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Transavrasya Dillerinin Tarimsal Yayilma Nirengi Desteklemesi’

MARTINE ROBBEETS"

(Cev. Fatma DAG™"&Cev. Muhammed Goktiirk KORKMAZ™™)

Oz

Bu makalede Japonca, Korece, Tunguzca, Mogolca ve Tiirk¢e gibi Transavrasya dillerini konusanlarn kékeni
ve ilk yayilma alanlart konularina yénelik sorular genetik, arkeolojik ve dil bilimi ¢ergevesinde birlesik bir
perspektifte ‘licgenlestirerek’ ele alinmaktadwr. Transavrasya dillerinin ortak soylarmmin Neolitik Cag’in
basindan itibaren Kuzeydogu Asya’da hareket eden ilk ciftcilere kadar izlenebilecegini ve bu dilleri
konusanlarin erken yayilmasinin tarim tarafindan yonlendirildigini goriiyoruz. Bu dillerin yayilmasi, tarimin ve
genlerin dagilmasini yansitan iki ana asamayt iceriyordu. Ilk asama, Amur ile iliskili genlerle dart ¢ifigilerinin
Bati Liao Nehri’nden ¢evre bélgelere yayildigi Erken-Orta Neolitik’e kadar uzandigi asamadur. Ikini asama,
onemli Amur atalara sahip dari c¢ificilerinin Sari1 Nehir, Bati Avrasya ve Jomon niifuslaryla yavas yavas
karistigi ve pirincin de Bati Avrasya bitkileri ve hayvancilik dahil tarimsal paketi genislettigi Geg Neolitik, Tung
ve Demir Caglarindan kalma oldugu asamadir. Bu aragtirma, antik DNA dan yeni kanitlar gelistirerek, Japon
ve Kore niifuslarinin Bati Liao Nehri atalarina sahip olduguna dair son bulgulari dogrularken, Transavrasya dil
ailesinin genetik bir karsiligi olmadigina dair énceki iddialarla ¢eligiyor. Daha dnce yapilan bazi arastirmalarin
Transavrasya bolgesini tarim bélgesinin  disinda gérmesine ragmen, bulgularimiz ¢it¢ilik/dil dagilimi
hipotezinin Avrasya niifus dagilimlarint anlamak i¢in hala gegerli bir model oldugunu gdostermektedir. Dilbilimi,
arkeoloji ve genetik liggenlemesi, pastoralist ve tarimsal hipotezieri pastoralist ve tarimsal hipotezler arasimdaki
rekabeti ¢oziiyor ve Transavrasya dillerini konusanlarin erken yayilmasinin tarim tarafindan yénlendirildigi
SONUCUNA VaFLyOF.

Anahtar Kelimeler: Japonca, Korece, Tunguzca, Mogolca, Tiirk¢e, Dart ¢ificiligi, Amur, Jomon, Avrasya
Dillerinin kokeni,
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In this article, questions about the origin and initial spread of speakers of Trans-Eurasian languages such as
Japanese, Korean, Tungusic, Mongolian and Turkish are discussed in a unified perspective within the
framework of genetics, archaeological and linguistics, by 'triangulating’. We find that the common ancestry of
the Transeurasian languages can be traced back to the first farmers moving in Northeast Asia from the early
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Neolithic Age, and that the early spread of speakers of these languages was driven by agriculture. The diffusion
of agriculture and genes coincided with the spread of these languages. The first stage is when Amur-associated
genes moved from the Western Liao River to the surrounding territories during the Early-Middle Neolithic. The
second phase dates from the Late Neolithic through the Bronze and Iron Ages, when millet farmers with
significant Amur heritage mixed with Yellow River, Western Eurasian, and Jomon people, and rice expanded the
agricultural package to include Western Eurasian crops and cattle.By advancing new evidence from ancient
DNA, our research thus confirms recent findings that Japanese and Korean populations have West Liao River
ancestry, whereas it contradicts previous claims that there is no genetic correlate of the Transeurasian language
family . Although some previous research regarded the Transeurasian zone as beyond the area suitable for
farming , our research confirms that the farming/language dispersal hypothesis remains an important model for
understanding Eurasian population dispersals. Triangulation of linguistics, archaeology and genetics resolves
the competition between the pastoralist and farming hypotheses and concludes that the early spread of
Transeurasian speakers was driven by agriculture.

Key Words: Japanese, Korean, Tungusic, Mongolian, Turkish, Millet Farming, Amur, Jomon, Origin of
Eurasian Languages.

Transvrasya dillerini konusanlarinin kokeni ve ilk yayilma alanlar1 yani Japonca, Korece,
Tunguzca, Mogolca ve Tiirkce Avrasya halk tarihinin en ¢ok tartisilan sorunlari arasindadir'3,
Anahtar bir sorun, dilbilimsel dagilmalar, tarimsal acgilimlar ve niifus hareketleri arasindaki
iliskidir*®. Burada genetik, arkeoloji ve dil bilimi birlesik bir perspektifte ‘liggenlestirerek’ bu
soruyu ele aliyoruz. Kapsamli bir Transavrasya agropastoral ve temel kelime dagarcigi da
dahil olmak {iizere, bu disiplinlerden genis kapsamli veri kiimelerini rapor ediyoruz;
Kuzeydogu Asya’dan 255 Neolitik-Bronz Cagi yerlesim yerinin arkeolojik veri tabani; ve
Kore’ den antik kalitlarin bir koleksiyonu tanimlayan, Ryukyu, adalarindan ve Japonya’daki
erken tahil ¢ift¢ilerinden, Dogu Asya’dan daha 6nce yaymlanmis kalitlarin bir koleksiyonunu
tanimlamaktadir. Geleneksel “pastoralist hipoteze’®®meydan okuyarak Transavrasya dillerinin
ortak soylarmin ve birincil dagilimlariin Neolitik Cag’in basindan itibaren Kuzeydogu
Asya’da hareket eden ilk ciftgilere kadar izlenebilecegini ancak bu ortak mirasin Tung
Cagr’'ndan bu yana kapsamli kiiltiirel etkilesimle maskelendigini gosteriyoruz. Ug ayri
disiplinde kayda deger bir ilerleme kaydetmenin yani sira, onlarin yakinlagan kanitlarini
birlestirerek, Transavrasyaca konusanlarin erken yayillmasinin tarim tarafindan
yonlendirildigini goriiyoruz.

Antik DNA dizilemesindeki son gelismeler, Avrasya’daki insani, dilsel ve kiiltiirel agilimlar

arasindaki baglantilar1 yeniden diisiinmemizi sagladi. Bat1 Avrasya %!

ile karsilastirildiginda,
Dogu Avrasya hala tam olarak anlagilamamistir. Kuzeydogu Asya—Ii¢ Mogolistan, Sar1, Liao
ve Amur Nehri havzalarini, Rus Uzak Dogusunu, Kore yarimadasini ve Japon adalarini
kapsayan genis bolge— son literaturde &zellikle yetersiz temsil edilmeye devam
ediyor.Agithikli olarak genetige odaklanan 1214 veya mevcut veri kumelerini* g6zden
gecirmekle sl birkag istisna disinda, Kuzeydogu Asya’ya gercekten disiplinlerarasi

yaklagimlar azdir.
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Sekil.1. Transavrasya dillerinin ge¢misteki ve glinimizdeki dagilimi.a, 98 Transavrasya
dil cesitliliginin cografi dagilimi bu caligmaya dahil edilmistir. Cagdas diller renkli
ylizeylerle, tarihi ¢esitlilik kirmizi noktalarla temsil edilir. Agiklama i¢in bkz. Genisletilmis
Veri Sekil 1.b. Neolitik (kirmizi) ve Tun¢ Cagi boyunca ve sonrasinda (yesil) konusulan
Transavrasya atalarinin dillerinin yeniden insa edilmis yerleri. Ayrintili anavatan tespiti icin,
Ek Veri 4’¢ bakiniz. Tahmini zaman derinligi, Ek Veri 24’te sunulan Bayes ¢ikarimina

dayanmaktadir.
“Altay” olarak da bilinen Transavrasya dillerinin dilsel akrabaligi, tarih oncesi dilbilim

alanindaki en tartigsmali konulardan biridir.Bu bes grubun tek bir ortak atadan gelip gelmedigi

sorusu, mirasin destekg¢ileri ve alinti taraftarlar1 arasinda uzun siiredir devam eden bir
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tartismanin konusu olmustur.Son degerlendirmeler gdsteriyor ki, pek c¢ok ortak bu diller
arasindaki  ozellikler gercekten de odiinglemeden kaynaklansa bile®>Y, yine de
Transavrasya’nin gegerli bir soy grubu olarak smiflandirilmasi i¢in giivenilir bir kanit
cekirdegi vardir?!81° Ancak bu smiflandirmay1 kabul etmek zaman derinligi, konumu,
kiiltiirel kimligi ve Transavrasya konugma topluluklarinin atalarinin dagilma yollar1 hakkinda
yeni sorulara yol agar. Burada, gilinlimiizden once dordiincii binyilda dogu bozkirinda
baslayan (GO)*®de gocebe genislemelerle Transavrasya dillerinin birincil dagilimlarini
tamimlayan geleneksel “pastoralist hipotez”e,” tarim/dil dagilma hipotezi’ kapsamindaki
dagilmalari®?®?! ileri siirerek meydan okuyoruz.Bu sorunlar dilbilimin ¢ok 6tesine
gectiginden, onlar ‘liggenleme’ olarak adlandirilan tek bir yaklasimda arkeoloji ve genetigi
entegre ederek ele aliyoruz.

Dilbilimi

Lehgeler ve tarihsel ¢esitler dahil olmak {lizere 98 Transavrasya dili i¢in 254 temel kelime
kavramini temsil eden 3.193 ortak kokenli yeni bir veri seti topladik (Ek Veri 1).Transavrasya
dillerinin tarihli bir filo genetigini ¢ikarmak i¢in Bayes yontemlerini uyguladik (Ek Veri
24).Sonuglarimiz, ailenin On-Transavrasya kokii igin 9181 GO’lik bir zaman derinligini
(5595-12793 %95 en yiiksek olasilik yogunlugu (%95 HPD)) gostermektedir; Tiirk, Mogol
ve Tunguz dillerinin birligi olan On-Altay igin 6811 GO (4404-10166 %95 HPD); Mogol-
Tunguzca igin 4491 GO (2599-6373 %95 HPD); ve Japon-Korece icin 5458 GO (3335-8024
%95 HPD) (Sekil 1b).Bu tarihler, belirli bir dil ailesinin birden fazla temel alt gruba ilk

boliinmesinin zaman derinligini tahmin eder.

Transavrasya dillerinin alanda genislemesini modellemek icin sozciiksel veri setimizi
kullandik (Ek Veri 3, 4).Leksikoistatistiksel, bio-gesitlilik etkin nokta ilkesi ve kiiltiirel
yeniden yapilandirma 1-3,8 gibi klasik yaklasimlar1 tamamlamak i¢in Bayesci filo-cografyay1
uyguladik. Daha &nce onerilen anavatanlarin aksine, Altaydan®®Sar1 Nehir’e??, Biiyilk Kingan
Daglari’na®®, Amur havzasina®*, Erken Neolitik’te Bat1 Liao Nehri bolgesinde Transavrasya
kokenli bir destek buluyoruz. Ailenin Neolitik’te birincil olarak dagilmasindan sonra, Geg
Neolitik ve Tun¢ Cagi’nda daha fazla dagilma meydana geldi. Mogol dillerinin atas1 kuzeye
Mogol Platosu’na genisledi, On-Tiirk¢e dogu bozkir1 iizerinden batiya ve diger dallar doguya
dogru hareket etti: Amur-Ussuri-Khanka bolgesine On-Tunguzca, On-Korece Kore
Yarimadasi’na ve On-Japonca (Sekil 1b) Kore iizerinden Japon adalarina.Ayrica belirli bir
zamanda belirli bir bolgede atadan kalma konusma topluluklar1 i¢in kiiltiirel olarak tanisal

olan ogeleri belirledik. Ortak ata dilleri On-Transavrasyaca, On-Altayca, On-Mogolca-
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Tunguzca ve On-Japonca-Korece gibi Neolitik’te ayrilan, ekim ile ilgili kiiciik bir kalitsal
kelime ¢ekirdegini yansitir (“tarla”, “ekmek”, ““bitki”, ‘buyumek’, ‘yetistirmek’, ‘kirek’);
dari, piring veya diger mahsuller hari¢ (‘dart tohum’, ‘dar1 lapast’, ‘ahir dar1’); gida iiretimi ve
muhafazas1 (“fermente etme”, “6giitme”, “ezerek hamur haline getirme”, “demleme”);
yerlesik hayata isaret eden yabani yiyecekler (“ceviz”, “mese palamudu”, “kestane”); tekstil
uretimi (“dikis”, “kumas dokuma”, “tezgéhla dokuma”, “déndirme”, “kumas kesme”, “rami”,

“kenevir”); ve tek evcil hayvanlar olarak da domuzlar ve képekleri gosterir.

Buna karsilik, Tung Cagi’nda ayrilan bireysel alt aileler, Tiirk¢e, Mogolca, Tunguzca, Korece
ve Japonca gibi, piring, bugday ve arpa ekimi ile ilgili yeni ge¢im terimleri eckledi;
mandiracilik, sigir, koyun ve at gibi evcillestirilmis hayvanlar, ¢iftcilik veya mutfak aletleri ve
ipek gibi tekstiller (Ek Veri 5). Bu kelimeler Cesitli Transavrasya dili ve Transavrasya
olmayan dilleri konusan Tung Cagi popiilasyonlar1 arasinda dilsel etkilesimden kaynaklanan

odiinclemelerdir.

Ozetle, yas, vatan, 6zgiin tarimsal s6z varlig1 ve Transavrasya ailesinin temas profili, giftgilik

hipotezini destekler ve pastoralist hipotezi hari¢ tutar (Ek Veri 5).
Arkeoloji

Neolitik Kuzeydogu Asya yaygin olarak genis bitki ekimi ile karakterize edilmis olsada?,
Transavrasya icin en onemli siipiirge darismin ekiminin 9000 GO’lerde?®**basladig1 bati
BatiLiao havzasinda tahil tarimi gesitli yerellestirme merkezlerden genisletildi. Yaymlanmis
literatlirden veri c¢ikararak 255 Neolitik ve Tung Cagi alani i¢in 172 arkeolojik 6zellik (Ek
Veri 6, Sekil 2a) puanladik ve Kuzey Cin,Primorye,Kore ve Japonya’dan karbon-14 tarihli

erken mahsul kalintilarin1 (Ek Veri 9) dogrudan 269 envanterine derledik.

255 alan kiiltiirel benzerlige gore kiimeleyen Bayes analizimizin ana sonuglar1 (Ek Veri 25)
Sekil 2b’de gorsellestirilmistir.BatiLiao havzasinda dar ¢iftligi ile iliskili iki dalin bulundugu
neolitik bir kiltur kimesi buluyoruz: Kore Culmun dali ve Neolitik kaltdrlerin bir kolu Amur,
Primorye ve Liaodong’u kapsiyor. Bu, dar1 tarimmmn Kore’ye 5500 GO’ye ve Amur
tzerinden Primorye’ye 5000 GO’ye kadar yayilmasiyla ilgili onceki bulgular:

dogrulamaktadir®®3?,
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Sekil.2|Arkeolojik veri tabaninda yer alan alanlarin mekansal-zamansal dagihim ve
kimelenmesi.a,Neolitik (kirmizi) ve Tung Cagi’ndan (yesil) 255 alanin cografi dagilimi. b,
Renkli noktalar, incelenen alanlari, Ek Veriler 25’teki Bayes analizi ile uyumlu olarak
kiiltiirel benzerlige gore kiimeler ve zaman ve mekanda dar1 ve pirincin yayildiginin
gostergesidir. Sekil 2’deki Arkeolojik sit alanlarinin dagilimi Gorsel.1’deki ¢agdas dillerden
daha kiiciiktiir ¢iinkii Neolitik ve Tun¢ Cagi’nda dilsel alt gruplarin erken dagilisina ve
tarimin doguya yayilmasi ile dil dagilis1 arasindaki baglantilara odaklaniyoruz.

Analizimiz, Bati Liao bolgesindeki Tung Cagi sitelerini Kore’deki Mumun siteleri ve
Japonya’daki Yayoi siteleri ile daha da kiimeler. Bu, GO’nin dérdiincii binyilinda Liaodong-
Sandong bolgesinin tarimsal paketine piring ve bugdayin nasil desteklendigini yansitiyor. Bu
iiriinler Kore Yarimadasi'na Erken Tun¢ Cagi’nda (3300-2800 GO) ve oradan da 3000
GO’den sonra Japonya’ya tasimmustir (Sekil 2b).

Nfus hareketleri tek yonll hareketlerle baglantili olmasa da arkeolojik kiiltiirler, Kuzeydogu
Asya’daki Neolitik tarim genislemeleri, ekim ve hasat i¢in tas aletler ve tekstil teknolojisi gibi
baz1 teshis dzellikleriyle iliskilendirildi®® (Ek Veri 7). Evcillestirilmis hayvanlar ve siitciiliik
Bat1i Avrasya’daNeolitigin yayilmasinda 6nemli bir rol oynamistir ancak k&pekler ve
domuzlar diginda, veri tabanimiz Tun¢ Cagin’dan Oonce Kuzeydogu Asya’da hayvan
evcillestirmesi i¢in ¢ok az kanit gostermektedir (Ek Veri 6). Tarim ve niifus gocleri arasindaki
baglanti, Kore ile bati Japonya arasindaki seramik, tas aletler ve ev ve mezar mimarisi

arasindaki benzerliklerden 6zellikle agiktir®3,
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Onceki ¢alismalara dayanarak, calismamizda bolgeler arasinda dari ¢iftciliginin tanitilmasiyla
iligkili demografik degisikliklere genel bir bakis sunuyoruz (Genisletilmis Veri Sekil 3).
Ayrmtili geltik tarlalarina yatirim yapan 1slak piring cift¢ileri, niifus artisin1 fazladan emekle
emerek tek bir yerde kalma egilimindeyken, dari giftgileri tipik olarak daha genisleyici bir
yerlesim modelini benimsedi**. Ge¢ Neolitik®%de bir niifus ¢okmesinden dnce Kuzeydogu
Asya’da Neolitik niifus yogunluklari artti. Tung Cagi daha sonra Cin, Kore ve Japonya’ da

iistel niifus artiglar1 gordii.
Kalitimbilim

Amur, Kore, Kyusu ve Ryukyus’tan kimligi dogrulanmis 19 antik bireyin genomik
analizlerini rapor ediyor ve bunlari dogu bozkir, Bat1 Liao, Amur ve Sar1 Nehir bolgeleri,
Liaodong, Sandong, Primorye ve Japonya’y1 9500 GO yillar1 arasinda kapsayan yaymlanmis
genomlarla birlestiriyoruz. ve 300 GO (Sekil 3a, Genisletilmis Veri Sekil 4, Ek Veri 11, 13,
17). Bunlar1 giinimuzin 149 Avrasya nufusuna ve 45 Dogu Asya niifusunun temel bilesen
analizine (PCA) yansittik(Genisletilmis Veri Sekil 5-8).Sekil 3b, kilit antik niifuslarimizi ,
Calainur’un Amur, Yangsao Sar1 Nehri ve RokutsuJomon genomunu temsil ettigi bes genetik
bilesenin bir karisim olarak modellerken, Bati Liao Nehri’ndeki Hongsan ve Yukari
Siaciadian, Sar1 Nehir ve Amur genomlarindan olusur (Ek Veri 16’daki c¢esitli Dogu Asya
genetik bilesenlerinin qpAdm karisimi).

Amur’daki Cagdas Tunguzca ve Nihiv konusanlar siki bir kiime olusturmaktadir’®
(Genisletilmis Veri Sekil 5). Baykal, Primorye ve giineydogu bozkirlarindan gelen neolitik
avci-toplayicilarin yani sira Bati Liao ve Amur’dan gelen ciftcilerin tiimii bu kiime iginde

yansitilir (Genisletilmis Veriler Sekil 8-10).

Geg Neolitik Angangsi (Ek Veri 12) Amur benzeri atalarin yiiksek bir oranini gosterirken Bati
Liao Neolitik dar ¢iftcileri, zamanla Sar1 Nehir genomuna dogru kademeli gegis'?ile énemli
bir orandaAmur benzeri bir ataya sahip olduklarini gosterir. Bati Liao Nehri’nde erken
Neolitik genomlardan yoksun olsak da bu nedenle Amur benzeri atalarin, Baykal, Amur,
Primorye, gilineydogu bozkir ve Bati Liao’yu kapsayan yerli Neolitik 6ncesi (veya geg
Paleolitik) avci-toplayicilarin orijinal genetik profilini temsil etmesi muhtemeldir.Bu,
Mogolistan ve Amur’dan gelen antik genomlarda Sari Nehir etkisinin yoklugunun
Transavrasya dil ailesinin Bati1 Liao genetik korelasyonunu desteklemedigi sonucuna varan

yakin tarihli bir genetik calismayla®® ¢elismektedir.
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PCA (Genisletilmis Veriler Sek. 8-10) Mogolistan’dan gelen Neolitik bireylerin, bati
Avrasya’dan Bronzdan Orta Cag’a kadar genis gen akisi ile yliksek Amur benzeri soy
icermesi icin genel bir egilim gdstermektedir®”.Oysa Tiirk¢e konusan Hunlar®, Eski Uygurlar
ve Tiirkler son derece dagimiktir. Mogolca konusan®® Demir Cag1 Siyenpileri, Amur kiimesine

Siveyler, Ciicenler, Hitaylar ve Antik Cag ve Orta Mogol Hanligindan daha yakindir.
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Sekil.3|Eski genomlarin mekinsal-zamansal dagilimi ve karisimia,Zaman ve mekanda
bulunan eski genomlar. Detayli gosterge i¢in bakiniz genisletilmis bilgi gorsel 4. B, Bu
calismadan 20 6nemli antik nlfusun QpAdm proksimal katki modellemesi. X ekseni, y
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eksenindeki hedef niifuslar i¢in soy orani tahminlerini gosterir; hata ¢ubuklari, 5 ¢cM blok
cakma ile tahmin edilen = 1 s.e.m. araligin1 temsil eder.

Amur ile ilgili atalarin izi Japonca ve Korece!® konusanlara kadar izi siiriilebildiginden, tiim
Transavrasya dili konusanlar tarafindan ortak olan 0zgiin genetik bilesen gibi
goriinmektedir.Eski Kore genomlarini analiz ederek Jomon soyunun Yarimada’da(Peninsula)

6000 GO (Sekil 3b, Ek Veri 13) mevcut oldugunu bulduk (Ek Veri 12).

ProksimalgpAdm modellemesi (Ek Veri 13) sunu 6nerir: Neolitik Ando tamamen Hongsan ile
ilgili bir atadan tiiretilebilirken, Yondaedo’nun yalnizca simirli ayrimi  olmasina
ragmenJomon’un yiiksek oranda Hongsan soyuna sahip bir karigimiYondaedo ve Canghang
olarak modellenebilir.Kore’nin giiney yakasindaki Yokc¢ido yaklasik %95 Jomon soyu igerir.
Genetik analizimiz Bronz Cagi Taecungni i¢in olast Dogu Asya atalar1 arasinda ayrim
yapamasa da Tun¢ Cagi tarihi goz oniine alindiginda, en iyi Ust Siaciadian olarak
modellenebilir; olas1 bir mindr Jomon katkist istatistiksel olarak dnemli degildir (P = 0.228;
Ek Veri 16).Bu nedenle, giiniimiiz Korelilerinde goz ardi edilebilir bir Jomon katkist ile
gosterildigi gibi, Neolitik Korelilerde (%0-95) Jomon soyunun heterojen bir varligini ve
zaman i¢inde nihai olarak ortadan kalkti§ini gozlemliyoruz. Genetik verilerimizin su anda
sinirli 6rneklem biiyiikliigli ve kapsama alani nedeniyle bu hipotezi test etme ¢oziiniirliigii
olmasa da Taecungni’de onemli bir Jomon bileseninin olmamasi, giiniimiiz Korelileriyle
baglantili saptanabilir bir Jomon atasi olmayan erken nifuslarin, piring cift¢iligi ile Kore
yarimadasina go¢ ettigini ve Neolitik niifuslar1 bir miktar Jomon katkis1 ile degistirdigini
gosterir. Bu nedenle, cift¢iligin Kore’ye yayilmasini, Hongsan tarafindan Neolitik dari
ciftciliginin tanmitim1 i¢in ve Yukari Siaciadian tarafindan Bronz Cagi’nda piring tariminin

eklenmesi i¢cin modellenen farkli Amur ve Sar1 Nehir gen akis1 dalgalariyla iligkilendiriyoruz.

Yayoi ciftcilerinden alinan genomlarn analiz edilmesi (Ek Veri 12), Taecungni gibi onlarin
da Jomon atalari, Bronz Cag Ust Siaciadian atalar1 ile karistirilmis yerliler olarak
modellenebilecegini bulduk. Sonuglarimiz, Bronz Caginda Kore’den Japonya’ya yogun gogii

destekliyor.

Miyako Adasi’ndan gelen Nagaoka genomlar1 (Ek Veriler 12), bildigimiz kadariyla,
Ryukyus’tan gelen ilk genom capinda verileri temsil eder.Holosen niifuslarinin Tayvan’dan®
giiney Ryukyusa ulastigt onceki bulgularin aksine, sonug¢larimiz tarih 6ncesi Hagabaka

ndfusunun kuzeydeki Jomon kiiltiirlerinden kaynaklandigini gdstermektedir (Genisletilmis
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Veriler Sek. 7). Erken modern donemden 6nce, Jomon’danYayoi benzeri ataya genetik gegis,

tarimin ve Ryukyan dillerinin bu bolgeye ge¢ gelisini yansitiyor.
Tartisma

Dilsel, arkeolojik ve genetik kanitlarin iggenlestirilmesi, Transavrasya dillerinin kdkenlerinin,
Neolitik Kuzeydogu Asya’daki dar1 yetistiriciliginin baglangicina ve erken Amur gen
havuzuna kadar izlenebilecegini gdstermektedir. Bu dillerin yayilmasi, tarimin ve genlerin
dagilmasini yansitan iki ana asamay igeriyordu (Sek. 4). Transavrasya ailesindeki birincil
boliinmelerle temsil edilen ilk asama, Amur ile iliskili genlerle iligkili dar1 ¢ift¢ilerinin Bati
Liao Nehri’nden bitisik bolgelere yayildigi Erken—Orta Neolitik’e kadar uzanir. Bes kardes
dal arasindaki dilsel temaslarla temsil edilen ikinci agama, 6nemli Amur atalarina sahip dari
ciftcilerinin Sar1 Nehir, Bat1 Avrasya ve Jomon nufuslariyla yavas yavas karistigi ve pirincin
de dahilbat1 Avrasya bitkileri ve hayvancilik dahil tarimsal paketi genislettigi Ge¢ Neolitik,

Tung ve Demir Caglarindan kalmadir.

Mekéan-zamansal ve gec¢im kaliplarini Dbirlestirdigimizde ¢ disiplin arasindaki bariz
baglantilar1 buluyoruz (Ek Veri 26).BatiLiao bolgesinde dokuzuncu bin yil civarinda dar
ekiminin baslamasi, 6nemli Amur-baglh atalarla iliskilendirilebilir ve atalarin Transavrasya

konusma toplulugu ile zamani ve mekani ortiisebilir.

8000 GO*“? olarak tahmin edilen Cin-Tibet ailesi ile Yukar1 ve Orta Sar1 Nehir’den'®!* gelen
Neolitik ciftciler arasindaki yakin tarihli iligkilere uygun olarak, bulgularimiz Kuzeydogu
Asya’daki iki biiyiik dil ailesinin kokenleri arasinda baglanti kuruyor: Sar1 Nehrindeki Cin-
Tibet ve Bat1 Liao Nehrindeki Transavrasya. Antik Transavrasya dilinde ve genlerinde Sar1
Nehir etkisine dair kanit eksikligi, arkeobotanigin®® de bahsi gecen cok merkezli dar1 tarimi

onerisiyle tutarlidir.

Dar1 evcillestirmesinin dokuzuncu ila yedinci bin yillik GO’deki ilk asamalarina niifus artisi
eslik etmesi (Genisletilmis Veri Sekil 3), Bati1 Liao bolgesinde ¢evresel veya sosyal olarak
ayrilmis alt gruplarin olusumuna ve Altay ve Japon-Korece konusanlar arasindaki baglantinin

kopmasina yol agiyor.
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Sar:i Irmak Sy i)
Cin-Tibet o /5._ £
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) - P R,
P R

Sekil.4|Kuzeydogu Asya’da dilsel, tarimsal ve genetik yayilimlarin entegrasyonu.Amur
soyu kirmizi, Sar1 Nehir soyu yesil ve Jomon soyu mavi olarak isaretlenmistir. Kirmizi oklar,
Neolitik donemde dar1 ¢iftgilerinin doguya goglerini gostermekte ve belirtilen bolgelere
Korece ve Tunguzca dillerini getirmektedir. Yesil oklar, Ge¢ Neolitik ve Tun¢ Cagi’nda
piring tariminin entegrasyonunu isaret ederek Japon dilini Kore iizerinden Japonya’ya
getiriyor.

Altinct bin yilin ortalarina dogru, bu ciftcilerden bazilart doguya, Sar1 Deniz’in etrafindan
Kore’ ye vePrimorye’ye dogru kuzeydoguya go¢ etmeye, bu bolgelere Korece ve Tunguz
dillerini, Primorye’yeBati Liao bolgesinden ilave Amur soylarini, Kore’ye ise karigik Amur-
Sar1 Nehir soylarin1 getirmeye baslamislardir.Yeni analiz edilen Kore genomlarimizJaponya
disindaki Jomon ile ilgili soylarin varligina ve bunlarla karistigina taniklik etmesi agisindan

dikkate degerdir.

Gecg Tung Cag1 boyunca, Avrasya bozkirinda biiyiik bir kiiltiirel degisim yasandi ve bu da Bati
Liao bolgesinden ve Dogu bozkirindan gelen popiilasyonlarin bat1 Avrasya genetik soylariyla
melezlenmesiyle sonuglandi. Dilbilimsel olarak bu etkilesim, Ozellikle bugday ve arpa
¢iftciligi, hayvancilik, mandiracilik ve at kullanimi ile ilgili olarak, On-Mogolca ve On-

Tiirkce konusanlar tarafindan agropastoral terminolojinin 6diing alinmasinda gdsterilmektedir.
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Liaodong-Sandong bodlgesinden giftciler, dar1 tarimina piring, arpa ve bugday ekleyerek 3300
GO civarinda Kore yarimadasina tasindilar. Bu gdg, Kore’ den Bronz Cagi &rnegimizde
Yukar1 Siaciadian olarak modellenen genetik bilesenle uyumludur ve Japon ve Kore dilleri
arasindaki erken odiin¢lemelere yansir.Arkeolojik olarak, 6zellikle Yukar1 Siaciadian maddi
kiiltiiriiyle sinirli  olmaksizin daha biliyiilk Liaodong-Sandong bolgesindeki tarimla
iligkilendirilebilir.

Bu tarimsal paket, ii¢iincii milenyum GO’ de Kyusu’ya tasind1 ve tam Slcekli ¢iftcilige gegisi,
Jomon’danYayoi kokenine genetik bir gecgisi ve Japonca’® ya dilsel bir gegisi
tetikledi.GuneyRyukyus’dakiNagabaka’dan benzersiz drnekler ekleyerek, Transavrasya
diinyasinin sinirlaria kadar tarim/dil dagilimini izledik.Jomon atalarinin MiyakoAdas: kadar
guneye uzandigint gosteren bulgularimiz, Tayvan’dan kuzeye dogru genisleyen
Avustralavrasya gruplarmin daha onceki fikirlerini = ¢iiriitiyor. Bulgularimiz, Kore,
Yokgido’da kesfedilen Jomonprofili ile, Jomon genomlarinin ve materyal kiiltiriiniin her

zaman Ortiismedigini gosteriyor.

Arastirmamiz, antik DNA’dan yeni kanitlar gelistirerek, Japon ve Kore niifuslarinin Bat1 Liao
Nehri atalarina sahip olduguna dair son bulgular1 dogrularken, Transavrasya dil ailesinin®

genetik bir karsilig1 olmadigina dair dnceki iddialarla ¢elisiyor.

Daha once yapilan bazi arastirmalarin Transavrasya bolgesini tarim bolgesinin®® disinda
gormesine ragmen, bulgularimiz ¢ifteilik/dil  dagilimi  hipotezinin  Avrasya niifus

dagilimlarini? anlamak icin hala gecerli bir model oldugunu gostermektedir.

Dilbilimi, arkeoloji ve genetik liggenlemesi, pastoralist ve tarimsal hipotezleri pastoralist ve
tarimsal hipotezler arasindaki rekabeti ¢oziiyor ve Transavrasya dillerini konusanlarin erken

yayilmasinin tarim tarafindan yonlendirildigi sonucuna variyor.
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Metotlar

Dilbilim

Bayesfilogenetigi.Bayes ¢ikarimini kullanan bir filogenetik tirtidiir, s6zlik arama ve saha
caligmasinin bir kombinasyonunu kullanarak, ¢cagdas ve tarihi ¢esitler de dahil olmak tizere 98
Transavrasya dili i¢cin 254 temel kelime kavramini temsil eden 3.193 veri noktasindan olusan
karsilastirmali bir veri kiimesi derledik (Ek Veri 1). Bu kavramlar, Leipzig-Jakarta’nin
birlesmesine dayanmaktadir. 200 (ref. **) ve Jena 200 (ref. *%) listeleri (Ek Veri 2). Dahil
edilen Tiirkce ve Tunguzca igin temel sozciik dagarcigi, yakin zamanda yayinlanan veri
kiimelerinin >4 yeniden g6zden gegirilmesine dayanmaktadir. Ayn1 kokten kodlama, Ek Veri

2’de sunulan Transavrasya dilleri arasinda temel kelime etimolojileri ve saglam yazigsmalarin

bir envanteri ile desteklenir.

Ikili veri*’ olarak kodlanmis ayni kokenliler ile bir Bayesfilogenetik analizi gerceklestirdik.
Veriler en az bir soydas bulunabilecek sekilde toplandigindan, tamami sifir olan higbir

yerlesim yerinin bulunmadig: belirlendi. Bunu karsilamak igin tespit diizeltmesi uygulandi?’.

Agag dallar1 boyunca ayn1 kokenlilerin evrimsel siirecini yoneten asagidaki ikame modellerini
diisiindiik: sabit bir mutasyon orani varsayan siirekli zamanli Markov zinciri (CTMC); bu iki
durum arasinda geg¢is yapan model ile yavas ve hizli bir mutasyon orani varsayan kovaryon;
ve bir soydasin yalnizca bir kez ortaya g¢ikabilecegi, ancak bircok kez kaybolabilecegi gibi
Dollo yasasina dayanan sozde Dollo kovaryon modeli. Ayrmntili agiklamalari CTMC ve
kovaryon modelleri*’ ve sozde Dollokovaryon modeli*® literatiirde mevcuttur. Farkli
kelimelerin evrim oranlar1 arasindaki varyasyonu yakalamak igin, tim modellerde her anlam

sinifinin kendi goreli hizina sahip oldugunu varsayiyoruz.

Dil ortalama olarak sabit bir hizla gelisse de oranlarin bir agactaki dallar arasinda 6nemli
olciide degisebilecegini goriiyoruz*’*8, Bu tiir bir varyasyon*, oranlarin log-normal olarak

dagildigini varsayarsak iliskisiz gevsetme kullanilarak yakalanabilir.
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Bir dogum 6liim modeli dil olusturma isleminin iiretimsel siirecini tanimlamak i¢in kullanilir.
Veriler, gecerli dillerin atasi1 olabilecek eski dilleri igerdiginden, agagtaki atalara ait
diigiimlere izin veririz. Bu tiir atalara izin veren fosillesmis bir dogum o6liim modeli®
digtimler, agacta Onceki gibi kullanilir. Dil ailesi diigiim yaslar1 yas ge¢mislerine gore
bilgilendirildi (Japon 2100 GO + 175, Kore 800 GO + 175, Tirk 2100 GO+ 175, Mogol 750
GO + 50, Tunguz 1900 GO =+ 275). Bu kalibrasyonlar onerilen kronolojik tahminlerle dil
bilimsel literatiirde desteklenir. Bu diigiim yas1 onceliklerinin, kok yas dagilimindaki

belirsizligi biraz azaltmaya yardimci oldugunu bulduk.

ic ice ornekleme® (Ek Veri 18) kullanarak marjinal olasiliklart tahmin ederek farkl
modellerin uyumunu karsilastirdik ve rahat saatli sozde Dollokovaryon modelinin en iyi
uyuma sahip oldugu ve rahat saatli kovaryonun bir sonraki en uygun oldugu sonucuna
vardik.Her iki model de uyumlu zaman tahminleri Uretir, ancak kovaryon tahminleri daha
biiyiik belirsizlige sahip olma egilimindedir (yani, daha biiyiik% 95 HPD araliklarina
sahiptir).CTMC modelinin rahat saatli zaman tahminleri hala uyumludur, ancak daha da
genistir ve daha yiiksek bir ortalamaya sahip olma egilimindedir.

Tiimdnceki tahminler, uyarlanabilir bagli Markov zinciri Monte Carlo (MCMC)®? kullanilarak
BEAST v.2.6°2 kullanilarak yapildi. Calistirmak i¢in kullanilan modellerin, dnceliklerin, hiper
onceliklerin ve ayarlarin ayrintili 6zellikleri bu modeller BEAST XML dosyalarinda

bulunabilir (Ek Veriler 19).Bayes analizimizin sonuglari, Transavrasya dillerinin tarihli bir
filogenetik agaci olarak gorsellestirilmistir (Ek Veriler 24).

Bayesfilocografyasi. Insanlarin Avrasya’ya dagilmasinin rastgele bir yiiriiylis olarak
tanimlanabilecegini ve bunu yakalamanm en iyi yolunun bir kiire®*iizerindeki yayilmanin
oldugunu varsaydik. Boyle bir modelle kokenleri bulmadaki belirsizlik hakkinda bir izlenim
elde etmek i¢in, sozciiksel analizden arka agac kiimesini kullanarak post hoc bir analiz yaptik.
MCMC araciligiyla cografi parametreleri tahmin ederken uglara nokta konumlar1 ve arkadan
rastgele Orneklenmis agaglar atadik. Bu nispeten kisitli kurulumda bile, kok konumundaki
belirsizlik farkli cografi koken hipotezlerini ayirt etmemize izin verir. Analizimizin sonuglari
bir harita lizerinde sunulmustur (Ek Veri 3). Bayesfilocografyasininbirtakim sinirlamalarla
miicadele etmesi gerektiginden®*°, Transavrasya ailesinin kok ve diigiimlerinin anavatanlari
icin dengeli bir konuma ulagmak i¢in dilsel paleontoloji ve ¢esitlilik hotspot ilkesi gibi diger

anavatan tespit yontemleriyle tamamladik (Ek Veriler 4).

Dilbilimsel paleontoloji. Her Transavrasya alt ailesi i¢in karsilastirmali agropastoral
sozlukler derledik: Turkce (Ek Veri 5a), Mogolca (Ek Veri 5b), Tunguzca (Ek Veri 5c),
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Korece (Ek Veri 5d) ve Japonca (Ek Veri 5e). Bir dilin sahipsiz bir atadan kalma durumunu,
daha sonraki bir donemden elde edilebilecek verilerin kaniti {izerine, karsilik gelen kelimelere

cikarmak icin bir prosediir olan dilsel yeniden yapilandirmay1 uyguladik (Ek Veriler 5).

Devralinan ve 6diing alinan yazigsmalari ayirt etme kiimeler, sesbilim, anlambilime dayali
standart Olctitler kullandik, ek Veriler 5’te belirtildigi gibi, s6z konusu kelimenin morfolojisi
ve dagilimi. Veri setimizi kalitsal ve 6diing alinan ge¢imlik kelime dagarcigina bolerek, her

kategori igin kendine 6zgli mekansal-zamansal ve kiiltiirel kaliplar1 belirledik (Ek Veriler 5).

Dilbilimsel yeniden yapilanmalarimizi arkeolojiden bu kelimeleri kullanan eski konusma
topluluklarmin kiiltiirii hakkindaki bilgilerle iligkilendirerek insan tarih 6ncesini incelememizi
saglayan tarihsel karsilagtirmali bir yontem olan ge¢im sozliiglimiize dilbilimsel paleontoloji
uyguladik. Bu sekilde, Neolitik ve Tung¢ Cagi’ndaki farkli Transavrasya oOn-dillerinin
konusmacilar1 igin mevcut gec¢im stratejileri hakkinda ¢ikarimlar yaptik (Ek Veriler 5) ve

ilgili eski konusma topluluklarinin anavatani i¢in makul bir yer belirledik (Ek Veriler 4).

Cesitlilik etkin nokta prensibi. Katilan eski konusma topluluklarinin yerini tahmin etmek
icin, Bayesfilocografyasi ve dilsel paleontolojiyi ¢esitlilik etkin nokta prensibi ile birlestirdik.
Ilke, dil ailesinin anavatanmnin en biiyiik cesitlilige ve en derin alt gruplarina gore en yakin
oldugu varsayimina dayanmaktadir. Bu alanlar1 harita tizerinde konumlandirdik ve belirli bir
on-dilin ¢esitlenmeye basladigi alanin bir yaklagimi olarak aldik (Ek Veriler 4). Bu yontemin
bazi sinirlamalar1 olmasina ragmen (Ek Veri 4), burada tartisilan anavatan konumu i¢in diger
tekniklerle birlestirildiginde, bize eski bir dil toplulugunun konumu hakkinda makul derecede

dogru bir tahmin saglayabilir.

Arkeoloji

Arkeolojik veritabami. Bati Liao nehri havzasi (36), Amur (Cilin, Heilongciang ve i¢
Liaoning) (32), Primorye (4), Liaodong yarimadasi (37), dogu bozkirlarindan 255 Neolitik—
Tung Cagi arkeolojik alan1 veya evresi i¢in 172 kiiltiirel 6zellik puanladik. (1), Sandong
yarimadasi (4), Sar1 Nehir havzasi (2), Kore yarimadasi (58) ve Japon adalar1 (85).

Birkag¢ dnemli kiiltlirel asamaya sahip yerlesim yerleri ayr1 ayri puanlandi. Yerler 8400-1700
GO’den kalmadir ve Erken Neolitik’ten Bronz Cagi’na kadar olan donemleri igerir.
Kuzeydogu Cin’de yas, Orta Neolitik Cag’da Zaisanovka kultiri Primorye, Orta-Geg
Neolitik Culmun ve Tung Cagr Mumun Kore’deki kultlrler ve Ge¢ Neolitik-Bronz Cagi Son

Jomon ve Bat1 Japonya’daki Yayoi kiltirleri. Puanlanan kiiltiirel 6zellik kategorileri sunlar
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iceriyordu seramik (70), tas aletler (38), binalar (9), bitki ve hayvan kalintilar (26), kabuk ve
kemik eserleri (17) ve mezarlar (12). Puanlanan 6zelliklerin tanimlari Ek Veri 6°da (sayfa 2)
bulunur ve puanlama yontemlerinin daha fazla tartisilmasi Ek Veri 7’de bulunabilir.
Yaynlanan site raporlar1 veya diger literatiirlerin ardindan tiim 6zellikler mevcut (1) veya yok

(0) olarak puanlanda.

Veri tabani, dagitimdaki degisiklikleri analiz etmek i¢in kullamldi. Ozellikle Neolitik ve Tung
Cagr eserleri ile ilgili olarak zaman i¢inde kuzeydogu Asya’da tarim sistemlerinin yayilmasi

(Ek Veri 7).

Ayrica arkeolojik veri tabanimizdaki kiiltiirel veriler Bayesfilogenetik yontemleri kullanilarak
analiz edilmistir. Arkeolojik verilerle biiyiik miktarda filogenetik calisma var’’, bazilar
parsimoniye-dayali®®, digerleri mesafeye-dayali®®. Bayesci yaklasimlarin yarari, model tabanli
olmalari, olasilik teorisinde tiim tahminler etrafindaki belirsizligi tahmin etmemize izin veren
saglam resmi matematiksel temellere sahip olmalar1 ve gesitli kaynaklardan (es kokenli ve
cografi veriler gibi) gelen verilerin olasilik teorisine dayali tek bir yerde analizde
entegrasyonuna izin vermeleridir. BEAST, oOzellikle koklii zaman agaglarini ve zaman
tahminlerinin belirsizligini ¢ikarmay1 amaglamaktadir, bu da onu kdklenmemis agaglar1 hedef
alan diger Bayes paketlerinden ayirmaktadir. Ayrica, BEAST su anda diger paketlerde

bulunmayan modelleri, dolayisiyla bu paketin kullanimini desteklemektedir.

Kiiltiirel veriler ikili bir hizalama olarak kodlanmistir ve sozciiksel verilerle ayni ikame ve
saat modellerini uyguladik. Rahat saatli s6zde Dollo modeli verilere en iyi sekilde uyar (Ek
Veriler 20). Gevsemis saatin varyasyon katsayist 1’1 astigindan, bu da énemli miktarda
varyasyona isaret ettiginden, analizi 1°de sinirlandirilmis standart sapma ile de ¢alistirdik, bu

da zaman tahminlerini biraz etkiledi.

Cok sayida ornekleme tarihi ve eksik kiiltlirlerin sayisindaki belirsizlik, fosillesmis dogum
olimiiniin 6nceden uygulanmasini zorlastirdi, bu nedenle bunun yerine®esnek Bayesci silliet
grafigini  sectik. Zamanlama bilgileriarkeolojik  buluntularin  6rnekleme tarihlerine
dayanmaktadir. Bu bulgularin tarihlendirilmesinde belirsizlik oldugundan, MCMC sirasinda
bu araliklarda ipucu tarihleri tek tip olarak 6rneklenmistir. Onceki arkeolojik caligmalara®l-63
uygun olarak, ‘Singlongva—Jabaogou—Hongsan’ve‘Yabuli—-Primorye’ dallarin1 monofiletik
olacak sekilde smirladik (Ek Veri 8). Tiim analizler, BEAST v.2.6’da*? uyarlamal
eslestirilmis MCMC®® kullanilarak gergeklestirilmistir. Modeller, dncelikler, hiperonceler ve

ayarlarla ilgili ayrintilar BEAST XML’ de bulunabilir (Ek Veri 21). Bayes analizimizin
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sonuglari, Kuzeydogu Asya’daki (Ek Veri 25) arkeolojik kultlrlerin filogenetik bir agaci

olarak gorsellestirilir ve Ek Veri 8’ de yorumlanir.

Arkeobotanikveri tabanmi. Arkeolojik Ozellikler veri tabanina ek olarak, Kuzeydogu
Asya’nin her bolgesinden dogrudan radyokarbon ile tarihlenen en eski mahsul kalintilarinin
bir listesini derledik (Ek Veri 9).Bu liste 269 drnek icermektedir (Cin, 82; Primorye,12; Kore,
31; Japonya (Ryukyus hari¢), 120; Ryukyu Adalar1,24). Bu veri tabanindaki radyokarbon
tarihleri, OxCal v.4.4 kullanilarak yeniden kalibre edildi. Bu veri tabanindaki tahillarin
yayllmasii zaman i¢inde planlamak i¢in ¢ekirdek yogunlugu haritalamasini kullandik Ek
Veri 7). Veri tabanlarimiz, fauna kalintilari®*%, dolmenler®® ve agirsaklar®” igin yaymlanmis

veri kiimeleri ile desteklenmistir.

Genetik

Laboratuvar prosedirleri DNA 6zitleme ve kiitiiphane hazirligi da dahil olmak tizere eski
DNA 1slak laboratuvar calismasi, Max Planck Insanlik Tarihi Bilim Enstitiisiindeki (MPI-
SHH) 6zel bir antik DNA temiz oda tesisinde ve Jilin Universitesi’ndeki eski bir DNA
laboratuvarinda yerlesik protokolleri izleyerek®® gerceklestirildi. Hem PS5 hem de P7
Illuminaadaptorlerinde 8-mer indeks dizileriyle ¢ift sarmalli bir kitaplik olusturuldu. Jilin’de
karakterize edilen Cin’den dort kisi, yeterli bir kapsama alani elde etmek igin 150-bp ¢ift uclu
dizileme tasariminda IlluminaHiSeq X10 cihazinda dogrudan cifte-diziledi.Japonya ve Kore’
den 33 kisi igin seksen ¢ ¢ift telli kiitiiphane gifte-dizilimi veya yaklasik 1,2 milyon
bilgilendirici nlkleer tek nikleotid polimorfizminde ¢6zinme yakalama yoluyla
(SNP’ler)MPI-SHH’de {iretildi ve karakterize edildi. Bu kitapliklarin korunmasinin ilk
taramasindan sonra, orneklerden daha fazla endojen DNA elde etmeyi amaglayan 108 tek
zincirli kitaplik daha insa edildi ve yine bu kitapliklar dogrudan ¢ifte siralandi ve yaklagik 1,2
milyon SNP’de ¢ozelti icinde tutuldu (Ek Veri 17) ve Ureticinin protokollerini izleyerek

[MluminaHiSeq 4000 platformunda siralanmistir.

Dizi veri isleme. Ham siralama okumalari, EAGER v.1.92.55 programi® ile otomatik bir is
akis1 tarafindan islendi. Illumina adaptor dizileri, dizileme verilerinden kirpildi ve ortiisen
ciftler AdapterRemoval v.2.2.07 ile birlestirildi. BWA v.0.7.12"* kullanarak birlestirilmis
okumalart minimum 30 bp ile insan referans genomuna (hs37d5; GRCh37 tuzak dizili)
esledik. PCR kopyalarin1 DeDup v.0.12.2% ile kaldirdik. Otopsi DNA hasarinin genotipleme
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lizerindeki etkisini en aza indirmek icin bamuUrtils v.1.0.13’de’? trimbam islevini kullanarak
okuma basma UDG olmayan kitapliklar i¢cin 2 bp ve yarim UDG kitapliklar1 i¢in 10
bpmaskeledik.Hem temel kalite (Phred 6l¢egi kalitesi) hem de haritalama kalitesi (Phred
Olcegi esleme kalitesi) ile 30’un iizerinde temizlenmis okumalar, mpileup isleviyle SAMtools
1.3%0  tarafindan  biriktirildi. Rastgele haploid ¢agri modu altinda <1240k’
panelinde’"*SNP’lere kars1 pileupCaller programini
(https://github.com/stschiff/sequenceTools) kullanarak sézde diploidgenotipleri aradik. C/T
ve G/A SNP’leri i¢in maskelenmis BAM dosyalarimi1 kullandik; geri kalani igin orijinal
maskesiz BAM dosyalarin1 kullandik.

Referans veri kiimeleri. Antik bireylerimizi, biri Affymetrix Insan Kokenleri Aksiyom
Genom Capinda Insan Kokenleri 1 dizisine (‘HumanOrigins’; 593,124 otozomalSNP’ler)”,
“1240k> panel” ve ‘lllumina’ya dayanan diinya capindaki ii¢ genotip paneli ‘veri seti’Sile
karsilastirdik. Simons Genom Cestliligi Panelini’’ekleyerek bu veri kiimelerini genislettik ve

eski genomlar1 yayinladik (Ek Veri 11).

Antik DNA kimlik dogrulamasi. Kore ve Japonya’dan yeni yayinlanan antik genomlarin
gecerliligini dogrulamak icin birden fazla kriter uyguladik. Ik olarak, mapDamage v.2.0.6'®’i
kullanarak antik DNA i¢in karakteristik olan oliim sonrasi kimyasal modifikasyonlari
karakterize ettik. Tkinci olarak, Schmutzi v.1.5.1” kullanan tim bireyler icin mitokondriyal
kirlenme oranlarmi tahmin ettik. Uciincii olarak, ANGSD v.0.910%°de uygulanan X
kromozomu verileri temelinde erkeklerde nikleer genom bulasma oranini 6l¢tiik. Erkeklerde
X kromozomunun yalnizca tek bir kopyas: bulundugundan, dizileme hatasi seviyesinin
otesinde, ayn1 polimorfik konuma hizalanmis bazlar arasindaki uyumsuzluklar bulagsma kaniti
olarak kabul edilir.Dérdiinciisii, PMDtools®’de PMD puani en az 3 olan tek zincirli
kitapliklarda mevcut tiim okumalar ve hasar kisitlamali okumalarla potansiyel Bat1 Avrasya
kontaminasyonunu degerlendirdik ve bir Avrasya PCA’daki konumlarini yalnizca tiim
okumalar ve hasarli okumalarla karsilastirdik. Besinci olarak, Bati Avrasya kirlenmesini
kaynak olarak Sintashta_MLBA veya LBK_EN gibi Bati Avrasya karakteristik gruplariyla
daha fazla karakterize etmek igin kisi basina qpAdm’* uyguladik (ayrmtilar i¢in bkz. Ek Veri
17, 22).

Niifus yapis1 analizi. "HumanOrigins’veri kiimesinden ve “ Isgproject: YES’ ve ‘shrinkmode:
YES’ secenegiyle ‘1240klIllumina’ veri kimesinden 2.077 giinimiiz Avrasya bireyi kiimesini
kullanarak smartpca v.16000%? ile bir PCA gergeklestirdik. Afrika dis grubundan

ayrilmalarindan bu yana iki popiilasyon arasindaki genetik yakinligin bir Sl¢limiinii elde
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etmek icin dis grup-fs istatistiklerini®®* kullandik. Admixtools31°deki ‘f4mode: YES’
isleviyle fs istatistiklerini hesapladik. Hem fz hem de fs istatistikleri, admixtools paketinde

qp3Pop v.435 ve gqpDstat v.755 kullanilarak hesaplandi.

Genetik cinsiyet ayrimi1 ve tek ebeveynli haplogrup atamasi. Eski 0Orneklerimizin
molekiiler cinsiyetini, X ve Y kromozomu kapsamalarinin otozomlara oranini karsilastirarak
belirledik®® Kadinlar i¢in, X’ inotozom kapsamina yaklasik olarak esit bir oran1 ve 0’lik bir Y
oran1 bekleriz. Erkekler i¢in, otozomlara kiyasla X ve Y’deki kapsamin kabaca yarisini

bekleriz.

gqpAdm ile karisim modelleme. Admixtools v.5.1 paketindeki’*gpWave/gqpAdm cercevesini
(qgpWave v.410 ve gpAdm v.810) kullanarak bu calismada eski bireyleri modelledik.
Asagidaki 7 popiilasyonu ‘ 1240k’ veri setlerinde dis grup (° OG’) olarak kullandik: Mbuti,
Onge, Iran N, Villabruna, Karitiana, Naxi ve FunadomariJomon. Bu set bir Afrika dis grubu
(Mbuti), Andamanese adalilar1 (Onge), Tepe GanjDareh bolgesinden (Iran_N) erken Neolitik
Iranlilar, ge¢ Pleistosen Avrupa avci-toplayicilari (Villabruna), Brezilya’dan yerli Karitiana,
Tibet-Burman konusan bir grup igerir. Giiney Cin’den (Naxi) ve Japonya’dan eski avci-

toplayicilardan (FunadomariJomon) (Ek Veri 13, 16).
Ucgenleme

“Ucgenleme”terimi, diger iki farkl1 noktadan alian Sl¢iimlerin yakinsamasi ile uzayda tek bir
noktay1 belirleyen bir seyir tekniginden 6diing alinmistir. Nitel arastirmada, ti¢ farkli bilimsel
disiplinden gelen kanitlart kullanarak ayni olgunun farkli boyutlarin1 yakalamak icin
kullanilan bir yontemi belirtir. Tartigmada dongiisellikten kaginmak ig¢in, veri toplama,
analizler ve sonuglar, diger ikisinden bagimsiz olarak her bir disiplinin smirlar1 i¢inde
gerceklestirilir veya bunlara ulasilir. Uggenlestirme siirecinin yalnizca son asamasinda,
fenomeni tanimlayan bir dizi degisken karsilastirilarak ti¢ disiplinin yaptig1 ¢ikarimlar birbiri
iizerine haritalanir. Uggenlestirmenin amaci, ii¢ disiplinden elde edilen kanitlarin ne Slciide
birlestigini degerlendirerek ve arastirilan fenomenler tizerindeki farkli bakis agilar1 arasindaki
korelasyonlar1, tutarsizliklari, belirsizlikleri ve olasi Onyargilar1 belirleyerek sonuclarin

giivenilirligini ve gegerliligini artirmaktir.

Antropolojideki daha énceki iicgenleme uygulamalarina dayanarak®, fenomenin daha iyi
anlasilmasina katkida bulunmak i¢in dilbilimi, arkeolojiyi ve genetigi entegre ederek yontemi
Transavrasya dillerinin dagilimina uyguladik. Farkli veri kiimeleri topladik ve konum,

kronoloji, gé¢ dinamikleri, siireklilige kars1 yayilma ve gecim gibi bir dizi degiskenle ilgili
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bagimsiz ¢ikarimlar yapmak i¢in yukarida acgiklanan yontemleri uyguladik (Ek Veri 26). Her
disiplin, dogrudan veya dolayli kanitlara dayali olarak, niteliksel veya niceliksel olsun, kendi
alanina dahil olan araglarin uygulanmasi temelinde bu degiskenleri iceren en cimri modeli
cikarmistir. Tek basma ele alindiginda, tek bir disiplin tek basma c¢ift¢ilik/dil dagilimlar
hakkindaki soruyu kesin olarak ¢6zemez, ancak ii¢ disiplin birlikte alindiginda bu senaryonun
giivenilirligini ve gecerliligini arttirir. Ug disiplin tarafindan sunulan kanitlar1 hizalayarak,
Transavrasya gocili hakkinda, {i¢ disiplinin her birinin bize tek tek saglayabileceginden daha

dengeli ve daha zengin bir anlay1s kazandik.
Raporlama ozeti

Aragtirma tasarimi hakkinda daha fazla bilgi, bu makaleyle baglantili Doga Arastirma

Raporlama Ozetinde mevcuttur.
Veri kullanilabilirligi

Dilbilimsel ve arkeolojik veri kiimelerine Ek Bilgiler araciligiyla erisilebilir. Kullanim
gerektiren dosyalar FigShare’eyuklendi.FigShare’e baglantilar asagidaki gibidir: Ek Veri 3:
Transavrasya dillerinin uzaysal-zamansal genislemesini modelleyen Bayesfilocografik analizi
(https://figshare.com/s/b9c67ca3ead 7faf51d48); Ek Veri 19: Dilsel veri tabaninin analizlerini
calistirmak igin kullanilan modelleri, oncelikleri, hiperonceleri ve ayarlari belirten BEAST
XML dosyalar1 (https://figshare.com/s/748bf751fe3ba7752046); Ek Veri 21: Arkeolojik veri
tabaninin analizlerini ¢alistirmak ig¢in kullanilan modelleri, oncelikleri, hiperénceleri ve
ayarlar1 belirten BEAST XML dosyalar (https://figshare.com/s/99f5aab9a2e43eb2ffd4); Ek
Veri 24: Transavrasya dillerinin tarihli Bayesfilogenisi
(https://figshare.com/s/709f239fa45982911b87); ve Ek Veri 25: Arkeolojik veri tabaninin
Bayesfilogenetik  analizi  (https://figshare.com/s/65615dddc0817bc0184f). Incir agaci
uygulamasinin baglantisi: https://github.com/rambaut/figtree/releases/tag/v1.4.3 Genetik veri
kiimelerimiz i¢in, bu yazida bildirilen DNA dizileri Avrupa Niikleotid Arsivinde (ENA)
depolanmistir. Katilim PRJEB46162 altinda. 1240k’ panelindeki bu ¢alismadaki antik
bireylerin haploidgenotip verileri asagidaki baglantidan EIGENSTRAT formatinda
mevcuttur: https://edmond.mpdl.mpg.de/imeji/collection/59JGAaOpSxRbI6Vh

Kod kullanilabilirligi

Okuyucular, Ek Bilgiler araciligiyla Bayesian dilsel ve kiiltiirel veri kiimeleri analizlerimizin

altinda yatan koda erigebilir. Ek Veriler 19°daki dosyalar dillerle ve Ek Veriler 21°deki
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dosyalar kiiltiirlerle ilgilidir. Web baglantilar1 sunlardir: Ek Veri 19: Dilsel veri tabaninin
analizlerini ¢alistirmak i¢in kullanilan modelleri, dncelikleri, hiperdnceleri ve ayarlari belirten
BEAST XML dosyalar1 (https://figshare.com/s/748bf751fe3ba7752046); Ek Veri 21:
Arkeolojik veri tabaninin analizlerini calistirmak i¢in kullanilan modelleri, oncelikleri,
hiperdnceleri ve ayarlar1  beliten BEASTXML dosyalar1  (https:/figshare.com/s/
99f5aah9a2e43eb2ffd4).
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Tesekkiirler Bu sonuglara ulastiran aragtirma M.R'nin izniyle Avrupa Birligi'nin Ufku 2020
arastirma ve yenilik programi (646612 numarali hibe sézlesmesi) altinda Avrupa Arastirma
Birligi tarafindan finanse edilmistir. R.B. Yeni Zelanda Kraliyet Cemiyeti'nden bir Marsden
hibesi 18-UOA-096 tarafindan desteklendi. N. Adachi, T. Kakuda, E. Savelyeva, W.
Lawrence, S. Wichmann, C. Wang, M. Burri, N. Klyuev, I. Zhushchikhovskaya, M. Byington,
H. Miyagi, Y. Vostretsov, A. Jarosz, J.-O. Svantesson, M. Levy, J. Lefort, M. Miller, K.
Mishchenkova, E. Perekhvalskaya, 1. Nikolaeva, P. Czerwinski, N. Aralova, A. Francis-Ratte,
I. Joo, R. Mété, T. Pellard'a ve Kore Ulusal Miizesi'ne verileri derlemeye, analiz etmeye veya

yorumlamaya yardimci olduklari i¢in tesekkiir ederiz.

Yazar Katkilar1 Arastirma, M.R. tarafindan kavramsallastirilmistir. Dilsel veri kiimeleri
AS., JD., S.O, B.D, R. Bjgrn, SR.,, K.-D.A., L.G.,, O.M., J.R.B. ve M.R. tarafindan
toplanmistir. Dilsel veri taban1 M.R. tarafindan puanlandi ve M.R. ve R. Bouckaert tarafindan

analiz edildi. Etimolojiler M.R. tarafindan olusturulmustur. Arkeoloji veri taban1 T.L., M.C.,
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T.K., GK.,, J.U. ve L.G. puanlanmistir ve© M.J.H., R. Bouckaert, M.R., M.C. ve 1.LR.B.
tarafindan analiz edilmistir. Nagabaka sitesi T.K. ve K.-Y.Y. M.J.H.'nin yo6netiminde
M.K.'nin tavsiyesi ile ve H.I. tarafindan kazilmistir. Nagabaka'dan gelen malzemelerin kazi
sonrasi analizleri K.-Y.Y., T.K., N.S., H. Tomita, H. Takamiya, J.U., P.R., R.F. ve M.Y.
tarafindan analiz edildi. Y.C. Angangxi verilerini , D.I.-A. ve J.-H.K. eski Kore verileri, K.I.S.
Yayoi verilerini ve H.l., R.K., T.S. ve H.O. modern Ryukyu verileri paylasti. Kore ve
Japonya'dan gelen antik DNA verileri i¢in 1slak laboratuvar ¢alismalart R.A.B. ve M.H.
tarafindan yapildi. Genetik bilgi analizleri F.Z VE H.K.-K.’nin verileriyle C.N tarafindan
stirdiiriildii. Yazim islemi ise M.R., M.J.H. ve C.N tarafindan yapildi.

Finansman Max Planck Dernegi tarafindan saglanan agik erisim finansmani.
Cakisan Cikarlar Yazarlar, rekabet eden ¢ikarlar olmadigini beyan eder.
Ek Bilgiler

Ek bilgiler Cevrimigi siirim, asagidaki adreste bulunan ek materyalleri igerir:
https://doi.org/10.1038/s41586-021-04108-8

Yazismalar ve materyal talepleri Martine Robbeets, Mark J. Hudson veya Chao Ning'e

yoneltilmelidir.

Hakem degerlendirmesibilgisi Nature bu calismanin akran degerlendirmesine katkilarindan
dolay1 Vaclav Blazek, Dorian Fuller, Carles Lalueza-Fox ve diger anonim gozden gecirenlere

tesekkiir eder. Hakem raporlari mevcuttur.

Yeniden baskilar ve izinler hakkinda bilgi su adreste  bulunabilir:

http://www.nature.com/reprints
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Genisletilmis Veri Sekil 3|Neolitik ve Tun¢ Cagr’nda tarimla demografik degisimler.
Kuzeydogu Asya.Al Bati Liao? igin canak ¢omlek miktarini kullanarak 8000-4000 GO
civarinda dar yetistiriciliginin benimsenmesini takiben degisiklikleri gosterir ve B2, Kore®’
icin radyokarbon vekalet tarihlerini kullanarak bu degisiklikleri gosterir. Sekil A’dan E’ ye,
Bronz Cagi’nda dart ile piring, arpa ve bugdaym uyumunu takiben Sekil A’dan E’ ye, Bronz
Cagi’'nda dan ile piring, arpa ve bugdaym uyumunu takiben 8000-2000 GO civarinda uzun
vadeli dinamikleri gostermektedir ve Kuzeydogu Cin®® igin saha numaralaria, Kore®’ icin
radyo karbon tarihlerine ve Japonya®® igin saha numaralarina dayanmaktadir. Demografik
bilgileri vekillerden elde etmek i¢in kullanilan referanslar ve yontemler i¢in bkz. Ek Veriler 7.
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Genisletilmis Veri Sekil 4| Zaman ve Mekanda Bulunan Antik Genomlar.Ana Sekil 3’e
eslik edecek ayrintili bir agiklama ve Genisletilmis Veri Sekillerini igerir. 7-10
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PC1 (5.57%)

Genisletilmis Veri Sekil 5 PCA giiniimiiz Avrasya’simin genetik yapisim
gostermektedir.PC1, Bati ve Dogu Avrasya niifuslarini, PC2 Giliney ve Kuzey Avrasya
niifuslarii birbirinden ayirir. Transavrasya niifuslar1 alt familyaya gore renklendirilmistir (gri
Tirk, turuncu Mogol, sar1 Tunguz, pembe Koreli, agik gri Japon). Transavrasyal
olmayanniifuslarsoylara gore renklendirilmistir. NUfuslar ¢ harfle etiketlenmistir,
kisaltmalarin listesi i¢in bkz. Ek Veriler 10.
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Genisletilmis Veri Sekil 7 | Giiniimiiz Dogu Asyalilarin genetik yapisim gosteren PCA

Uzerinde ¢izilen antik genomlar. Ayrintili agiklama igin bkz. Genisletilmis Veri 4.
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Erken Neolitik  Orta Neolitik [

4 Bronz Cag:

Genisletilmis Veri Sekil 8 | PCA’da cizilen antik genomlar, giiniimiiz Avrasyahlarin
genetik yapisim gosteriyor.Ayrintili bir agiklama igin bkz. Genisletilmis Veri Sekil 4.

Erken Neolitik  Orta Neolitik Bronz Cag

Genisletilmis Veri Sekil 9 | Tun¢ Cagi, Demir Cagi, Bat1 Lio ve Amur’dan kalma antik
genomlar, ginimuzin Avrasyallarin genetik yapisim gosteren PCA’da cizildi. Ayrintili
bir aciklama i¢in. Bkz. Genisletilmis Veri Sekil 4.
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Genisletilmis Veri Sekil 10 | Primorye dogu bozkir ve Sar1 Nehirden gelen eski
genomlar, ginuimuiz Avrasyahlarin genetik yapisin1 gosteren PCA’da cizildi.Ayrintili bir
aciklama i¢in. Bkz. Genisletilmis Veri Sekil 4.



