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Öz: Bu çalışmada, Pazırık kültürünün örnek mezar alanı olan Ak-Alakha-1 höyüğü 1'den çıkarılan iki bireyin baba 

ve anne soylarıyla çağdaş ve antik eşleşmelerin coğrafi ve dilsel dağılımları araştırılmıştır. Her iki antik bireyde 

de gözlemlenen ortak baba ve anne haplotipleri kullanılarak bireyler, kapsamlı veri tabanı ve literatür taramaları 

yapılmış ve çoğunluğu Altay Dilleri konuşan çağdaş Avrasyalılar arasında çok sayıda tam eşleşme ortaya 

çıkmıştır. Şu anda iki Pazırık bireyine odaklanılmasına rağmen, Yakutistan'dan Türkiye'ye kadar uzanan geniş bir 

coğrafyada baba ve anne haplotip eşleşmelerinin keşfedilmesiyle eski göçlere nadide bir bakış elde edilmiştir. 

Orta Asya'daki bu tür İskit "donmuş mezarlarında" bulunan çok sayıda arkeolojik bulguya ek olarak, biriken 

arkeogenetik verilerin bu gizemli insanların antropolojisine ışık tutması beklenmektedir. 

Anahtar Kelimeler: Ak-Alakha. Antik DNA. İskit. Saka. Türk.  

 

Abstract: In this study, geographic and linguistic distributions of contemporary and ancient matches with the 

paternal and maternal lineages of two individuals exhumed from the exemplary Pazyryk culture burial site of Ak-

Alakha-1 mound 1 were investigated. Using the shared paternal and maternal haplotypes observed in both ancient 

individuals, extensive database and literature searches were conducted revealing numerous full matches among 

contemporary Eurasians, majority of whom speak Altaic Languages. Despite the current focus on the two Pazyryk 

individuals, a rare glimpse into the ancient migrations was gained through the discovery of paternal and maternal 

haplotype matches across an immense geography that spans from Yakutia to Turkey. In addition to a vast array 

of archaeological findings in such Scythian “frozen graves” across Central Asia, accumulating archaeogenetic 

data are expected to shed light on the anthropology of these otherwise mysterious people. 
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Giriş 

İskitler, M.Ö. 9. ve 1. yüzyıllar arasında yaşayan göçebe çobanlardı. Avrasya bozkırlarını 

kapsayan, Doğu Avrupa'daki Vistula Nehri'nden başlayarak Orta Asya'ya ve nihayet Kuzeybatı 

Çin'deki Tarım Havzası'na kadar uzanan geniş bir coğrafyada yaşadılar. Böyle bir mekansal ve 

zamansal genişlik, doğal olarak zamanın diğer birçok uygarlığıyla temasları gerektirmiştir; bu, 

Yunanlılar tarafından Skyth(ai), Persler tarafından Saka, Çinliler tarafından Sai, Asurlularda 

Asgus(ai) ve Urartularda İşkigulu gibi eski kayıtlarda İskitlere atfedilen farklı isimlerden de 

anlaşılmaktadır. (Kral ve Thompson 1907; Herodot 1920; Luckenbill 1927; Ercilasun 2008; 

Durmuş 2012) . 

Yalnızca dilsel açıdan bakıldığında, İskitlerle ilişkilendirilen etnonimlerin başlangıç olarak 

Eski Türkçe ve/veya Moğol kökenli olması muhtemeldir. Kısaca, Saka'nın eski Farsça 

terminolojisi, 'kıyı, sahil veya kenar' anlamına gelen Türkçe yaqa kelimesini anımsatmaktadır, 

elbette bu kelimenin y-'den s-'ye ses değişimi ile İra2nlaştırılmış bir versiyonudur. İlginç bir 

şekilde, Yakutların çağdaş Türk nüfusu da kendilerine Saka demektedir; bu da görünüşe göre 

genel Türk kelimesi olan yaqa'nın Yakutça karşılığıdır [y-'den s-'ye ses değişimi Yakut diline 

özgüdür ve onu diğer Türk dillerinden farklılaştıran özelliklerden biridir] (Kirişçioğlu 1994; 

Stachowski ve Menz 2006). Günümüzde en yaygın kullanıma sahip olan eski Yunan 

terminolojisi, eski Fars terminolojisine paralellik göstermektedir. Herodot'a göre Skythai ve 

Saka aynı halktı (Herodot 1920). İlginç bir şekilde, Yunanca çoğulluk işareti –ai 

kaldırıldığında, geriye kalan kısım olan Skyt(h), Eski Türkçe ve Moğolca çoğulluk işareti –t'yi 

muhafaza ediyor gibi görünüyor. Dolayısıyla Yunanca versiyon, orijinal Türk-Moğol Saqat 

veya Saqït'in Yunancalaştırılmış versiyonu olabilir (Ercilasun 2008). Yeri gelmişken, İskit boy 

isimleri Targutae, Skolot ve Paralat da -t sesiyle bitiyor ve bu nedenle Türk, Çiğil ve Barula 

Türk kabilelerin isimlerinin çoğul halleri Türküt, Sikülüt ve Barulat olarak yorumlanabilir. 

(Zeki Velidi Togan 1981). 

Antik İskitlerle ilişkilendirilen nüfus devamlılığı etrafındaki tartışma hala çözülmemiş bir 

tartışmadır. Minns, bir asırdan fazla bir süre önce şunu söylerken bundan daha haklı olamazdı: 

"Belki de antik dünyanın etnografyasına ilişkin hiçbir soru, İskitlerin akrabalıkları kadar 

tartışmalı değildir." (Minns 1913; Kristiansen 1998; Damgaard ve diğerleri 2018). Aslına 

bakılırsa İskitler için birkaç farklı etnik yakınlık öne sürülmüştü; örneğin İran, Ural-Altay 

(proto-Türk) ve Slavca bunların en belirgin ve kalıcı olanlarıydı (Denis 1990; Mallory ve 
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Adams 1997; Findley 2004; Beckwith 2009; Cynarski 2018). Antik İskitlerin etnik kökenlerine 

ilişkin en ikna edici öneri, "Onların belirli bir halk olmadığı", bunun yerine "tarihte çeşitli 

zamanlarda ve hiçbirini asıl vatanları olmadığı birçok yerde anılan" türlü etnik kökenlerden 

oluşan bir topluluk olduğu ihtimalidir (Kristiansen 1998). 

İskit kültürel mirası, Avrasya Bozkırı'ndaki çok sayıda kurgan gömütünde ele geçenler gibi, 

geride bırakılan muazzam bir dizi eserin mirasından anlaşılmaktadır. En azından arkeolojik 

bağlamda, İskit ve İskit terimleri, özel silahların, at takımlarının ve elbette "hayvan tarzı" sanat 

eserlerinin varlığı gibi İskit-Sibirya kültürüyle ilişkilendirilen atlı göçebe özelliklerinin daha 

geniş bir gösterimini ima etmek için belirli bir dilsel veya etnik çağrışım olmaksızın birbirinin 

yerine kullanılmaktadır (Davis-Kimball 1995; Di Cosimo 1999).  Bunlar arasında en dikkate 

değer olanı "hayvan üslubu "dur ve görünüşe göre gelişimi insan uygarlığındaki iki önemli 

ilerici adımdan etkilenmiştir: metal işlemenin ortaya çıkışı ve hayvancılıktaki ilerleme. İskit 

döneminde "hayvan üslubu" at dişlileri, takılar, silahlar, aynalar, kulplu şarap testileri, 

fincanlar, vazolar, coplar, kaliptralar, aplikeler, kalkanlar, onurluklar, saraçlar, kemerler vb. 

gibi gündelik nesnelerin süslenmesinde kullanılan ayrılmaz bir sanat formu haline gelmişti. 

Dahası, görünen o ki pankartlarda sembol olarak da kullanılıyordu (Roux 1997). 

Başlangıçta Karadeniz'in hemen üzerinde yer alan Pontus-Hazar Bozkırı'nın İskit kültürünün 

kalbi olduğu düşünülürken, daha yakın tarihli bir hipotez Orta Asya'yı daha olası bir köken 

olarak öne sürmüştür (Bashilov ve Yablonsky 2000; Yablonsky 2000). Orta Asya kökenine dair 

en güçlü destek, Güney Sibirya'dan Tuva'daki en eski İskit kurganının keşfinden 

kaynaklanmaktadır (Grjaznov 1984). "Hayvan tarzı" sanatsal geleneklerin potansiyel Asya 

kökenleri de bu kültürün Orta/Doğu Asya kökenine daha fazla destek sağlamaktadır (Bashilov 

ve Yablonsky 2000). Neyse ki, Sibirya'daki sürekli donmuş toprakla ilişkili özel çevresel 

koşullar, MÖ 6. ve 3. yüzyıllar arasına tarihlenen "donmuş mezar" gömülerinin bir parçası 

olarak yüksek düzeyde korunmuş İskit insan kalıntılarının ve ilgili organik eserlerin 

kurtarılması için eşsiz bir fırsat sağladı. Pazırık kültürüyle ilişkili olanlar gibi İskit mezarları 

Altay Dağları, günümüz Kazakistan'ı ve Moğolistan'ında çok sayıda yerde bulunmuştur. Bu 

eşsiz arkeolojik bulguların yanı sıra, giderek artan miktardaki antropolojik ve arkeogenetik 

veriler, İskitler için batı ve doğu Avrasya etkilerini içeren karışık bir genetik ve kültürel 

karaktere işaret etmektedir (Alekseev 1986; Voevoda ve diğerleri 1998; Voevoda ve diğerleri 

2000; Clisson ve diğerleri 2002; Chikisheva 2003; Lalueza-Fox ve diğerleri 2004; Ricaut ve 

diğerleri 2004a; Ricaut ve diğerleri 2004b; Pilipenko ve diğerleri 2010; Pilipenko ve diğerleri 
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2015; Gubina ve diğerleri 2016; Juras ve diğerleri 2017; Movsesian ve Bakholdina 2017; 

Damgaard ve diğerleri 2018). 

Altay Cumhuriyeti'ndeki Ukok Platosu'ndaki Ak-Alakha-1 bölgesindeki örnek höyük 1 ile 

ilişkili arkeogenetik araştırmalar mevcut çalışmanın özellikle ilgisini çekmektedir (Polosmak 

1994a; Pilipenko ve diğerleri 2015). Bu tipik Pazırık “donmuş mezarı” günümüzden yaklaşık 

2268±39 yıl öncesine tarihlendirilmiştir (Bln-4977) (Gersdorff and Parzinger 2000). İlk 

antropolojik bulgular, her ikisinin de Pazırık seçkinleri arasında muhtemelen yüksek bir sosyal 

statüye sahip olduğu, "orta yaşlı Avrupalı tipte bir erkek" ve "Avrupa tipi genç bir kadın"dan 

oluşan, bozulmamış ikili bir defin işleminin gerçekleştiğini öne sürüyordu (Polosmak 1994a). 

Buna karşılık, son arkeogenetik araştırmalar biraz çelişkili sonuçlar ortaya çıkardı; çünkü hem 

amelogenin geni hem de Y kromozomu kısa tandem tekrarı (Y-STR) lokusları üzerinde yapılan 

analizler, her iki İskit'in de aslında erkek olduğunu ve tipik olarak doğu Avrasyalılar ile 

ilişkilendirilen baba ve anne soylarına sahip olduğunu açıkça ortaya koydu (Pilipenko ve 

diğerleri 2015). Mitokondriyal, otozomal ve Y kromozomal DNA tiplendirme sistemlerinin 

kullanımı sayesinde, yalnızca iki antik İskit arasındaki potansiyel ilişkileri araştırmak değil, 

aynı zamanda onların baba ve anne soyları hakkında ilk filogenetik ve filocoğrafik bilgileri 

toplamak da mümkün oldu (Pilipenko ve diğerleri 2015). Arkeogenetik veriler ayrıca iki antik 

İskit'in (a) aynı mitokondriyal hiperdeğişken bölge 1 (HVR1) profiline sahip olduğunu, 

dolayısıyla her ikisinin de ortak/yakın akraba bir anne soyuna sahip olduğunu, (b) muhtemelen 

aynı veya yakın akraba bir baba soyuna sahip olduğunu, çünkü her iki birey için de verilerin 

mevcut olduğu 12 lokusta tam bir eşleşme olduğunu, ancak (c) altı otozomal STR lokusundan 

üçündeki dışlamalar nedeniyle birinci derece akrabalık olmadığını tespit etmeye yardımcı oldu. 

Daha sonra başka yerlerde de doğrulanan ortak mitokondriyal HVR1 profili, Ak-Alakha-5, Ala-

Gail-2 ve Berel'in yanı sıra çağdaş Altaylılarınki gibi diğer mezar alanlarındaki Pazırık halkının 

gen havuzunda sıklıkla gözlemlenen doğu Avrasya haplogrubu C'ye (C4a1+16129) karşılık 

geliyordu (Derenko ve diğerleri 2003; Derenko ve diğerleri 2007; Gubina ve diğerleri 2013; 

Pilipenko ve diğerleri 2015; Unterlander ve diğerleri 2017). Mevcut Y-STR verilerine göre, iki 

Ak-Alakha-1 İskit, ilk olarak güneydoğu Asya'da ortaya çıkan ve daha sonra güney Sibirya'ya 

yayılan in silico haplogrubu N atamasına sahipti (Rootsi ve diğerleri 2007; Pilipenko ve 

diğerleri 2015). 

 

Amaçlar 

Mevcut çalışma, örnek Ak-Alakha-1 kurganından iki İskitte gözlemlenen anne ve baba 

soylarının antik ve çağdaş eşleşmelerinin ve yakın genetik varyantlarının coğrafi dağılımlarını 



Korkmaz, S.B.                                                                           184 

araştırmayı amaçlamaktadır. Ayrıca, her iki haplotip türünün çağdaş eşleşmelerini dilbilimsel 

bir bağlamda sunmak için çaba gösterilmiştir. 

 

Yöntem 

Pazırık kültür popülasyonunun potansiyel anasoylu ve babasoylu genetik sürekliliği, Ak-

Alakha-1 Pazırık mezar alanından çıkarılan iki kişiye ilişkin halihazırda mevcut arkeogenetik 

verilere dayanarak araştırıldı (Pilipenko ve diğerleri 2015). Ak-Alakha-1'deki iki İskitte 

gözlemlenen Y-STR haplotipleri ile eşleşen ya da sadece birkaç alel varyasyonu olan Y 

kromozomu STR Haplotip Referans Veritabanı (YHRD), Moskova Tıbbi Genetik Araştırma 

Merkezi İnsan Popülasyonu Genetiği Laboratuvarı Y-Arama Yardımcı Programı ve literatürde 

yapılan aramalarla derlenmiştir (Willuweit ve Roewer 2015; Chukhryaeva ve diğerleri 2016). 

Y kromozomal SNP tabanlı haplogrup atamalarının mevcut olmadığı durumlarda, yerine Whit 

Athey haplogrup atama algoritmasının çevrimiçi 21 haplogrup atama algoritması kullanıldı 

(Athey 2006). Medyan birleştirme ağı (M-JN) analizi 17 lokus (DYS456, DYS389I, DYS390, 

DYS389II, DYS458, DYS19, DYS385a/b, DYS393, DYS391, DYS439, DYS635, DYS392, 

Y-GATA-H4, DYS437, DYS438 ve DYS448) literatürden derlenen ve daha önce açıklandığı 

gibi Network v.5.0.0.0 yazılımı kullanılarak derlenen Y-STR veri kümesi ile gerçekleştirildi 

(Bandelt ve diğerleri 1999; Gurkan ve diğerleri 2017). İki eski İskit'te gözlemlenenlerle eşleşen 

mtDNA (HVR1, 16024-16365) haplotipleri, EMPOP veri tabanında ve literatürde yapılan 

aramalar yoluyla derlendi (Parson ve Dur 2007). PZ1 mtDNA HVR1 haplotipinin tek bir eksik 

veya ek mutasyona sahip yakın varyantları da yalnızca ilgili arkeogenetik çalışmalardan da olsa 

derlendi. 

 

Sonuç 

Ak-Alakha-1 Y-STR haplotipi (PZ1) ile 17 lokuslu tam eşleşme aramaları, Avrasya 

coğrafyasındaki çağdaş popülasyonlar arasında aşağıdakilere ait olan bu tür 15 haplotipi ortaya 

çıkardı: (a) Türkiye, Afganistan ve Rusya'dan Türkçe konuşan 10 birey (beş Türk, üç Türkmen, 

bir Tatar ve bir Özbek), (b) Çin'deki Müslüman Hui ve Donşian azınlıklarından üç birey, (c) 

Afganistan'dan bir Tacik birey ve (d) Rusya'dan etnik kökeni belirtilmemiş bir birey (Tablo a1).   

Bilhassa, PZ1 Y-STR haplotipi ile başka bir antik DNA örneği arasındaki tek eşleşme, sadece 

12 lokusta 
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ortak olmasına rağmen, MS 15. yüzyıl Yakut bireyine aitti (Crubezy ve diğerleri 2010). Ayrıca, 

çeşitli Avrasya etnik kökenlerinden çağdaş popülasyonlarda, her biri 17-loci PZ1 Y-STR 

haplotipinden yalnızca birkaç alelik tekrar farklılığına sahip 75 yakın eşleşme daha vardı (Tablo 

1a). Ak-Alakha-1 mtDNA haplotipi (PZ1) ile tam mtDNA HVR1 eşleşmesi için yapılan benzer 

araştırmalar, çağdaş Avrasya popülasyonları arasında bu tür 145 haplotipin yanı sıra eski 

kültürler arasında 15 haplotip ortaya çıkardı (Tablo 1b). Çağdaş popülasyonlar arasında PZ1 

mtDNA haplotipinin yakın varyantları Tablo 1b'de listelenemeyecek kadar fazlayken, eski 

popülasyonlar arasında 18 yakın varyant dahil edildi. 

Şekil 1, Ak-Alakha-1'den (PZ1) 17 lokuslu Y-STR ve/veya mtDNA HVR1 haplotipi ile çağdaş 

ve antik popülasyonlardan gelenler arasındaki kesin eşleşmelerin coğrafi dağılımlarını gösteren 

grafiksel bir gösterimdir. Kayda değer gözlemler arasında şunlar yer almaktadır: (a) PZ1 

mtDNA haplotipi ile diğer eski kültürlerden gelenler arasındaki eşleşmeler zahiren Altay 

dağları ve daha doğu ile sınırlıdır, ancak bu tür sonuçlar şu anda mevcut olan arkeogenetik veri 

miktarındaki sınırlamalar göz önüne alındığında biraz taraflı olabilir, (b) PZ1 mtDNA haplotipi 

ile çağdaş popülasyonlardan gelenler arasındaki eşleşmeler daha yaygındır ve büyük ölçüde 

kuzeydoğu Sibirya'daki Yakutistan'dan Orta Asya ve Kafkasya üzerinden Küçük Asya'ya 

uzanan diyagonal bir eksen boyunca yoğunlaşmıştır; Bu eksenden daha uzakta olduğu görülen 

eşleşmeler yine de ana eksen boyunca yer alan etnik gruplarla ilişkilidir (örneğin, Türk, Moğol, 

Tunguz ve Ural) (c) PZ1 17-loci Y-STR haplotipi ile çağdaş popülasyonlardan gelenler 

arasındaki eşleşmeler daha dar bir dağılıma sahiptir ve çoğunlukla Afganistan, Rusya ve 

Türkiye'deki Türk popülasyonlarıyla sınırlıdır, ancak Çin'deki Müslüman azınlıklardan da üç 

kişi bulunmaktadır. Türkiye, en azından aynı etnik grupta, yani Türklerde, hem PZ1 17-loci Y-

STR hem de mtDNA HVR1 haplotipleri ile tam eşleşmelerin gözlemlendiği tek ülkedir. 

Tablo 2, PZ1 Y-STR (17-loci) ve mtDNA (HVR1) haplotipleri ile çağdaş ve antik 

popülasyonlarınkiler arasındaki eşleşmelerin, her örneğin ilişkili olduğu bilinen dil ailelerine 

göre düzenlenmiş bir özetini sağlar. Çağdaş popülasyonlar arasında 17-loci Y-STR 

eşleşmelerinin çoğunluğu (%66,7) Türkçe konuşan etnik gruplardan gelirken, geri kalanı Hint-

Avrupa (%13,3), Moğol (%6,7) ve Çin-Tibet dil aileleriyle (%13,3) ilişkili etnik gruplar 

arasında dağılmıştır. Aynı eğilim, PZ1 17-loci Y-STR haplotipinin yakın alel varyantları için 

de devam etmekte olup, çağdaş popülasyonlar arasında her bir etnik kökenle ilişkili dil 

ailelerinin dağılımı aşağıdaki gibidir: Türk (%34,6), Moğol (%28), Tunguz (%1,3), Ural (%20), 

Hint-Avrupa (%10,7) ve Çin-Tibet (%5,3). Özellikle, daha büyük Altay dilleriyle ilişkili etnik 

kökenlerden gelen örnekler aile de yüzde 63,9'luk bir paya sahiptir. Çağdaş popülasyonlar 

arasında PZ1 mtDNA HVR1 haplotipi ile toplam 145 tam eşleşme ve ilişkili etnik grupların dil 
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ailelerine göre aşağıdaki frekanslar gözlenmiştir: Türk (%45,5), Moğol (%15,2), Tunguz 

(%16,6), Kore (%0,7), Ural (%9), Hint-Avrupa (%9,7), Kafkas (%1,4), Çin-Tibet (%1,4) ve 

Afro-Asya (%0,7). Daha geniş Altay dil ailesiyle ilişkili etnik kökenlerden gelen örneklerin 

yüzde 77,9 ile büyük çoğunluğu oluşturduğu tespit edilmiştir. Ayrıca PZ1 mtDNA haplotipi ile 

eski kültürlerden gelenler arasında aşağıdaki dağılımla 15 tam eşleşme bulunmuştur: Pazırık 

(%20), Taştık (%6,7), Xiongnu (%13,3), Jinggouzi (%13,3) ve Yakut (%46,7). Son olarak, PZ1 

mtDNA haplotipinin 18 yakın varyantı da aşağıdaki dağılımla eski kültürlerden gelen örnekler 

arasında gözlemlenmiştir: Pazırık (%22,2), Zevakino-Çilikta (%5,6), Xiongnu (%22,2), 

Jinggouzi (%5,6) ve Yakut (%44,4). 

Şekil 2, PZ1 17 lokuslu Y-STR haplotipi ile çağdaş popülasyonlardan gelenler arasındaki 

eşleşmeler ve yakın alelik varyantlar için M-JN'yi göstermektedir. Tüm ağ boyunca Altay dil 

ailesiyle ilişkili örneklerin yine açık bir baskınlığı söz konusudur. PZ1/1/30/41/53, 15/37/46, 

8/44 ve 24/50 haplotipik ata düğümleri etrafında, Altay dilleriyle ilişkili etnik kökenlerin her 

durumda mevcut olduğu ve genellikle çoğunluğu oluşturduğu dört büyük yıldız benzeri soy 

kümesi vardır. Şekil 3,  
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PZ1 mtDNA HVR1 haplotipi etrafında, çeşitli arkeogenetik araştırmalardan elde edilen tam ve 

çok yakın varyantları içeren bir filogenetik ağı göstermektedir. Tüm ağda PZ1 haplotipi en sık 

görülen haplotiptir (17 haplotip) ve bu durum Jingoizm, Tachhytk, Xiongnu ve Yakut 

kültürlerinin yanı sıra diğer Pazırık yerleşimlerinden elde edilen kalıntılarda da görülmektedir. 
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İkinci en sık görülen varyant (sekiz haplotip) 16093C'nin sadece eksik bir mutasyonunu içeren 

varyanttır ve Jingoizm, Xiongnu, Yakut ve Pazırık kültürlerine ait kalıntılarda görülmektedir. 

Tüm filogenetik ağdaki en eski haplotip Zevakino-Chilikta kültüründekine karşılık gelir ve 

16129A mutasyonunun yokluğuyla PZ1'den ayrılır. 

 

Bulgular 

Yakın zamanda yapılan büyük ölçekli bir arkeogenetik çalışma, Avrasya Bozkırının dört bir 

yanından farklı İskit popülasyonlarının yalnızca farklı kültürel gelenekleri değil, aynı zamanda 

güçlü genetik bağlantıları da paylaştığını ortaya koymuştur. (Unterlander ve diğerleri 2017). Bu 

durum en iyi şekilde eski İskit nüfusları arasında önemli miktarda gen akışının varlığıyla 

açıklanabilir ki bu da zaten bilinen göçebe/yarı göçebe pastoralist yaşam tarzlarıyla tutarlı 

olacaktır. Antik mitokondriyal DNA çalışmaları sayesinde, Altay Dağları'nın Demir Çağı'nın 

başlangıcına kadar doğu ve batı Avrasya popülasyonlarının genetik karışımı için coğrafi bir 

engel teşkil ettiği de daha önce gösterilmişti (Calafell ve diğerleri 1996; Comas ve diğerleri 

1998). Demir Çağı'nın başlangıcı, Doğu Avrupa'daki Pontus-Hazar Bozkırı'ndan doğuya doğru 

nüfus genişlemesi ve Doğu Avrasya nüfusunun batıya doğru genişlemesiyle aynı döneme denk 

gelmektedir. Gerçekten de, Avrasya Bozkırının doğu ve batı bölgelerinden gelen Demir Çağı 

göçebe örneklerine ilişkin arkeogenetik veriler, eski İskitlerin genetik bileşiminin Geç Bakır 

Çağı/Erken Tunç Çağı Yamna kültürü ile Doğu Asya/Kuzey Sibirya unsurlarının bir karışımı 

olabileceğini düşündürmektedir (Unterlander ve diğerleri 2017). Her bir eski İskit grubunun 

aynı bölgedeki çağdaş popülasyonlarla daha yakın genetik bağlantılar taşıdığı da tespit 

edilmiştir; bu da iki bin yıldan fazla bir süre boyunca önemli bir popülasyon sürekliliğine işaret 

etmektedir. Örneğin, antik Pazırık halkının sadece çağdaş Altaylılar ve yakınlarındaki 

popülasyonlarla değil, aynı bölgedeki Demir Çağı öncesi popülasyonlarla da benzer bir mtDNA 

gen havuzunu paylaştığı bulunmuştur (Gonzalez-Ruiz ve diğerleri 2012). Bir zamanlar gelişen 

Pazırık kültürünün çöküşünün olası bir nedeni, MÖ 2. ve MS 1. yüzyıllar arasında Orta Asya'da 

ilk göçebe imparatorluğun kurulmasıyla anılan Xiongnu halkının yayılmasına bağlanabilir. 

Pazırık ve Xiongnu kültürleri arasındaki temasların izleri, hem Ak-Alakha-1 mtDNA 

haplotipinin hem de diğer Pazırık halklarında gözlemlenen yakın varyantının (16093C 

mutasyonu eksik) Moğolistan'daki Egyin Gol Vadisi ve Buryatya'daki baykal Bölgesi'nden eski 

Xiongnu halkı tarafından paylaşıldığının gösterildiği mevcut çalışmada bile birçok açıdan zaten 

belirgindir (Şekil 2). Xiongnuların aynı bölgeden sonraki Moğol ve Türk yayılmalarıyla genetik 

ve kültürel olarak bağlantılı olduğu düşünülmektedir; bu da bu iki etnik kökenle ilişkili çağdaş 

popülasyonlar arasında hem Ak-Alakha-1 mtDNA hem de Y-STR haplotiplerinin 
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paylaşılmasını daha iyi açıklamaya yardımcı olabilir (Pilipenko ve diğerleri 2018). Başka bir 

deyişle, İskitlerden Xiongnu'ya ve oradan da Türk halklarına doğru belirgin bir nüfus sürekliliği 

vardır, çünkü muhtemelen ilk ikisi zaten proto-Türk unsurlar taşıyordu. Pazırık kültürünün 

çöküşünün ardından topluluğun tüm üyeleri ortadan kaybolmadı, ancak bazıları görünüşe göre 

hem baba hem de anne soyu açısından çağdaş Altaylılar ve yakınlardaki diğer popülasyonlarla 

genetik bir sürekliliğin temelini oluşturdu (Dulik ve diğerleri 2012; Gonzalez-Ruiz ve diğerleri 

2012).  

Şekil 1'de gösterildiği gibi, Ak-Alakha-1 kurgan alanındaki iki İskit'e ait hem baba hem de anne 

soyları, neredeyse tüm Avrasya coğrafyasında ve iki buçuk bin yıl boyunca üreme başarısının 

açık işaretlerini sergilemektedir. Mevcut çalışmadan elde edilen sonuçlarla uyumlu olarak, 

doğu İskit soylarının çağdaş popülasyonlar arasında daha yaygın bir dağılıma sahip olduğu ve 

ilginç bir şekilde neredeyse sadece Avrasya coğrafyasının önemli bir kısmına yayılmış olan 

Türkçe konuşan popülasyonlar arasında olduğu gösterilmiştir (Unterlander ve diğerleri 2017). 

Ak-Alakha-1 alanından iki antik İskit ile Anadolu'daki çağdaş nüfusun hem anne hem de baba 

soylarında nispeten yüksek düzeyde eşleşme gözlenmesi de dikkat çekicidir (Tablo 1a ve b, 

Şekil 1). Bu durum, Y Kromozomal haplogrup N ve mtDNA haplogrup C'nin günümüzde hem 

çağdaş hem de eski doğu Avrasya popülasyonlarında en yüksek frekanslarda görülmesine 

rağmen geçerlidir. Pazırık kültürü örneğinde olduğu gibi, orijinal Anadolu genetik stokunun 

genel bir nüfus sürekliliğinin yanı sıra, Türkiye'den çağdaş popülasyonlarda doğu ve batı baba 

ve anne soylarının genetik karışımına dair bol miktarda kanıt bulunmaktadır (Cinnioğlu et al 

2004; Serin ve diğerleri 2016). Örneğin, Y-kromozomal haplogrup N'nin (birleşik N* ve N3a) 

genel sıklığı tüm ülke genelinde sadece yüzde dört olarak kaydedilirken, N*'nin bu N soylarının 

yüzde yetmiş beşini oluşturduğu tespit edilmiştir (Cinnioğlu ve diğerleri 2004). Bununla 

birlikte, N*'in tek başına Türkiye'de Doğu Karadeniz Bölgesi'nde yüzde yediye varan bir orana 

sahip olduğu, N*/N3a birleşik frekansının ise İç Anadolu ve Ege Bölgelerinde sırasıyla yüzde 

altı ve yüzde on olduğu görülmüştür (Cinnioğlu ve diğerleri 2004). Bu arada, tüm ülkeden elde 

edilen mtDNA verileri hala nispeten sınırlı olsa da, mtDNA haplogrup C (C4 ve 

C4a1+16129A), haplogrup C4'ün yüzde bir ve C4a1+16129A'nın sırasıyla yüzde üç olduğu 

Güney ve Güneydoğu Anadolu'daki çağdaş popülasyonlar arasında da yüzde dört sıklıkta 

gözlenmiştir (Serin ve diğerleri 2016). Ak-Alakha-1 mtDNA ve Y-STR haplotiplerinin çağdaş 

Anadolu popülasyonlarındaki önemli varlığı iki önemli tarihsel olaya bağlanabilir: (a) MÖ 7. 

yüzyıl civarında İskitlerin Anadolu'yu istila etmesi ve Aras veya Araxes Nehri yakınlarında 

yaklaşık 30 yıl boyunca yerleşmesi (Herodotus 1920) ve (b) eski doğu İskitleri ile proto-Türk 

boyları arasında güçlü bir genetik süreklilik olduğuna dair giderek artan destek göz önünde 
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bulundurulduğunda, MS 11. yüzyıldan itibaren Orta Asya Türklerinin Anadolu'ya göç etmesi 

daha olasıdır (Unterlander ve diğerleri 2017). Güney Sibirya kültürlerinden (örneğin, Xiongnu 

ve Kurgan kültürleri, vb.) gelen eski Y-STR ve/veya mtDNA haplotiplerinin günümüz Anadolu 

popülasyonlarında tespit edilmesinin daha önce görülmemiş bir durum olmadığı ve tipik olarak 

Doğu Avrasya popülasyonlarıyla ilişkilendirilenlerle sınırlı olmadığı da vurgulanmalıdır (yani, 

Y-kromozomal haplogrup R1a1 ve mtDNA haplogrupları U4 ve T1 de her iki popülasyon 

arasında paylaşılmaktadır) (Keyser-Tracqui ve diğerleri 2003; Keyser ve diğerleri 

2009;Pilioenko et al 2018). İskit kültürünün çöküşüyle basitçe yok olmak yerine, "hayvan 

üslubu" çeşitli Türk halklarının etnik geleneklerinde olduğu gibi çok daha geniş bir coğrafi 

alanda gelişmiştir. Çok sayıda örnek arasında, Kök-Türk kraliyet ailesinin nişanlarında geyik 

ve geyik boynuzlarıyla iliştirilen ve her zaman popüler olan İskit sembolizminin yeniden ortaya 

çıkması ve ilgili döneme ait çok sayıda başka eserdeki süsleme motifleri yer almaktadır 

(Çoruhlu 2014).  

Kuzeydoğu Sibirya'ya kadar uzanan Yakutlar veya Sakalar gibi diğer Türk halkları arasında 

İskit etkisinin izleri daha önce de öne sürülmüştür, ancak bu öneriler hala tartışmalıdır (Gogolev 

1993; Savinov 2010). Son arkeogenetik veriler, özellikle Pazırık kültürü açısından çağdaş 

Yakutlar ve eski İskitler arasındaki bağlantıyı destekliyor gibi görünmektedir, çünkü mevcut 

model, otokton Altaylıların demografik genişlemesinin Orta Asya'daki genetik karışım ve 

çeşitliliği açıklamasının daha muhtemel olduğunu öne sürmektedir (Voivod ve diğerleri 2003; 

Gonzalez-Ruiz ve diğerleri 2012). Çağdaş Sakalar üzerine yapılan popülasyon genetiği 

çalışmaları, (a) hem geleneksel olarak Tunguzca konuşan ren geyiği çobanları ve avcı-

toplayıcılar olan Evenkler gibi otokton Kuzeydoğu Sibirya popülasyonları hem de yarı göçebe 

at ve sığır yetiştiriciliğine dayalı geleneksel bir ekonomiye sahip olan Güney Sibirya Türkçesi 

konuşan Tuvalar ile yakın akrabalıklar içeren oldukça heterojen anne soylarına sahip 

olduklarını (Pakendorf ve diğerleri 2003; Puzyrev ve diğerleri 2003) ve (b) Baykal Gölü 

bölgesindekilere yakınlığı olan, muhtemelen nüfus darboğazından veya kurucu etkisinden 

dolayı, hem coğrafi hem de kronolojik olarak oldukça homojen baba soyu olduğunu 

göstermiştir (Pakendorf ve diğerleri 2006; Cruzbey ve diğerleri 2010). Tablo 1b ve Şekil 1'den 

açıkça görülebileceği gibi, Ak-Alakha-1 mtDNA haplotipi ve yakın varyantları eski ve çağdaş 

Yakutlar arasında bol miktarda bulunmaktadır. Ayrıca, Ak-Alakha-1'in Y-STR haplotipi ile MS 

15. yüzyıldan kalma antik bir Yakut arasında sadece mevcut 12 ortak lokusta tam bir eşleşme 

gözlemlenmiştir; bu da Ak-Alakha-1 haplotipi ile başka bir yerden gelen antik bir bireyin 

haplotipi arasında şimdiye kadarki tek eşleşmeyi oluşturmaktadır. Ayrıca, Ak-Alakha-1'deki 

her iki eski İskit'in keçe şapkalarındaki süslü kenar desenlerine çeşitli Yakut eserlerinde de 
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sıklıkla rastlandığı eklenebilir (Neustroev 1994; Polosmak 1994b; Neustroev 2010). Dahası, 

Pazırık arkeolojik malzemelerinin çağdaş Sibirya eserleriyle daha yakından karşılaştırmalı 

analizleri, yalnızca Yakutlara ait olanların Pazırık kültürününkilerle alışılmadık derecede 

benzer ve hatta aynı desenlere sahip olduğunu göstermektedir (Johansen 2008). 

Hem Hint-Avrupa hem de Doğu Asya soylarını içeren karışık bir genetik karaktere sahip 

oldukları bilinen Yakutlar ve Pazırık halkı arasındaki potansiyel bağlantılar, Yakut ve Sanskrit 

dilleri arasında daha önce öne sürülen dilsel bağlar üzerindeki gizlilik perdesinin kaldırılmasına 

da yardımcı olabilir (Sidorov 1997). Yakutlar ve Hint-Avrupalılar arasında, karışmış İskit 

ataları aracılığıyla böyle dolaylı bir bağlantı, çağdaş Yakutlar arasında açıklanamayan yüksek 

HLA-A1, B17 genotipi sıklığına ışık tutabilir (Fefelova 1990). Majör histo-uyumluluk 

kompleksi HLAB17 genotipi, ankilozan spondilit (AS) veya Bekhterev hastalığına yatkınlıkla 

ilişkilidir; bu hastalık Hint-İranlılar arasında en yüksek sıklıkta görülürken Moğollarda 

neredeyse hiç görülmez. Yakutlar arasında HLA-B17 geni ve AS, modern Yakutistan'daki diğer 

etnik gruplardan daha yaygındır. Yakut hastalar arasında, non-steroid anti-inflamatuar ilaçların 

neden olduğu gastroduodenal erozif ve ülseratif lezyonlara AS ile birlikte yerli olmayan 

popülasyonlara (örneğin Ruslara) kıyasla beş kat daha sık rastlanmaktadır (Fedotov 2011). 

İlginç bir şekilde Ak-Alakha-1 kurgan 1'deki yaşlı bireye de AS teşhisi konuldu (Polosmak 

2001; Chikisheva 2003). 

MÖ 2. yüzyılda Altay bölgesindeki agresif Xiongnu yayılmasına yanıt olarak, Pazırık 

kültürünün bazı üyeleri kuzeye doğru ilerlemeye başlamış ve sonunda MS 1. yüzyılın başında 

Vilyuy Nehri'ne ulaşmış olabilir. Özellikle, Ak-Alakha-1 höyük 1 kurganından sadece iki 

mtDNA ve Y-STR haplotipi dikkate alındığında bile, Khantlar, Mansiler ve Nganasanlar gibi 

Ural halkları, Yukaghirler ve Çuvantsiler gibi Paleo-Sibirya halkları ve Pazırık halkı arasında 

açık bir nüfus sürekliliği vardır (Tablo 1a, b, Tablo 2, Şekil 1). Bu kavramlar aynı zamanda 

demir metalurjisi ile ilgili teknolojilerin Vilyuy Vadisi'ne MS 1. yüzyılda ilk (proto)Türkçe 

konuşan öncüler tarafından getirildiğini öne süren ünlü Yakut etnograf Ksenofontov ile de 

uyumludur (Ksenofontov 1992). Yakut etnogenezi muhtemelen iki ana aşamadan oluşmuştur: 

Birincisi, Pazırık kültüründe olduğu gibi Güney Sibirya kökenli İskit-Sibirya kültürünün 

gelmesiyle oluşan proto-Türk dönemi, ikincisi ise gerçek Türk dönemi. 

 

 

Sonuç 

Derinlemesine bir vaka çalışmasının parçası olarak, Ak-Alakha-1 höyük 1 kurganından iki 

Pazırık bireyinin baba ve anne soylarıyla eşleşmeler için çevrimiçi veri tabanlarında ve 



Uluslararası İdil - Ural ve Türkistan Araştırmaları Dergisi                                                      201 

 

literatürde kapsamlı aramalar yapılmış ve bu da Avrasya coğrafyasındaki bazı eski göçlerin 

daha net bir resmini ortaya çıkarmaya yardımcı olmuştur. İki antik İskit'e ait arkeogenetik 

veriler, genel olarak yüksek oranda karışmış İskit popülasyonları bir yana, kesinlikle tüm 

Pazırık Kültürü'nü temsil edemezken, çağdaş insanın hayal gücünü ele geçirmiş gibi görünen 

bir Pazırık Kurganından iki bireyin genetik sürekliliğine nadiren de olsa bir göz atmak mümkün 

olmuştur. Mevcut çalışmanın en önemli kısıtlamalarından biri, giderek artan miktarda 

arkeogenetik verinin mevcut olmasına rağmen, Avrasya coğrafyasındaki tüm ilgili antik 

kültürler ve çağdaş popülasyonlar hakkında hala eşit olmayan veri kapsamı olduğu gerçeğidir. 

 

Öneriler 

Mevcut araştırma, İskit popülasyonunun potansiyel sürekliliğine dair daha güvenilir sonuçlara 

varılabilmesi için hem mekânsal hem de coğrafi olarak temsili daha fazla popülasyon genetiği 

verisinin üretilmesi gerektiğinin altını çizmektedir. 

 

Teşekkürler 

Araştırmacılar herhangi bir çıkar çatışması bildirmemiştir ve bu makalenin içeriğinden ve 

yazımından yalnızca kendileri sorumludur. Bu araştırma projesinin gerçekleştirilmesi sırasında 

özel bir fon kullanılmamıştır. Araştırmacılar, bu makalenin yazımı sırasında yardımcı 

yorumları ve önerileri için Elena Tikhonova'ya teşekkür eder. 
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