Maln219| 16 | 13 30 25 | 10 | 11 | 13 | 11/12 | 11 | 11 | 14 | M198 | Rilal
Maln220| 16 | 13 29 25 | 10 | 11 | 13 | 11/24 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln221] 15 | 14 30 24 | 10 | 11 | 13 | 11/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln222| 16 | 13 32 24 | 11 | 11 | 13 | 11/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln223| 15 | 13 31 25 | 11 | 11 | 14 | 11/15 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln224| 15 | 13 30 25 | 12 | 11 | 13 | 11/24 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln225| 15 | 14 32 24 | 11 | 11 | 13 | 12/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln226] 15 | 14 32 25 | 10 | 11 | 13 | 11/11 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln227| 15 | 13 30 25 | 11 | 11 | 13 | 11/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln228| 16 | 13 31 24 | 11 | 11 | 13 | 11/14 | 11 | 11 | 14 | M198 | Rlal
Maln229| 16 | 13 31 25 | 11 | 11 | 13 | 11/25 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln230| 17 | 14 32 25 | 11 | 11 | 13 | 11/24 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln231| 14 | 12 28 23 | 10 | 14 | 11 | 13/19 | 10 | 12 | 14 | M198 | Rilal
Maln232| 15 | 14 31 25 | 10 | 11 | 13 | 12/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln233| 17 | 13 31 25 | 11 | 11 | 14 | 11/24 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rial
Maln234| 15 | 13 29 24 | 10 | 11 | 13 | 11/14 | 11 | 11 | 14 | M198 | Rilal
Maln235| 15 | 13 31 25 | 11 | 11 | 13 | 11/25 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln236| 15 | 13 30 24 | 11 | 11 | 13 | 13/14 | 11 | 11 | 14 | M198 | Rlal
Maln237| 16 | 13 31 25 | 11 | 11 | 13 | 11/14 | 11 | 11 | 14 | M198 | Rlal
Maln238| 16 | 13 31 26 | 10 | 11 | 13 | 10/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rial
Maln239| 15 | 14 31 23 | 11 | 11 | 13 | 11/25 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln240| 14 | 13 31 25 | 11 | 11 | 13 | 11/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln241| 16 | 13 32 25 | 10 | 12 | 13 | 11/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln242| 16 | 13 31 24 | 10 | 11 | 13 9/11 10 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln243| 15 | 13 30 24 | 11 | 11 | 13 | 11/23 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln244| 15 | 13 31 25 | 10 | 11 | 13 | 10/13 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln245| 16 | 14 32 26 | 10 | 11 | 13 | 11/14 | 11 9 14 | M198 | Rlal
Maln246| 15 | 13 30 25 | 10 | 11 | 13 | 10/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln247| 16 | 14 31 25 | 11 | 11 | 13 | 11/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln248| 16 | 13 29 25 | 10 | 11 | 13 | 11/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln249| 16 | 13 30 26 | 10 | 11 | 13 | 11/11 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln250| 17 | 13 31 24 | 10 | 11 | 13 | 11714 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln251| 15 | 14 31 25 | 10 | 11 | 13 | 11714 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln252| 15 | 14 31 25 | 10 | 11 | 13 | 11714 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln253| 15 | 14 33 25 | 10 | 11 | 13 | 11/24 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln254| 15 | 14 32 25 | 10 | 11 | 13 | 11/25 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln255] 17 | 13 30 24 | 10 | 11 | 13 | 1314 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
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Maln256| 15 | 14 31 25 | 10 | 11 | 13 | 11/24 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rial
Maln257| 15 | 13 31 25 | 11 | 11 | 14 | 1115 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln258| 16 | 14 30 26 | 10 | 11 | 13 | 1114 | 11 | 11 | 14 | M198 | Rlal
Maln259| 15 | 14 32 25 | 10 | 11 | 13 | 11/24 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln260| 16 | 13 31 25 | 11 | 12 | 13 | 11/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln261| 15 | 14 32 25 | 10 | 11 | 13 | 1113 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln262| 16 | 13 30 25 | 11 | 11 | 13 | 1111 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln263| 16 | 14 31 25 | 11 | 11 | 13 | 1114 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln264| 15 | 14 32 25 | 10 | 11 | 13 | 11/24 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln265| 15 | 13 30 25 | 10 | 11 | 13 | 11/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln266| 15 | 14 32 24 | 10 | 11 | 13 | 11/14 9 11 | 14 | M198 | Rlal
Maln267| 15 | 14 32 25 | 10 | 11 | 13 | 11/24 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln268| 15 | 13 31 26 | 10 | 11 | 13 | 11/16 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln269| 15 | 13 31 25 | 10 | 11 | 13 9/14 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln270| 16 | 13 32 25 | 10 | 12 | 13 | 12/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln271| 16 | 13 31 25 | 10 | 12 | 13 | 11/24 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln272| 15 | 14 31 25 | 10 | 11 | 13 | 11/24 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln273| 16 | 13 32 25 | 11 | 11 | 13 | 11/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rilal
Maln274| 16 | 13 30 25 | 10 | 11 | 13 | 11/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln275] 15 | 14 31 25 | 10 | 11 | 13 | 11/14 | 11 | 10 | 14 | M198 | Rlal
Maln276| 14 | 13 29 22 | 10 | 10 | 14 | 13/19 | 11 | 10 | 16 | M124 R2
Maln277| 15 | 14 29 22 | 10 | 10 | 15 | 12/18 | 11 | 10 | 16 | M124 R2
Maln278]| 14 | 14 30 23 | 10 | 10 | 13 | 13/18 | 11 | 10 | 18 | M124 R2
Maln279| 13 | 13 29 23 | 11 | 10 | 12 | 13/19 | 11 | 10 | 16 | M124 R2
Maln280| 14 | 14 30 22 | 10 | 10 | 13 | 14/19 | 11 | 13 | 16 | M124 R2
Maln281| 14 | 14 32 23 | 10 | 10 | 15 | 13/19 | 11 | 12 | 16 | M124 R2
Maln282| 14 | 13 29 23 | 10 | 10 | 14 | 13/17 | 11 | 10 | 16 | M124 R2
Maln283| 14 | 13 29 23 | 10 | 10 | 14 | 13/19 | 11 | 10 | 16 | M124 R2
Maln284| 14 | 13 31 23 | 10 | 10 | 15 | 14/19 | 11 | 11 | 16 | M124 R2
Maln285| 14 | 12 28 23 | 10 | 10 | 15 | 13/19 | 11 | 11 | 16 | M124 R2
Maln286| 15 | 15 31 23 | 10 | 10 | 14 | 13/18 | 11 | 13 | 16 | M124 R2
Maln287| 15 | 14 29 23 | 10 | 10 | 14 | 13/17 | 11 | 10 | 15 | M124 R2
Maln288| 14 | 12 28 23 | 10 | 10 | 15 | 13/19 | 11 | 11 | 16 | M124 R2
Maln289| 13 | 13 29 23 | 10 | 10 | 14 | 14/20 | 11 | 10 | 16 | M124 R2
Maln290| 14 | 14 31 23 | 10 | 10 | 15 | 13/18 | 11 | 11 | 16 | M124 R2
Maln291| 14 | 13 29 24 | 10 | 10 | 15 | 13/18 | 11 | 11 | 16 | M124 R2
Maln292| 14 | 14 30 23 | 10 | 10 | 14 | 13/19 | 11 | 10 | 16 | M124 R2
Maln293| 14 | 13 30 23 | 10 | 10 | 14 | 1417 | 11 | 13 | 16 | M124 R2
Maln294| 14 | 13 29 24 | 10 | 10 | 14 | 13/18 | 11 | 11 | 16 | M124 R2
Maln295| 14 | 13 32 22 | 10 | 10 | 14 | 13/18 | 11 | 14 | 16 | M124 R2
Maln296| 14 | 14 29 23 | 10 | 10 | 14 | 13/13 | 11 | 11 | 16 | M124 R2
Maln297] 14 | 14 31 23 | 10 | 11 | 15 | 12/12 | 11 | 11 | 17 | M124 R2
Maln298| 14 | 14 32 23 | 10 | 10 | 15 | 13/19 | 11 | 11 | 16 | M124 R2
Maln299| 14 | 14 30 23 | 11 | 10 | 14 | 13/20 | 11 | 11 | 16 | M124 R2
Maln300| 14 | 14 30 23 | 10 | 10 | 13 | 13/17 | 11 | 12 | 16 | M124 R2
Maln301| 14 | 14 29 24 | 10 | 10 | 14 | 14/18 | 11 | 10 | 16 | M124 R2
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F11. tablazat

24 populacids adat Fst és Fst P értékei (*: 50-nél kevesebb vizsgdlt személy; az altalam
tanumanyozott magyar populacios mintait (MAGY AR) kivéve az 6sszes felhasznalt populacids
adat Rosser és munkatarsai (2000) publikaci6jabol szarmazik

genetikai tavolsag

MAGYAR | Szlovik | Romén | Jugoszldv | Szlovén | Cseh Magyar* | Lengyel | Olasz Német Francia |Belga Spanyol | Gordg Bulgar Torok Lapp* Norvég | Din Finn Eszt Orosz Ukran Cseremisz*
MAGYAR |* 0,05361 |0,01097 |0,01688 |0,00867 |0,02326 |0,00977 |0,08104 |0,10792 |0,03606 |0,08292 |0,15216 |0,20762 |0,07180 |-0,00193 |0,06650 |0,11490 |0,00344 |0,07296 |0,24011 |0,11976 |0,07445 |0,02656 |0,13983
0,00026+
Szlovak 0,0000 * 0,06490 |0,11765 |0,00274 |-0,00313 |0,04299 |-0,00217 |0,16968 |0,03911 |0,15988 |0,23819 |0,27925 |0,12895 |0,09546 |0,14702 ]0,14988 |0,03196 |0,16819 |0,27385 |0,09412 |0,00641 |0,08301 |0,09476
0,12797+ |0,00143+
Roman 0,0012 0,0001 * 0,04183 |0,02426 |0,01645 |0,02169 |0,10114 [0,06384 |0,04378 |0,07978 |0,16344 |0,22027 |0,01589 |0,00162 |0,00756 |0,12871 ]0,03235 |0,08174 ]0,24990 |0,11565 |0,08175 |0,06938 |0,11591
0,01650+ | 0,00000+ |0,00802+
Jugoszlav | 0,0004 0,0000 0,0003 * 0,05901 ]0,08088 |0,04264 |0,16144 |0,15175 |0,11128 |0,12740 |0,21830 |0,28129 |0,07109 |-0,01657 |0,08167 |0,12199 |0,05147 |0,11774 |0,25883 |0,15508 |0,12766 |0,01996 |0,19193
0,11579+ |0,28595+ |0,05716+ |0,00043+
Szlovén 0,0010 0,0015 0,0007 0,0001 * -0,00734 |0,00596 |0,02246 |0,12180 |0,01170 |0,09873 |0,17506 |0,22645 |0,09290 |0,03589 |0,09829 |0,12551 |-0,00423 |0,09960 |0,26249 |0,10158 |0,03063 |0,04622 |0,11091
0,02472+ |0,50128+ |0,12111+ |0,00013+ |0,67377+
Cseh 0,0005 0,0016 0,0010 0,0000 0,0015 * 0,01786 |0,01639 |0,11380 |0,01835 |0,11125 |0,19088 |0,23772 |0,07567 |0,04940 |0,08483 |0,10772 |0,01432 |0,11811 |0,26172 |0,09268 |0,01880 |0,07036 |0,08080
0,17391+ |0,02170+ |0,10994+ |0,01509+ |0,26714+ |0,13088+
Magyar* ]0,0012 0,0004 0,0010 0,0004 0,0014 0,0011 * 0,08855 |0,05492 |0,00329 |0,02780 |0,10138 |0,14193 |0,05539 |0,00248 |0,06785 |0,13485 |-0,00118 |0,03803 |0,26636 |0,11646 |0,08323 |0,07035 |0,12994
0,00000+ |0,47696+ |0,00006+ |0,00000+ |0,03361+ |0,07805+ |0,00076+
Lengyel 0,0000 0,0016 0,0000 0,0000 0,0005 0,0008 0,0001 * 0,21738 ]0,05923 |0,20601 |0,27170 |0,31450 |0,19208 |0,15025 |0,18939 |0,18376 |0,05260 |0,20602 |0,30027 |0,11249 |0,01389 |0,11022 |0,11335
0,00000+ | 0,00000+ |0,00090+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00443+ |0,00000+
Olasz 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0002 0,0000 * 0,06399 |0,01623 |0,04857 |0,06164 |0,07535 |0,08495 |0,04696 |0,22798 |0,10527 |0,03620 |0,31398 |0,19470 |0,20938 |0,21761 |0,19309
0,02694+ |0,03983+ |0,03535+ |0,00017+ |0,19729+ |0,14282+ |0,33452+ |0,01142+ |0,00404+
Német 0,0005 0,0006 0,0006 0,0000 0,0012 0,0011 0,0015 0,0003 0,0002 * 0,03076 |0,07477 |0,11920 |0,12631 |0,07085 |0,10056 |0,16162 |-0,00550 |0,03254 |0,28321 |0,11016 |0,08102 |0,11175 |0,11196
0,00015+ |0,00000+ |0,00187+ |0,00001+ |0,00022+ |0,00013+ |0,08835+ |0,00000+ |0,10276+ |0,09012+
- | Francia 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0009 0,0000 0,0010 0,0008 * 0,00117 ]0,02747 |0,12444 |0,07303 |0,08886 |0,21208 |0,06214 |-0,01201 |0,32504 |0,19076 |0,20466 |0,18649 |0,20166
2 0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00103+ |0,00000+ |0,00114+ |0,00681+ |0,32282+
: Belga 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0001 0,0003 0,0014 * 0,00754 ]0,22667 |0,17475 |0,15415 |0,30022 |0,12841 |0,00883 |0,40016 |0,25733 |0,28246 |0,29179 |0,28211
2 0,00000+ | 0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00003+ |0,00000+ |0,00006+ |0,00024+ |0,04789+ |0,13632+
% | Spanyol 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0007 0,0011 * 0,26479 ]0,23779 |0,19637 ]0,35573 0,18824 |0,05542 |0,44013 ]0,29252 |0,32436 |0,36308 |0,32012
= 0,00044+ |0,00004+ |0,15628+ |0,00121+ |0,00021+ |0,00107+ |0,01531+ |0,00000+ |0,00075+ |0,00012+ |0,00014+ |0,00000+ |0,00000+
Gorog 0,0001 0,0000 0,0011 0,0001 0,0000 0,0001 0,0004 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,01524 ]0,01152 |0,17733 |0,11327 |0,14537 |0,27657 |0,15771 |0,14298 |0,13189 |0,16082
0,43524+ |0,00198+ |0,37134+ |0,83431+ |0,06492+ |0,02925+ |0,35942+ |0,00011+ |0,00232+ |0,02358+ |0,01750+ |0,00017+ |0,00000+ |0,20941+
Bulgar 0,0016 0,0001 0,0016 0,0011 0,0008 0,0005 0,0015 0,0000 0,0001 0,0004 0,0004 0,0000 0,0000 0,0013 * 0,02995 |0,12215 |0,02982 |0,07295 |0,25779 ]0,13459 |0,11408 |0,03196 |0,15976
0,00000+ |0,00000+ |0,17716+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00039+ |0,00000+ |0,00009+ |0,00005+ |0,00006+ |0,00000+ |0,00000+ |0,14402+ |0,05761+
Torok 0,0000 0,0000 0,0012 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0011 0,0008 * 0,17140 ]0,09877 |0,09264 |0,25666 |0,16281 |0,16196 |0,13828 |0,16203
0,00000+ |0,00001+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00002+ |0,00006+ |0,00005+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00002+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00110+ |0,00000+
Lapp* 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 * 0,12767 |0,21352 |0,29806 |0,16430 |0,13934 |0,12311 |0,13460
0,26466+ |0,03048+ |0,03980+ |0,00276+ |0,51479+ |0,13880+ |0,40455+ |0,00465+ |0,00002+ |0,48107+ |0,00926+ |0,00004+ |0,00000+ |0,00007+ |0,10184+ |0,00000+ |0,00002+
Norvég 0,0014 0,0006 0,0006 0,0002 0,0016 0,0012 0,0015 0,0002 0,0000 0,0016 0,0003 0,0000 0,0000 0,0000 0,0009 0,0000 0,0000 * 0,05402 |0,25127 |0,10092 |0,06056 |0,04041 |0,11889
0,00001+ |0,00000+ |0,00141+ |0,00000+ |0,00008+ |0,00001+ |0,04451+ |0,00000+ |0,01167+ |0,08019+ |0,74459+ |0,17505+ |0,00377+ |0,00002+ |0,01901+ |0,00000+ |0,00000+ |0,01167+
Dan 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0007 0,0000 0,0003 0,0008 0,0014 0,0012 0,0002 0,0000 0,0004 0,0000 0,0000 0,0004 * 0,32374 |0,19390 |0,20820 |0,17376 |0,21361
0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+
Finn 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,05715 |0,20498 |0,19123 |0,10570
0,00000+ | 0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00001+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00008+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00037+
Eszt 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 * 0,05452 |0,08360 |0,01021
0,00000+ |0,16523+ |0,00003+ |0,00000+ |0,00711+ |0,04436+ |0,00036+ |0,03913+ |0,00000+ |0,00081+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00024+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00079+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+
Orosz 0,0000 0,0012 0,0000 0,0000 0,0003 0,0006 0,0001 0,0006 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,06356 | 0,05495
0,06750+ |0,00440+ |0,00922+ |0,11394+ |0,03359+ |0,00876+ |0,01678+ |0,00079+ |0,00000+ |0,00465+ |0,00002+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00026+ |0,11475+ |0,00000+ |0,00118+ |0,06148+ |0,00008+ |0,00009+ |0,00074+ |0,00684+
Ukran 0,0008 0,0002 0,0003 0,0010 0,0006 0,0003 0,0004 0,0001 0,0000 0,0002 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0010 0,0000 0,0001 0,0008 0,0000 0,0000 0,0001 0,0003 * 0,13033
0,00000+ |0,00004+ |0,00001+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00025+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00020+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00001+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00003+ |0,00000+ |0,00028+ |0,11929+ |0,00124+ |0,00019+
Cseremisz* | 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0011 0,0001 0,0000 *
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F12. tablazat 41 populacios adat paronkénti Fst és Fst p értékei (a p=0,01 szignifikancia szinten nem-
szignifikans Fst értékeket és a hozzakuk tartozd P értéket félkovéren jeloltem)

Fst értékek
Alban Anatoliai  [Ausztro- Bagata Bajasi, Bajasi, Bihar Brit Dravidian |Gordg Hercegovin [Horvat Ibériai Indo- J&K Kallar Konka Koraga Koreai Koya Lambadi Macedon |Macedon  |Magyar Magyar Maharashtr [Malajziai  |Naikpod Nyugat- Poroja Punjab Sourashtran | Szlovak- Taktakozi |Telega Tibeto- Tiszavasvar|Tokaji Uttar Viz Bramin |Yerava
azsiai Baranja Medimurje [Bramin ai roma europai Kashmiri roma roma aBramin  |indiai bengali roma romungro Burmai iroma roma Pradesh
n Pandit Bramin (Dél) Kol
Alban, Koszovo (Periic és mtsai, 2005a) 113
* 0,11828 0,31156 0,30753| 0,16284| 0,19635| 0,43177| 0,28643| 0,28383| 0,06401| 0,19035 0,21941 0,1949( 0,30258 0,27003 0,27958| 0,28434 0,40077 0,35144 0,358| 0,20621| 0,05016| 0,21888 0,2028| 0,16954| 0,26966| 0,20115| 0,22394| 0,49356| 0,32808| 0,29904| 0,27639 0,16359| 0,10795( 0,31311 05339 0,28193( 0,10448[ 0,25796 0,25194 0,18357
Anatoliai (Cinnioglu és mtsai, 2004) 523]0,00000+
0,0000 * 0,18161| 0,18943 0,25001| 0,14015( 0,33238 0,16641| 0,15128| 0,01082| 0,04728| 0,05864| 0,03409| 0,18632| 0,13252| 0,16722| 0,15849| 0,33625| 0,27619| 0,24871| 0,10047| 0,02575| 0,24476| 0,06223| 0,05932| 0,13619| 0,06346| 0,08868| 0,40825| 0,19467| 0,17482| 0,16664| 0,08179| 0,00056| 0,17401| 0,39191| 0,20334| 0,02326 0,0958(  0,09456 0,1235
Ausztro-azsiai, torzs, kevert (Sengupta és mtsai, 2006) 64 §0,00000+ [0,00000+
0,0000 0,0000 * 0,03679| 0,36401| 0,24527| 0,40345| 0,28772| 0,07935| 0,21479| 0,30231| 0,24911 0,2179( 0,25062 0,20782 0,2043( 0,23153( 0,39013( 0,08234 0,35465[ 0,19242 0,25735[ 0,34837 0,22409 0,19495[ 0,21533( 0,13062 0,09891 0,47618 0,12157 0,2689 0,2074 0,24597( 0,17268( 0,01839 0,16979 0,30242 0,19272( 0,03545( 0,16706 0,27333
Bagata, torzs, Dél-India (Ramana és mtsai, 2001) 23 §0,00000+ |0,00000+ ]0,07498%
0,0000 0,0000 0,0008 * 0,4407( 0,32007f 0,33749( 0,21541 0,16656( 0,21833| 0,37831 0,2026( 0,26637 0,19865[ 0,14405( 0,21108( 0,17422( 055176 0,06764 053777 0,11456( 0,28757[ 0,44671| 0,18692 0,2443| 0,16532| 0,13346| 0,11556| 0,44942| 0,01097| 0,20741| 0,14879| 0,32882 0,2381| 0,06056( 0,17831 0,44537 0,21544 0,0842( 0,13547( 0,32822
Bajasi, Baranja (Klari¢ ¢s mtsai, 2009) 55 §0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ |0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,08481| 058878 0,49434| 0,22909| 0,20134| 0,30749| 0,40341 0,2848 0,41193 0,4116( 0,33817( 041381 021212 046675 0,21289 0,34845( 0,18389( 0,00513[ 0,33231 0,1603| 0,39938| 0,25067| 0,24873| 0,63991| 0,48728| 0,43902| 0,37425( 0,14619( 0,18089 0,34836( 0,66472( 0,13663| 0,17154[ 0,36169 0,36572 0,17124
Bajasi, Medimurje (Klari¢ és mtsai, 2009) 96 §0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00028+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 * 0,46167 0,3438 0,09408( 0,11841 0,16264 0,2414 0,12063( 0,27707( 0,26631 0,22882( 0,27533[ 0,09389 0,39178 0,0495| 0,22664| 0,12254| 0,04198| 0,19209| 0,02055| 0,24891 0,1176] 0,09757| 0,51532| 0,34285( 0,30391 0,24527( 0,03096( 0,05516{ 0,20532 0,55334 0,01099 0,05233 0,2134  0,19282 0,0925
Bihar Bramin, fels6 kaszt, Kelet-India (Sharma és mtsai, 2009) 38 J0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ (0,00000+ (0,00000+ (0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,23863 04287 0,33121 0,543] 0,23551| 0,40986| 0,05601| 0,11903| 0,36427| 0,05961| 0,67562| 0,49497| 0,67108 0,1898| 0,43342| 0,59844| 0,20095| 0,37418| 0,07423| 0,21768| 0,24588| 0,04014| 0,26243| 0,04799|  0,09062 0,4793  0,44191| 0,39656 0,6097 0,6069 0,31991 0,36565| 0,23006  0,49859
Brit (Wells és mtsai, 2001) 25 10,00000+ |0,00001+ [0,00000+ |0,00020+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00002+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,29731| 0,18996 0,37836| 0,04381| 0,23616] 0,10257| 0,03147 0,2684 0,10893[ 0,64483 0,4218| 0,63091| 0,05095| 0,27479 0,5051| 0,08238| 0,23889| 0,12282 0,1253| 0,14228| 0,36097| 0,10275 0,1162( 0,12236( 0,35881 0,30161| 0,29824 0,5955 0,5346( 0,20683| 0,27878 0,0885(  0,38898
Dravidian, torzs, kevert (Sengupta és mtsai, 2006) 180)0,00000+ [0,00000+ [0,00012+ [0,00009+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,17122| 0,17329| 0,21292| 0,15519| 0,26577| 0,22463| 0,15459| 0,25023| 0,17992 0,2383|  0,12405 0,1937| 0,18887| 0,18144| 0,18839| 0,07995| 0,22985| 0,08451| 0,05287| 0,49201| 0,21552( 0,29311 0,20775[ 0,13575| 0,09166( 0,04269| 0,35838| 0,11806| 0,12954 0,1133( 0,13604 0,15518
Gorog (Firasat és mtsai, 2007) 77 §0,00107+ |0,05404%+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00012+ |0,00000+
0,0001 0,0007 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,04938| 0,06682| 0,07273| 0,17096| 0,14206| 0,17869| 0,14833| 0,35156| 0,30391| 0,27611| 0,10251| -0,00399| 0,21541| 0,05638 0,0517| 0,12614 0,0686| 0,08972| 0,41044| 0,22888| 0,16577( 0,14728( 0,08023[ 0,00043| 0,20211 0,49035[ 0,20832( 0,00728f 0,13557| 0,11059 0,10256
Hercegovinai (PeriGic és mtsai, 2005a) 141§0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00160+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 * 0,16933 0,129] 0,31575| 0,29022| 0,23352| 0,31382| 0,46518) 0,43909| 0,32611| 0,23864| 0,04238| 0,30188| 0,11975| 0,07888| 0,30306| 0,09658| 0,15513| 0,62539 0,4148( 0,33204f 0,29047( 0,13702( 0,00021| 0,29388| 0,60797f 0,28595(  0,10095 0,2621 0,22383( 0,11693
Horvat (Pericic és mtsai, 2005a) 108)0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00003+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,06945+ [0,00000+ [0,00130+ [0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0008 0,0000 0,0001 0,0000 * 0,13644| 0,07417| 0,02379| 0,20695| 0,06521| 0,49948 0,376] 0,43045| 0,03243| 0,14401| 0,40242| -0,01696| 0,12163| 0,05352| 0,04595 0,0699| 0,34287| 0,14136| 0,07824| 0,07757| 0,24318[ 0,12819 0,2265( 051174 0,38753| 0,09467( 0,19939( 0,01915| 0,24922
Ibériai roma (Gusmao és mtsai, 2008) 1260,00000+ (0,00002+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00012+ [0,00000+ [0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,2148( 0,17422 0,21089 0,20445( 0,32674 037176 0,24568 0,15275 0,0959| 0,25932| 0,11577| 0,04925| 0,18281| 0,07768| 0,09524| 0,48123| 0,26357| 0,21618 0,2155( 0,05021 0,02705( 0,21869 0,51159 0,1682( 0,03145( 0,12014 0,13627[ 0,16688
Indo-eurdpai, felsé kaszt, kevert (Sengupta és mtsai, 2006) 86 §0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ ]0,00001+ ]0,00000+ [0,00000+ [0,01055+ [0,00291+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ ]0,00045+ [0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0003 0,0002 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 * 0,01825 0,23846 0,00197 0,43325 0,35981 0,40626 0,084 0,24863 0,4052 0,06956 0,18916 -0,00319 0,0925 0,08713 0,09377 0,13459 0,00393 0,03343 0,27828 0,2091 0,22636 0,45372 0,3637 0,13841 0,19048 0,07087 0,29791
J&K Kashmiri Pandit, fels$ kaszt, Eszak-India (Sharma és mtsai, 2009) 51 10,00000+ (0,00000+ [0,00000+ [0,00013+ [0,00000+ |0,00000+ |0,00041+ |0,08071% |0,00000+ [0,00001+ [0,00000+ [0,06055+ [0,00000+ [0,08102%
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0009 0,0000 0,0000 0,0000 0,0008 0,0000 0,0009 * 0,18295| 0,01207|  0,46296 0,3335| 0,43477| 0,02377| 0,21957 0,4078| 0,04386| 0,16772| 0,01675| 0,05612| 0,06251| 0,19864| 0,06725| 0,03095| 0,03146 0,2674( 0,18193( 0,19031 046363 037311 0,12771| 0,16779| 0,01966| 0,28681
Kallar, als6 kaszt (Wells és mtsai, 2001) 84 §0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,16776] 0,38429|  0,30255 0,3298| 0,10669| 0,21249| 0,32624| 0,19001| 0,17328| 0,18462| 0,06268| 0,12868 0,4706| 0,22825[ 0,22828( 0,11356( 0,23333| 0,15866 0,17068| 0,45712 0,2925 0,1767( 0,19583 0,14801| 0,21925
Konka, fels6 kaszt, Nyugat-India (Kivisild és mtsai, 2003) 43 §0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00003+ |0,00000+ |0,00000+ ]0,01915+ |0,00354+ |0,00000+ |0,00001+ |0,00000+ |0,00603%+ |0,00000+ |0,31032+ |0,16828% |0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0004 0,0002 0,0000 0,0000 0,0000 0,0002 0,0000 0,0014 0,0012 0,0000 * 0,46649| 0,33743 0,4395| 0,04682| 0,23203| 0,41335| 0,05971| 0,18108| -0,02068| 0,05772| 0,08013 0,1505| 0,12244| -0,00953 -0,00634( 0,26844 0,18748[ 0,20651| 0,47281| 0,37366[ 0,12337( 0,16091| 0,05643 0,28593
Koraga, torzs, Dél-India (Cordaux és mtsai, 2004) 33 §0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00020+ |0,00100+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000£
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,58571| 0,08634| 0,43485| 0,38386| 0,11775| 0,38753| 0,18581 0,4662 0,2548| 0,23626| 0,73414| 0,60815| 0,48648| 0,41803| 0,22067( 0,35371| 0,37559| 0,75139| 0,08188| 0,27333| 0,43759| 0,43053| 0,30607
Koreai (Wells és mtsai, 2001) 45 §0,00000+ |0,00000+ |0,00213+ |0,03550+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+
0,0000 0,0000 0,0001 0,0006 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,56315| 0,27984| 0,35019| 0,48072| 0,33129| 0,34096 0,3282 0,248 0,2484| 0,58162| 0,22917 0,3647( 0,30253 0,39247( 0,31992( 0,14821 0,11995[ 0,49398 0,32049| 0,14924| 0,32182 0,3741
- |Koya, térzs, Dél-India (Kivisild és mtsai, 2003) 41 §0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00002+ |0,00897+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00008+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00955+ |0,00000+
a 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0003 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0003 0,0000 * 0,4042| 0,29623| 0,11876| 0,31474 0,1093| 0,43955| 0,19194| 0,19235| 0,74046| 0,60285 04554 0,39083 0,14136( 0,24803| 0,33851| 0,73623| 0,01704f 0,21485| 0,39117[ 0,38662 0,20883
: Lambadi, fels6 kaszt, Dél-India (Kivisild és mtsai, 2003) 35 §0,00000+ |0,00007+ |0,00000+ |0,00251+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00002+ |0,05660+ |0,00000+ |0,00057+ |0,00000+ |0,05717+ |0,00001+ |0,00185+ |0,08623%+ |0,00012+ |0,02928+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+
S 0,0000 0,0000 0,0000 0,0002 0,0000 0,0000 0,0000 0,0007 0,0000 0,0001 0,0000 0,0007 0,0000 0,0001 0,0009 0,0000 0,0006 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,16283| 0,35168| 0,05382| 0,13826| 0,04925| 0,04245| 0,06815 0,3011| 0,08078[ 0,07538| 0,03142 0,2257 0,1293( 0,17177( 047378 0,32853| 0,10027( 0,15404| 0,03233| 0,19579
E Macedon (Pericic és mtsai, 2005a) 79 §0,00395+ |0,00416+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ ]0,53209+ |0,00366+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00002+
0,0002 0,0002 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0016 0,0002 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,20679 0,1075| 0,06721| 0,21398| 0,10363| 0,13558| 0,51185| 0,31535| 0,25007 0,22213| 0,08029| -0,00287 0,25495[ 0,55055| 0,22088| 0,03174| 0,19062 0,1817 0,09632
Macedon roma (Perigic és mtsai, 2005a) 57 §0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,25509+ |0,01016+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00425+ |0,00000+ |0,00170+ |0,00000+ |0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0014 0,0003 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0002 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 * 0,32342| 0,12752 0,39931| 0,22719[ 0,22051 0,6505| 0,49253| 043848 0,37114 0,11942( 0,17463| 0,32642| 0,66873| 0,06156( 0,16593| 0,35375[ 0,35302 0,16223
Magyar (jelen tanulmany) 230)0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00003+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00736+ [0,00000+ [0,00056+ [0,00000+ [0,99999+ [0,00000+ [0,00007+ [0,00733+ [0,00000+ |0,00403+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ [0,01037+ |0,00001+ |0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0003 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0003 0,0000 0,0002 0,0000 0,0000 0,0000 0,0003 0,0000 0,0000 * 0,09161 0,0398 0,04514 0,05707 0,28077 0,14454 0,0721 0,07073 0,18649 0,08682 0,18895 0,43346 0,28964 0,06189 0,15985 0,0296 0,19027
Magyar roma (jelen tanulmany) 107§0,00000+ [0,00001+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,02513+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00094+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00036+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00001+ [0,00000+ |0,00012+ |0,00001+ |0,00012+ |0,00000+ |0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0005 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,1531 0,05091 0,04107 0,43871 0,25284 0,20703 0,16407 0,02549 0,00185 0,15777 0,49553 0,06941 0,00445 0,13961 0,10046 0,0748
Maharashtra Bramin, fels§ kaszt, Nyugat-India (Sharma és mtsai, 2009) 31 J0,00000+ |0,00002+ |0,00000+ |0,00037+ |0,00000+ |0,00000+ |0,01624% |0,00493+ |0,00000+ |0,00053+ |0,00000+ |0,02643% |0,00000+ |0,43292%+ |0,14650%+ |0,00000+ |0,90844% |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,03678% |0,00001+ |0,00000+ |0,03486% |0,00010+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0004 0,0002 0,0000 0,0001 0,0000 0,0005 0,0000 0,0017 0,0011 0,0000 0,0009 0,0000 0,0000 0,0000 0,0006 0,0000 0,0000 0,0006 0,0000 * 0,05029 0,06094 0,16787 0,12496| -0,01435| -0,00262 0,24217 0,16506 0,18801 0,48578 0,3597 0,09387 0,13315 0,04473 0,26562
Malajziai indiai (jelen tanulmény) 3010,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00006+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00004+ [0,00000+ [0,00001+ [0,00000+ [0,00003+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00038+ [0,00000+ |0,00107+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00728+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ [0,00637+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0003 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0002 * 0,01342 0,29491 0,12145 0,09531 0,04253 0,11559 0,04866 0,09439 0,33771 0,17264 0,04667 0,08985 0,02499 0,12878
Naikpod, térzs, Dél-India (Thanseem és mtsai, 2006) 68 §0,00000+ |0,00000+ |0,00009+ |0,00105+ |0,00000+ |0,00002+ |0,00000+ |0,00044+ ]0,00057+ |0,00012+ |0,00000+ |0,00074+ |0,00000+ |0,00020+ |0,00344+ ]0,00000+ |0,00167+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00453+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00068+ |0,00464+ |0,01291% |0,04314%
0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0001 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0002 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0002 0,0000 0,0000 0,0001 0,0002 0,0004 0,0006 * 0,3083 0,10974 0,11525 0,06529 0,11968 0,05877 0,06438 0,38336 0,16026 0,04578 0,07904 0,02194 0,14146
Nyugat-bengali Bramin, fels kaszt, Eszak-East India (Sharma és mtsai, 2009) | 31 J0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,06044% ]0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00261+ |0,00002¢+ [0,00000+ [0,00052+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ [0,00041+ [0,00000+ [0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0007 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0002 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 * 0,38924( 0,12723 0,1923( 0,54256( 0,53959 0,48756 0,68997| 0,67478[ 0,39289 0,45909 0,34005( 0,57334
Poroja, torzs, Dél-India (Ramana és mtsai, 2001) 20 §0,00001+ |0,00000+ |0,00291+ |0,29523% |0,00000+ |0,00000+ |0,00003+ |0,02593% |0,00001+ |0,00001+ ]0,00000+ |0,00289+ |0,00000+ ]0,00111+ ]0,01962% |0,00000+ |0,00208+ |0,00000+ |0,00019+ |0,00000+ |0,01686% |0,00000+ |0,00000+ |0,00087+ |0,00000+ |0,00421+ |0,00022+ |0,00370+ |0,00000+
0,0000 0,0000 0,0002 0,0014 0,0000 0,0000 0,0000 0,0005 0,0000 0,0000 0,0000 0,0002 0,0000 0,0001 0,0004 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0004 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0002 0,0000 0,0002 0,0000 * 0,14902( 0,11279 0,36049 0,29027( 0,12822| 0,35264| 0,50344| 0,22385| 0,15068| 0,08276] 0,38992
Punjab, felsd kaszt, Eszak-India (Kivisild és mtsai, 2003) 66 §0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,02534%+ |0,00236+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00082+ |0,00000+ |0,24474% |0,03942% |0,00000+ |0,68190%+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00447+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00034+ |0,00000+ |0,76892+ |0,00000+ |0,00004+ |0,00067+ |0,00085+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0005 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0014 0,0006 0,0000 0,0014 0,0000 0,0000 0,0000 0,0002 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0014 0,0000 0,0000 0,0001 0,0001 * 0,02542 0,28892 0,21647 0,24882 047817 0,39871| 0,14145[ 0,18378| 0,08716| 0,31339
Sourashtran, fels§ kaszt, Eszak-India (Wells és mtsai, 2001) 46 §0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00017+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00386+ |0,00170+ |0,00000+ |0,00001+ ]0,00000+ |0,00185+ |0,00000+ |0,02851% |0,04204%+ |0,00003+ |0,54070% |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,06505+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00122+ |0,00001+ |0,42211% |0,00311+ |0,00341+ |0,00004+ |0,00327+ (0,06421%
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0002 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0005 0,0006 0,0000 0,0017 0,0000 0,0000 0,0000 0,0008 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0016 0,0002 0,0002 0,0000 0,0002 0,0008 * 0,25732  0,17265 0,1647( 0,44392 0,33742 0,1229( 0,16071 0,04585| 0,24761
Szlovik-roma (jelen tanulmany) 62 10,00000+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00002+ [0,01513% |0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00015+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00213+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00002+ |0,00000+ [0,00009+ |0,00004+ [0,00000+ |0,02359+ [0,00000+ |0,00000+ |0,00001+ [0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0004 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0002 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0005 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,01349 0,23873 0,57983 0,05046 0,02346 0,16487 0,21568 0,09918
Taktakdzi romungro (jelen tanulmény) 19 §0,00879+ |0,36643+ |[0,00034+ |0,00014+ (0,00103+ |0,03290%+ (0,00000+ |0,00016+ (0,00675+ |0,36888%+ [0,34594+ [0,00599+ |0,12934+ [0,00009+ |0,00027+ (0,00028+ |0,00056+ (0,00000+ |0,00000+ (0,00006+ [0,00322+ (0,38995+ |0,00120+ |0,01316+ |0,35165+ |0,00270+ (0,02601+ |0,03117+ [0,00000+ |0,00011+ [0,00012+ |0,00054+ (0,23130%
0,0003 0,0016 0,0001 0,0000 0,0001 0,0006 0,0000 0,0000 0,0003 0,0016 0,0014 0,0003 0,0010 0,0000 0,0000 0,0001 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0002 0,0015 0,0001 0,0003 0,0015 0,0002 0,0005 0,0005 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0013 * 0,17336/ 058019 0,13795| -0,00402| 0,10143| 0,13456| 0,05551
Telega, also kaszt (Thanseem és mtsai, 2006) 49 §0,00000+ |0,00000+ |0,10788%+ |0,03829+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,01070+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00012+ |0,00000+ |0,00001+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00001+ |0,00001+ |0,00349+ |0,00000+ |0,00498+ [0,00000+ [0,00000+ (0,00000+ (0,00056+
0,0000 0,0000 0,0010 0,0006 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0003 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0002 0,0000 0,0002 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 * 0,27598| 0,29123| 0,17438 0,0705( 0,11685[ 0,26089
Tibeto-Burmai, tdrzs, kevert (Sengupta és mtsai, 2006) 87 10,00000+ |0,00000+ [0,00000+ [0,00041+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ (0,00000+ |0,00000+ (0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00009+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ (0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ |0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * 0,69644|  0,52541 0,3081 048471 0,61577
Tiszavasvari roma (jelen tanulmény) 29 §0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00324+ [0,20544% [0,00000+ [0,00000+ [0,00040+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00006+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,01218%+ [0,00000+ [0,16492% [0,00000+ [0,00000+ [0,03370% [0,00000+ [0,00506+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00005+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ [0,02201% [0,00178+ [0,00000+ [0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0002 0,0012 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0003 0,0000 0,0012 0,0000 0,0000 0,0005 0,0000 0,0002 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0004 0,0001 0,0000 0,0000 * 0,12739 0,28837 0,32352 0,15614
Tokaji roma (jelen tanulmény) 39 J0,00067+ |0,03944% |0,00000+ |0,00001+ [0,00003+ [0,00880+ |0,00000+ |0,00023+ |0,00001+ |0,23278%+ |0,00033+ |0,00175+ [0,04122% |0,00007+ |0,00030+ |0,00000+ |0,00080+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ ]0,00217+ |0,05059% |0,00000+ |0,00488+ [0,27077+ |0,00767+ |0,00374+ [0,01784% |0,00000+ |0,00002+ [0,00013+ [0,00036+ (0,08950+ (0,43331+ [0,00000+ (0,00000+ [0,00061+
0,0001 0,0006 0,0000 0,0000 0,0000 0,0003 0,0000 0,0000 0,0000 0,0013 0,0001 0,0001 0,0006 0,0000 0,0001 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0007 0,0000 0,0002 0,0014 0,0003 0,0002 0,0004 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0009 0,0016 0,0000 0,0000 0,0001 * 0,10171 0,0934 0,0939
Uttar Pradesh (Dél) Kol torzs, Eszak-India (Sharma és mtsai, 2009) 29 Jo,00000¢ (0,00026+ |0,06309+ [0,01932¢ |0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00001+ |0,00041+ [0,00007+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00036+ |0,00000+ [0,00002+ |0,00000+ [0,00018+ [0,00000+ |0,00055+ [0,00000+ [0,00012+ |0,00001+ [0,00000+ |0,00002+ |0,00003+ [0,00202+ |0,00028+ [0,00408+ [0,00000+ |0,00243+ (0,00003+ [0,00005+ |0,00000+ [0,01337+ |0,01453+ [0,00000+ [0,00000+ |0,00288
0,0000 0,0001 0,0008 0,0004 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0001 0,0002 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0004 0,0004 0,0000 0,0000 0,0002 * 0,14313|  0,24158
Viz Brimin, felsé kaszt, Dél-India (Ramana és mtsai, 2001) 41 10,00000+ [0,00002+ |0,00000+ [0,00159+ |0,00000+ [0,00000+ |0,00000+ [0,01785¢ |0,00000+ [0,00025+ |0,00000+ [0,10996+ |0,00001+ [0,00365+ |0,10836+ [0,00000+ |0,01825+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ |0,06796+ |0,00001+ [0,00000+ |0,03921+ [0,00021+ |0,05142¢ |0,02695+ |0,08324+ |(0,00000+ |0,02267+ |0,00210+ [0,02797+ |0,00000+ [0,00417+ [0,00061+ [0,00000+ |0,00000+ [0,00384+ [0,00040+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0004 0,0000 0,0001 0,0000 0,0009 0,0000 0,0002 0,0009 0,0000 0,0004 0,0000 0,0000 0,0000 0,0008 0,0000 0,0000 0,0006 0,0000 0,0007 0,0005 0,0009 0,0000 0,0005 0,0002 0,0005 0,0000 0,0002 0,0001 0,0000 0,0000 0,0002 0,0001 * 0,23841
Yerava, torzs, Dél-India (Cordaux és mtsai, 2004) 41 §0,00001+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00005+ |0,00017+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00001+ ]0,00018+ |0,00005+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00001+ |0,00014+ ]0,00004+ |0,00000+ |0,00071+ |0,00000+ |0,00001+ |0,00000+ |0,00000+ |0,00000+ [0,00000+ [0,00000+ (0,00003+ (0,04409+ (0,00000+ (0,00000+ [0,00013+ [0,00149+ (0,00000+ (0,00000+
0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0006 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000 0,0000 *
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F13. tablazat A vizsgalt populdcidos mintacsoportok paronkénti Fst és Fst P értékei (a

p=0,05 szignifikancia szinten nem szignifikans Fst értékeket €s a hozzajuk
tartozo P értékeket félkdvéren jeldltem)

Fst értékek
Maavar Magyar | Tiszavasvari| Tokaji | Taktakozi| Szlovak- | Malajziai
9y roma roma roma |romungro| roma indiai
Magyar * 0,06099 0,18517 0,05833 | 0,01891 | 0,09334 | 0,08035
Magyar 0,00000+ * 0,03899 | 0,00979 | 0,01815 | 0,00701 | 0,05982
roma 0,0000
Tiszavasvari| 0,00000+ |0,01300+ -

E roma 0,0000 0,0003 0,10377 | 0,13358 | 0,04039 | 0,12894

g .. 0,00007+ {0,14190+| 0,00092+ *

ﬁ‘ Tokaji roma 0,0000 0,0011 0,0001 0,01830 | 0,01305 | 0,06828

& | Taktakozi 0,10004+ |0,11963+| 0,00108+ |0,15229+

~ ) — ] g ] — ] —_— *

& | romungro 0,0010 0,0010 0,0001 0,0012 0,03479 | 0,07861
Szlovak- 0,00000+0 |0,14281+| 0,02685+ |0,13962+| 0,04889+ * 0.07761
roma ,0000 0,0011 0,0005 0,0011 0,0007 '
Malajziai 0,00000+ |0,00000+| 0,00000+ |0,00000+| 0,00031+ |0,00000+ -
indiai 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0001 0,0000
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F14. tablazat Rst értékek és

a hozzajuk tartoz6 Rst P értékek 14

roma populacios minta

Osszehasonlitdsaval (A nem szignifikans eltérések -95%-0s konfidencia intervallum-
kiemelve; HD: haplotipus diverzitds az Rst szamitasahoz felhasznalt 7 Y-STR lokusz
alapjan (DYS19,DYS3891,DYS38911,DYS390,DYS391,DYS92,DYS393))

Rst értékek
Tiszavasvari Tokaji
n HD | Baranyai roma | Bulgar-roma Debreceni roma | Ibériai roma Litvan roma Macedén-roma | Magyar roma Malajziai indiai | Spanyol-roma | Szlovak-roma 1 | Szlovak-roma 2 | Taktakozi roma | roma roma
Baranyai roma (Fiiredi és mtsai, 1999) 78 [0,90277|* 0,04138 -0,00358 0,11085 0,15205 0,20515 0,0188 0,04923 0,08095 0,03793 0,07724 0,01285 0,11804 | 0,01176
Bulgir-roma (Zaharova és mtsai, 2001) 91 |0,91624]0,00490+ 0,0002 | * 0,01262 0,08211 0,069 0,12102 -0,00126 0,02352 0,05537 0,03207 0,04979 0,02557 0,01263 | 0,01008
Debreceni roma (Fiiredi és mtsai, 2004) 45 10,95253]0,49107+ 0,0016 | 0,12441+ 0,0011 | * 0,08413 0,1199 0,16622 -0,00262 0,01597 0,05349 0,03419 0,06492 -0,00712 0,07449|0,01558
Ibériai roma (Gusmao és mtsai, 2008) 126 | 0,90946 | 0,00000+ 0,0000 | 0,00000+ 0,0000 | 0,00005+ 0,0000 | * 0,06161 0,11675 0,05247 0,03285 0,01234 0,05044 0,03262 0,1212 0,08872 | 0,08383
Litvan roma (Gresham és mtsai, 2001) 20 [0,91053]0,00126+ 0,0001 | 0,01246+ 0,0004 | 0,00252+ 0,0002 | 0,01878+ 0,0004 | * 0,05365 0,07219 0,06901 0,0047 0,06285 0,04132 0,20597 0,02087 | 0,11157
?ﬁ Maceddén-roma (Pericic és mtsai, 2005b) 68 |0,86348]0,00000+ 0,0000 | 0,00000+ 0,0000 | 0,00000+ 0,0000 | 0,00000=+ 0,0000 | 0,05700+ 0,0007 | * 0,13346 0,10254 0,10737 0,11185 0,07342 0,25121 0,11348|0,17873
g Magyar roma (sajat) 107 0,91810,03456=+ 0,0005 | 0,46867+ 0,0015 | 0,49746= 0,0015 | 0,00003+ 0,0000 | 0,00818+ 0,0003 | 0,00000+ 0,0000 | * 0,01142 0,03477 0,02491 0,04466 -0,00172 0,02892 | 0,00455
§‘ Malajziai indiai (Chang és mtsai, 2007) 301 { 0,99076 ] 0,00005+ 0,0000 | 0,00294+ 0,0002 |0,06169+ 0,0007 | 0,00006+ 0,0000 | 0,00789+ 0,0003 | 0,00000+ 0,0000 | 0,02521+ 0,0005 | * 0,03642 0,0518 0,0599 0,00699 0,03629 | 0,02761
= Spanyol-roma (Gresham és mtsai, 2001) 27 10,92593]0,00573+ 0,0002 | 0,00958+ 0,0003 | 0,02027+ 0,0005 | 0,17249+ 0,0011 | 0,33276+ 0,0014 | 0,00280+ 0,0002 | 0,03422+ 0,0006 | 0,02662+ 0,0005 | * 0,03482 0,03063 0,11553 0,04701 | 0,05319
Szlovak-roma 1 (Nagy és mtsai, 2007) 62 | 0,9138]0,01200+0,0003 | 0,01270+ 0,0003 | 0,02356+ 0,0004 | 0,00048=+ 0,0001 | 0,02113=+0,0005 | 0,00015+0,0000 | 0,01721+ 0,0004 | 0,00017+ 0,0000 | 0,04593+ 0,0006 |* -0,00183 0,0757 0,07039 | 0,01377
Szlovak-roma 2 (Petrejcikova és mtsai,
2010) 200 0,91286 | 0,00002+ 0,0000 | 0,00003+ 0,0000 | 0,00015+ 0,0000 | 0,00015+ 0,0000 | 0,03957+ 0,0006 | 0,00002+ 0,0000 | 0,00002+ 0,0000 | 0,00000+ 0,0000 | 0,04219+ 0,0006 |0,49020+ 0,0015 | * 0,11303 0,0709|0,05111
Taktakozi roma (sajat) 19 {0,97661]0,21261+0,0013 | 0,11881+0,0010 | 0,51937+ 0,0015 | 0,00072+ 0,0001 | 0,00038+ 0,0001 | 0,00002+ 0,0000 | 0,42825+ 0,0016 | 0,26409+ 0,0014 | 0,00203+ 0,0001 | 0,01145+ 0,0003 | 0,00072+ 0,0001 | * 0,10048 | 0,01246
Tiszavasvari roma (sajat) 29 [0,77833]0,00106+ 0,0001 | 0,17180+ 0,0011 | 0,00540+ 0,0002 | 0,00116=+ 0,0001 | 0,18558+ 0,0011 | 0,00205+ 0,0001 | 0,04950+ 0,0007 | 0,02266= 0,0005 | 0,04667+ 0,0007 | 0,00686+ 0,0002 | 0,00193+0,0001 |0,00883+0,0003 | * 0,06665
Tokaji roma (sajat) 39 10,95682] 0,82654+ 0,0011 | 0,17213+ 0,0011 | 0,88071=+ 0,0010 | 0,00014+ 0,0000 | 0,00287+ 0,0002 | 0,00000+ 0,0000 |0,57338+ 0,0015 | 0,02267+ 0,0005 | 0,01988+ 0,0004 |0,14660=+ 0,0011 | 0,00243+ 0,0002 | 0,62585+ 0,0015 | 0,01173+0,0003 | *
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9.4. Roviditések jegyzéke

AMOVA Analysis of Molecular Variance

BOI Budapesti Orvosszakértdi Intézet
CODIS Combined DNA Index System

DNS Dezoxi-ribonukkleinsav

EMPOP EDNAP mtDNA Population Database
ESSOL European Standard STR Loci

HET Heterozigdcia

hTERT Human telomerase reverse transcriptase
HWE Hardy-Weinberg egyensuly

ISFG International Society of Forensic Genetics
ISZKI Igazsagiigyi Szakeértdi és Kutatod ntézetek
LR Likelihood Ratio

MDS Multidimensional Scaling

MEC Mean Exclusion Chance

MJ Median Joining

NRY Non Recombinating Region of Y

Ol0l Orszagos Igazsagiigyi Orvostani Intézet
PAR Pseudautosomal Region

PCR Polymerase Chain Reaction

PD Power of Discrimination

Pl Paternity Index

PIC Polymorphism Information Content

PM Probability of Match

RFLP Restriction Fragment Length Polymorphism
SNP Single Nucleotid Polymorphism

STR Short Tandem Repeat

VNTR Variable Number of Tandem Repeat
YHRD Y-STR Haplotype Reference database
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10. OSSZEFOGLALAS

Az X-kromoszomalis STR lokuszok gyakorlati alkalmazédsa torvényszéki vizsgdlatokban
allélgyakorisagi adatbazisok létrehozéasa és a populaciostatisztikai jellemzék meghatarozasa
nélkiil lehetetlen. Munkam célja volt, hogy a korabban létrehozott magyarorszdgi X-STR
adatbazist tovabbi négy lokusz adataival bdvitsem, hogy a hidnyos apasagi iigyeket
hatékonyabban lehessen megoldani. A magyar populéacid felméréséhez 165 n6 és 219 férfi X-
STR genotipizalasat végeztem el 4 1dkuszon (DXS10079, DXS10101, DXS10134,
DXS10135). Meghataroztam az allélgyakorisagi és haplotipusgyakorisagi értékeket,
kiszamitottam a populéciostatisztikai jellemzoket, a magyar populacio allélgyakorisagi adatait
Osszehasonlitottam a fellelheté nemzetkdzi allélgyakorisagi adatokkal. A munkdmban vizsgalt
négy, illetve a tovabbi nyolc vizsgalt, azaz Osszesen 12 X-STR 16kusz alkalmas
Magyarorszdgon az igazsagligyben rokonsagi ¢és személyazonositasi vizsgalatok
kivitelezésére.

A magyar populacios adatok eurdpai populacios adatokkal torténd Gsszehasonlitasanak célja
az volt, hogy meghatarozzuk a magyar és a finnugor nyelveket besz¢€ld, illetve a szomszédos
populaciok kozott fennallo genetikai kapcsolatokat. A magyar populaciohoz genetikai
tavolsagok és a filogenetikai fa alapjan legkozelebb a kornyezd (szlovén, romén, jugoszlav és
bulgar) illetve a norvég populaciok allnak, ami Osszhangban van azzal, hogy a magyar
populacid a kornyezd népekkel keveredhetett az elmult évszazadokban. A finnugor nyelveket
beszéld populaciok (finn, észt, lapp, cseremisz) a varttal ellentétben mind genetikai
tavolsagok mind a filogenetikai fan valo elhelyezkedés szempontjabol tavol estek a magyar
populacidtol, ami ellentmond a nyelvészeti tanulmanyoknak.

A roma populacios mintacsoportok vizsgalatanak célja az volt, hogy felmérjiilk a nem-roma
populaciokkal valo kapcsolatukat, illetve Osszehasonlitsuk Oket a feltételezett szarmazasi
helyiikon, Indidban ¢él6 populaciokkal és mas, kordbban tanulméanyozott eurdpai roma
populacidkkal. A romakban megtalalhatd haplocsoportok 4 {6 teriilethez kothetdk: indiai
(H1a-M82), kozel-keleti/nyugat-azsiai (J2a2-M67, J2*-M172 és E1blbla-M78), eurodpai (I11-
M253, 12a-P37.2) és kozép-azsiai/nyugat-eurazsiai (R1al-M198 és R1b1-P25). Ezeknek a
haplocsoportoknak a jelenléte a roma populaciokban magyarazhaté az Indiabol a Karpat-
medencébe tortnd vandorldsuk utvonaldnak tiikrében illetve mas populdciokkal vald
keveredéssel. Osszefoglalva elmondhato, hogy a felfedezéseink romak genetikai torténetének

koherens valtozatat tarjak elénk, ami nem mond ellent a torténelmi forrasoknak.
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11. SUMMARY

It is impossible to apply the X-chromosomal STR loci in forensic investigations without
establishing allele frequency databases and calculating the population statistical values. The
aim of my work was to increase the former Hungarian X-STR database with the data of 4 loci
to help the effective solution of deficiency paternity cases. For the characterisation of the
Hungarian population | genotyped 165 females and 219 males for 4 X-STR loci (DXS10079,
DXS10101, DXS10134, DXS10135) and determined the allele and haplotype frequencies for
the tightly linked locus duos. Then I calculated the population statistical values and compared
the allele frequency data of the Hungarian population with the published allele frequency data
of the other populations. The 4 loci investigated in the present study and further 8 loci (12 X-
STR loci together) are available to solve relationships and forensic cases in Hungary.

I compared the investigated Hungarian male population samples with other European
population data in order to determine the genetic relationships between the Hungarian and
neigbouring populations or other Finno-Ugric speaking populations. According to the genetic
distances and the phylogenetic tree the neighbouring (Slovenian, Romanian, Yugoslavian and
Bulgarian) and the Norwegian populations are genetically closest to the Hungarian population.
This finding is in consistence wtih the fact that the Hungarian population could have been
admixed with the neighbouring ones in the past centuries. The populations belonging to the
Finno-Ugric language family (Finnish, Saami, Estonian and Mari) were genetically the
furthest from the Hungarian population data. The phylogenetic tree also reflected this result
which contradicts the linguistic studies.

The aim of the study was to survey the relationships of Hungarian Romani population groups
to other Romani, Indian (possible place of origin) populations and formerly investigated
European populations as well. The haplogroups detected in the Romani populations can be
classified into 4 main geographic areas: Indian (H1a-M82), Near Eastern/West-Asian (J2a2-
M67, J2*-M172 and Elblbla-M78) European (11-M253 and 12a-P37.2) and Central-
Asian/West-Eurasian (R1a1-M198 and R1b1-P25). The presence of these haplogroups in the
Romani population samples can be interpreted in the mirror of their migration route from the
Indian subcontinent to the Carpathian Basin and their admixture with other populations. In
conclusion, it can be stated that these observations shed light on a coherent version of the
genetic history of the Roma people which is consistent with written sources.
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