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«Выход современного человечества из Африки» 
- генетика и ДНК-генеалогия не согласны

А.А. Клёсов
http://aklyosov.home.comcast.net

ВВЕДЕНИЕ. 
ГИПОТЕЗА «ВЫХОД ИЗ АФРИКИ» И ЕЕ ОСНОВНЫЕ ПОЛОЖЕНИЯ

Гипотеза африканского происхождения человека появилась в середине 
1980-х годов и стала стремительно  обрастать данными (Tattersall, 2009, и 
ссылки там же). Строго говоря, это были не данные, а интерпретации, но 
они довольно быстро образовали весьма эшелонированную защиту 
концепции «из Африки», которую с энтузиазмом подхватили генетики. Эта 
концепция скоро превратилась в постулат, против которого возражать 
стало фактически неэтично, ненаучно, и неправильно. Надо признать, что 
и противники этой концепции не смогли выставить достаточно 
обоснованных аргументов, и пытались парировать, причем весьма вяло, 
тоже не фактами, а интерпретациями, зачастую довольно косвенными. В 
итоге в научном сообществе установился некий пат, когда обе стороны, 
понимая, что проблема по сути остается нерешенной, для себя считают, что 
противоположная сторона неправа. 

Какие же главные аргументы приводят сторонники концепции «из 
Африки»? 

Они сводятся к двум категориям. Первая – антропологическая, вторая – 
генетическая. Антропологическая – что наиболее древние костные остатки 
анатомически современного человека найдены, по мнению сторонников 
«африканской концепции», именно в Африке, и что именно в Африке 
обнаружены древнейшие свидетельства способности человека оперировать 
символами, заложившими мышление и ощущения, показывающими 
способность анализировать окружающий мир и делать выводы, 
способность «видеть себя со стороны» (включая украшения, то есть 
персональную орнаментальную атрибутику). Аргументы из области 
генетики сводятся к тому, что современные жители Африки имеют 
наибольшее «генетическое разнообразие», и что геномные характеристики 
(обычно картины практически необратимых мутаций, называемых SNP, по 
первым буквам Single Nucleotide Polymorphism) показывают разрыв между 
современными африканцами и неафриканцами. Этот разрыв обычно 
интерпретируется как доказательство, что древнейшие африканские 
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популяции (к их современным потомкам относят, например, племена Sun и 
Khoisan) стояли у истоков современного человечества более ста тысяч лет 
назад, их потомки примерно 70 тысяч лет назад вышли из Африки и 
породили предков современных неафриканцев, которые прошли 
генетическое бутылочное горлышко популяций, что и привело к разрыву 
геномных картин. Альтернативные варианты генетиками, как правило, не 
рассматриваются, поскольку постулат («из Африки») есть постулат, и он не 
должен ставиться под сомнение. 

В качестве примера можно привести совсем недавнюю статью известного 
популяционного генетика F. Cruciani с соавт. (Cruciani et al, 2011), которая 
уже с названия постулирует Африку как родину современного 
человечества, во всяком случае его мужской половины. В самой статье 
проводился частичный геномный анализ, наиболее подробно для семерых 
африканцев (два бербера, два нигерийца, и три пигмея из Центральной 
Африки). Выявленные расхождения между их геномами, датированные 142 
тысячами лет назад, по мнению авторов «предоставляют дополнительное 
сильное доказательство африканского происхождения современного 
человека». О том, что древние предки современных африканцев могли 
мигрировать в Африку с «места происхождения современного человека» 
авторы даже не упоминают. Это – очень типично для современных работ по 
популяционной генетике. 

Давление генетиков за последние 10-15 лет фактически ликвидировало 
последние остатки сопротивления в отношении «мультирегиональности» 
происхождения современного человека. По мнению генетиков, данные по 
Y-хромосоме, мтДНК и геному человека однозначно свидетельствуют о 
едином месте происхождения современного человека, а именно в Африке. 
Варьируются только интерпретации – Южная это Африка, или Восточная. 
Большинство статей в академических журналах начинаются с констатации, 
что «современный человек вышел из Африки примерно 50 тысяч лет назад» 
(Jobling and Tyler-Smith, 2003), или «50-60 тысяч лет назад» (Shi et al, 2010; 
Mellars, 2011), или «50-70 тысяч лет назад» (Hydjasov et al, 2007; Stoneking 
and Delfin, 2010), или «60 тысяч лет назад» (Li and Durbin, 2011; Henn et al., 
2011), или «50-75 тыс лет назад» (Patin et al, 2009), или «70-80 тыс лет назад» 
(Majumder, 2010), или «40-80 тыс лет назад» (Campbell and Tishkoff, 2010), 
или «55-70 тысяч лет назад» (Soares et al, 2009), или более осторожно, «между 
50 и 100 тыс лет назад» (Hublin, 2011) и «между 27-53 тысяч лет назад и 58-
112 тысяч лет назад» (Carrigan and Hammer, 2006). При этом никто не 
пишет, или, возможно, и не знают, что никто эти цифры не рассчитывал, 
что эти цифры совершенно умозрительные, «по понятиям», приведенные в 
свое время из общих соображений, и далее «зацитированные». Для расчета 
этих цифр до последнего времени просто не было методологии, не было 
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соответствующего расчетного аппарата. В дальнейшем практически все 
последующие данные просто подгонялись под эти «датировки». 

Показательной в этом отношении является недавняя (24 ноября 2011 г) 
статья в Nature (Mellars, 2011). В статье он делает обзор двух статей из того 
же номера журнала (Higham et al, 2011; Benazzi et al, 2011), под названием 
«Доказательства самого раннего происхождения анатомически 
современных людей в северо-западной Европе» и «Ранние распространения 
современных людей по Европе и сопоставления с поведением 
неандертальцев», соответственно. Ни слова про Африку в обеих статьях 
нет. Случайно или нет (скорее всего намеренно) Африка в конструкциях о 
происхождении современных людей в обеих статьях обходится. Тем не 
менее, в статье Mellars (2011) уже в первом абзаце со ссылкой на обе статьи 
говорится о их выходе из Африки 50-60 тысяч лет назад. Вот так у 
популяционных генетиков делается наука.      

При этих «африканских построениях» совершенно выпадает из 
рассмотрения простой факт, что неандертальцы в Африке не замечены, и 
при этом – они кузены «анатомически современного человека», происходят 
от одного общего предка. Так где все-таки этот общий предок жил? Если в 
Африке, как негласно предполагается, то почему неандертальцы в Африке 
не замечены? Если этот общий предок жил не в Африке, то в концепцию 
«Выход из Африки» следует вносить неудобные положения-допущения о 
том, что жил-то не он не в Африке, и в какой-то период времени его 
потомки пришли в Африку. Когда они пришли? 300 тысяч лет назад? 200 
тысяч лет назад? 140 тысяч лет назад? Тогда где-все-таки «прародина 
современного человека»?  

Понятно, что в таком виде эти (и многие другие вопросы) не являются 
доказательством чего-то ни было, они просто «неудобные», и их 
предпочитают не замечать. Хотя можно представить, как педалировалось 
бы африканское пребывание неандертальцев как совершенное 
подтверждение «Выхода из Африки», и полное отсутствие «Входа в 
Африку». На самом деле доказательства отсутствия «Выхода из Африки», и 
доказательства материальные, приведены ниже, в следующем разделе.             

Концепция «выхода из Африки» фактически базируется на пяти 
положениях: 

(1) Внеафриканские популяции представляют собой генетические 
производные африканских популяций. 
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(2) Отказ от «мультирегиональности» происхождения современного 
человека вкупе с остальными положениями (см. ниже) не оставляет места 
«прародине» кроме как в Африке. Второй быть не может. Значит, Африка. 
(3) В Африке наибольшее «генетическое разнообразие», следовательно, там 
и «прародина» современного человечества,                
(4) Самый ранний «анатомически современный человек» был найден в 
Африке 195 тысяч лет назад (Omo),
(5) Уменьшение «генетического разнообразия» человека наблюдается при 
удалении от Африки.

Поразительно, но никто в литературе не взял на себя труд (или смелость?) 
критически рассмотреть все эти положения, и показать, что все они 
страдают натяжками. 

КРИТИЧЕСКОЕ РАССМОТРЕНИЕ КОНЦЕПЦИИ «ВЫХОД ИЗ 
АФРИКИ»

Начнем с последнего. Действительно, до последнего времени считалась, что 
африканская гаплогруппа А является «корневой», от которой произошли 
все другие гаплогруппы Y-хромосомы. На дереве гаплогрупп 2006 года 
(http://www.isogg.org/tree/ISOGG_YDNATreeTrunk06.html) в сводке 
данных ISOGG (Международного общества генетической генеалогии) 
первые несколько гаплогрупп подавались следующим образом:

•      A   M91
•      BR    SRY10831.1 (SRY1532), M42, M94, M139, M299    
•      •       B   M60, M181
•      •       CR    M168, M294, P9    
    
Подпись гласила: «The BR haplogroup split off from haplogroup A 55,000 years 
before present (bp). It probably appeared in North East Africa» (гаплогруппа BR 
отделилась от гаплогруппы А 55 тысяч лет назад. Это вероятно произошло 
в северо-восточной Африке». Индексы справа соответствуют 
специфическим мутациям (SNP, см. выше), присущим данным 
гаплогруппам. То есть эта схема показывала, что снип М91 определяет и 
гаплогруппу А, и якобы все последующие гаплогруппы от В до R, что, 
конечно, означало бы, что все неевропейские гаплогруппы – производные 
африканских. Но это оказалось неправдой, как будет показано ниже.    

В номенклатуре 2007 года все осталось так же. И дерево, и подпись. 
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В 2008 году дерево несколько изменилось (в частности, появилась еще одна 
входная снип-мутация, Р97, в гаплогруппе А):

Y
•       A   M91, P97
•       BT    SRY1532.1/SRY10831.1, M42, M94, M139, M299
•      •       B   M60, M181, P85, P90 
•      •       CF    M168, M294, P9.1    
 
Но подпись осталась той же: «The BR haplogroup split off from haplogroup A 
55,000 years before present (bp). It probably appeared in North East Africa»

Номенклатура 2009 и 2010 года – точно то же самое, что 2008 года. И дерево, 
и подпись.  Номенклатура 2011 года – дерево почти то же самое, кроме того, 
что сводную гаплогруппу CF заменили на СТ:  

Y
•     A   M91, P97
•     BT    Page65.1/SRY1532.1/SRY10831.1, M42, M94, M139, M299 
•    •     B   M60, M181/Page32, P85, P90
•    •     CT    M168, M294, P9.1

Но слова уже принципиально другие: «The BT haplogroup split from the root of 
the Y haplogroup tree 55,000 years before present (bp), probably in North East Africa.
The root of the Y haplogroup tree is the so-called "Y-Chromosome Adam," the most 
recent patrineal ancestor of all people living today, who is believed to have lived 60,000 to 
90,000 years ago... The A haplogroup is thought to have been defined about 60,000 
years bp». («Гаплогруппа ВТ отошла от корня дерева гаплогруппы Y 55 тысяч 
лет назад, вероятно, в северо-восточной Африке. Корень дерева 
представляет так называемого «Y-хромосомного Адама», ближайшего 
предка по мужской линии всех людей, живущих сегодня, и который жил, 
как полагают, между 60 и 90 тысяч лет назад. Гаплогруппа А, как полагают, 
образовалась примерно 60 тысяч лет назад»).  Откуда взяли, что «корень» 
жил в Северо-Восточной Африке – остается только гадать. Тем более что 
отойти от «корня» 55 тысяч лет назад было просто невозможно, «корень» 
был намного ранее, никак не менее 150 тысяч лет назад, или еще ранее. 

Иначе говоря, согласно описанию 2011 года, африканская гаплогруппа А 
уже не является предком современного человечества. В схему вводится 
«хромосомный Адам», который жил между 90 и 60 тыс лет назад, от него 
(хотя это не указано, что от него, но, видимо, подразумевается) образуется 
гаплогруппа А 60 тыс лет назад, а гаплогруппа В образовалась от кого-то, но 
от кого – не понять, написано уклончиво, видимо, от ВТ. ВТ, согласно 
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написанному, образовалась «от корня» 55 тысяч лет назад, всего лишь через 
5 тысяч лет от времени возникновения гаплогруппы А. От кого образова-
лась неафриканская гаплогруппа С – тоже непонятно, и в номенклатуре не 
пояснено – то ли от африканской гаплогруппы В, то ли от сводной 
гаплогруппы ВТ, независимо от В. Если последняя версия – то 
неафриканские гаплогруппы вообще не потомки африканских гаплогрупп, 
если не вводить дополнительные допущения и постулаты. 

Как будет показано ниже в настоящей работе – верен именно последний 
вариант, не произнесенный в номенклатуре ISOGG. Неафриканские 
гаплогруппы не являются потомками африканских гаплогрупп А и В. Как 
показано в работах (Клёсов, 2011а, 2011b; Клёсов и Рожанский, 2011), 
гаплогруппа А идет двумя рукавами с древнейших времен (по расчетам 
примерно с 130-140 тыс лет назад), и это скорее всего две разные 
гаплогруппы, просто объединенные под названием «А» без всяких 
оснований. На этом пути из древнейших времен есть гаплогруппа (бета-
гаплогруппа, 64±6 тыс лет назад) от которой в сторону уходит африканская 
(в настоящее время) гаплогруппа В (46 тыс лет назад) и в другую сторону – 
все неафриканские гаплогруппы. Ни одна из них не происходит от 
гаплогрупп А или В (Клёсов, 2011a,b). Более того, ни один из тестированных 
(на снипы) носителей неафриканских гаплогрупп (Проект Walk Through Y) 
не имеет снипов африканских гаплогрупп А и В, как будет подробно 
описано ниже в соответствующем разделе. Место происхождения бета-
гаплогруппы остается пока  неизвестным, но ничто не указывает на ее 
африканское происхождение, и во всяком случае не указывает ни 
физическая антропология большинства потомков этой бета-гаплогруппы, 
ни картина снипов.   

Более того, в данном случае снимается противоречие между «моно-» и 
«мульти-» региональностью происхождения современного человека. С 
одной стороны это «моно», 160 тысяч лет назад (альфа-гаплогруппа, от 
которой произошли африканская гаплогруппа А и все остальные – 
неафриканские по происхождению - гаплогруппы), с другой – это 
«мульти», поскольку разводит в разные стороны происхождение 
африканской гаплогруппы А и все неафриканские гаплогруппы. Их общее 
происхождение уходит настолько глубоко, что появление гаплогруппы А в 
Африке, и «бета-гаплогруппы», например, в Европе, на Кавказе или на 
Русской Равнине, уже фактически воспринимается как мульти-
региональность. Разница между «моно» и «мульти» в данном случае 
становится семантической, а не по сути. По сути – это два разных 
происхождения, как по регионам, так и по ДНК-генеалогии, так и по 
антропологии. 
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Итак, мы уже безболезненно сняли первые два положения про 
«африканское происхождение» современного человека:

(1) Внеафриканские популяции представляют собой генетические производные 
африканских популяций. 
(2) Отказ от «мультирегиональности» происхождения современного человека 
вкупе с остальными положениями (см. выше) не оставляет места «прародине» 
кроме как в Африке. Второй быть не может. Значит, Африка. 

Первое оказалось неверным, второе – неправильно толкуемым в 
литературе.

Третье положение:             

(3) В Африке наибольшее «генетическое разнообразие», следовательно, там и 
«прародина» современного человечества.                

Оно по сути неверно, и  слишком буквально воспринимается генетиками. В 
Нью-Йорке, например, намного более высокое разнообразие, чем в 
Новгороде или Пензе, но это вовсе не значит, что в Нью-Йорке 
«прародина» Новгорода и Пензы. Высокое разнообразие может быть 
следствием как глубокой эволюции, так и смешиванием ДНК-
генеалогических линий. В Нью-Йорке – смешивание. В Африке – тоже, как 
и глубокая эволюция, но только африканских линий. Как мы видели, в 
Африке имеет место смешивание по меньшей мере трех линий – от 
древней линии (160-130 тысяч лет назад), гаплогруппы А (130-90 тысяч лет 
назад, для разных субкладов) и гаплогруппы В (60-46 тысяч лет назад), не 
считая поздних мигрантов. Например, в Центральной Африке есть немало 
носителей гаплогруппы R1b1, которые мигрировали туда в ходе своих 
передвижений вдоль североафриканского побережья на запад (Cruciani et 
al, 2010) примерно 5 тысяч лет назад (Клёсов, 2010). Это же могло произойти 
и с носителями гаплогруппы В 46 тысяч лет назад.

Если в Африке наибольшее генетическое или мутационное разнообразие в 
гаплотипах, это просто свидетельствует о том, что туда могли прибыть 
представители самой древней ветви человеческой популяции. Другая 
древняя ветвь могла появиться вовсе на другой территории. 

Еще пример – неандертальцы по имеющимся в наличии данным имеют 
совсем небольшое «разнообразие», значительно меньшее, чем у 
современного человека. Но это вовсе не означает, что неандертальцы – 
потомки современного человека. Опять причиной является эволюционная 
вилка вкупе с прохождением бутылочного горлышка популяции 
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неандертальцами. То же и с Африкой – эволюционная вилка 160 тыс лет 
назад (альфа-гаплогруппа, см. ниже), от которой разошлись гаплогруппа А 
(140-90 тыс лет назад) и бета-гаплогруппа (64 тыс лет назад), и еще одна 
вилка, от которой разошлись гаплогруппа В (46 тыс лет назад) и все 
остальные неафриканцы (58 тыс лет назад) плюс смешанная гаплогруппа Е. 
Опять вилка – и отходит гаплогруппа Е (45 тыс лет назад), которая обитает в 
основном на Ближнем Востоке и в Северной Африке.  Вот эти 
эволюционные вилки и дают разнообразие, но не только по причинам 
древности, а и по причинам смешивания линий.     

Так что и третье положение оказывается несостоятельным. Следующее 
положение:

(4) Самый ранний «анатомически современный человек» был найден в Африке 195 
тысяч лет назад (Omo),

Это – не «самый ранний анатомически современный человек». На самом 
деле признано, что «самый ранний современный» в Африке (Hofmeyr) был 
найден с датировкой 36±3 тысяч лет назад (Grine et al, 2007, 2010; Crevecoeur, 
2009).  Омо по разным данным имеет слишком много архаичных 
особенностей, чтобы считать его «анатомически современным человеком».  

Последнее положение:

(5) Уменьшение «генетического разнообразия» человека наблюдается при удалении 
от Африки.

Это тоже кажущийся эффект, который является следствием приведенных 
выше пояснений. В Африке – действительно наибольшее разнообразие, 
обусловленное древностью и смешиванием потомков трех ветвей 
гаплогрупп А и В, ни одна их которых не является предковой для 
неафриканских гаплотипов. Неафриканские гаплотипы, производные 
бета-гаплогруппы (64 тыс лет назад), все моложе африканских, потому и 
эффект «уменьшения генетического разнообразия», как при переходе от 
Нью-Йорка до Пензы, продолжая аналогию выше. Это вовсе не показывает, 
что африканские гаплогруппы – предки неафриканских. Например, тот 
факт, что предки гаплогруппы R1a мигрировали в южную Сибирь 
(действительно, далеко от Африки) вовсе не указывает, что миграция была 
именно из Африки, хотя географическое расстояние имеет место, и вполне 
может «коррелировать» с расстоянием от Африки, с одной стороны, и с 
удаленностью гаплогруппы R1a от А, с другой. Но это корреляция ложная, 
фальшивая, а не настоящая. То же самое и с Африкой и Америкой – и 
расстояние далекое, и гаплогруппа Q удалена от гаплогруппы А, но 
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корреляция одного с другим – фальшивая. Расстояние от Африки до 
Австралии тоже немалое, как и расстояние между гаплогруппами А и К/С 
(гаплогруппы австралийских аборигенов, хотя данных по ним мало). А ведь 
на этом популяционные генетики строят свои «академические теории».    

Строго говоря, описанные выше соображения вовсе не отрицают, что 
анатомически современный человек мог впервые появиться в Африке. Но 
приведенные выше пять положений это вовсе не доказывают. Как знают и 
соглашаются генетики, филогенетическое дерево гаплогрупп, на котором 
размещены все 20 гаплогрупп современного человечества, от А до Т, не 
«укоренено», то есть не привязано ни к какому материку или региону 

Y
•       A   M91, P97
•       BT    SRY1532.1/SRY10831.1, M42, M94 
•      •       B   M60, M181, P85, P90
•      •       CT    M168, M294, P9.1
•      •       •       DE    M1/YAP, M145, M203, P144, P153
•      •       •      •       D    M174, IMS-JST021355
•      •       •      •       E     L339, M40, M96, P29, P150, P152, P154 
•      •       •       CF   P143
•      •       •      •       C    M130, M216, P184, P255, P260
•      •       •      •       F     M89, M213/P137, M235, P14, P133                         
•      •       •      •      •       G     L116, L154, L204, M201, P257, U2, U3
•      •       •      •      •       H    M69, M370
•      •       •      •      •       IJK    L15/M523/S137, L16/M522/S138
•      •       •      •       •      •       IJ   M429, P123, P124, P126, P127, S2
•      •       •      •       •      •       •       I     L41, M170, M258, P19, U179
•      •       •      •       •      •       •       J     12f2.1, L134, M304, P209, S6, S34
•      •       •      •       •      •       K     M9, P128, P131, P132
•      •       •      •       •      •       •       LT   L298/P326
•      •       •      •       •      •       •      •       L     M11, M20, M22, M61, M185
•      •       •      •       •      •       •      •       T     L206, M184, M193, M272
•      •       •      •       •      •       •       K(xLT)   M526
•      •       •      •       •      •       •      •       M    P256, Page93   
•      •       •      •       •      •       •      •       NO    M214, P188, P192, P193
•      •       •      •       •      •       •      •       •       N     M231, Page56
•      •       •      •       •      •       •      •       •       O     M175, P186, P191, P196
•      •       •      •       •      •       •      •       P     92R7, L138, L268, M45, M74, 
•      •       •      •       •      •       •      •       •       Q     M242
•      •       •      •       •      •       •      •       •       R     M207, P224, P227, S4, S9, V45
•      •       •      •       •      •       •      •       S    M230,P202, P204    
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Рис. 1. Филогенетическое дерево гаплогрупп Y-хромосомы, по данным 
Международного общества генетической генеалогии, 
http://www.isogg.org/tree/ISOGG_YDNATreeTrunk.html
номенклатура 2011 года. Дано в сокращении, ряд дублирующих SNP-мутаций 
снят, чтобы не загружать дерево. Буквенные индексы в обозначения SNP-
мутаций идентифицируют лабораторию, в которой эти мутации были 
определены. Индекс Y у начала дерева относится к условному «хромосомному 
Адаму», то есть прародителю мужской половины современного человечества, 
потомки которого прошли бутылочные горлышки популяций. В итоге все 
гаплотипы мужчин Земли, по представлениям современной генетики, 
должны сходиться к гаплотипу «хромосомного Адама». 

планеты. Оно просто показывает взаимоотношение гаплогрупп друг по 
отношению к другу (рис. 1). 

ДНК-ГЕНЕАЛОГИЯ. ОСНОВНЫЕ ПОЛОЖЕНИЯ

Что же в отношении общего происхождения мужчин планеты от 
«хромосомного Адама» говорит ДНК-генеалогия, и какие сроки она 
выставляет?      

Чтобы ответить на эти вопросы, кратко рассмотрим основные положения 
ДНК-генеалогии, имеющие отношения к такой постановке проблемы. 

ДНК-генеалогия мужчин базируется на мужской половой хромосоме, а 
именно на определенных фрагментах Y-хромосомы, называемых локусами, 
или маркерами. Маркеры идентифицируются секвенированием заданных 
фрагментов Y-хромосомы, то есть определением их нуклеотидной 
последовательности, и в каждом случае представляют собой серию 
повторов одних и тех же комбинаций нуклеотидов. Каждый маркер имеет 
определенный индекс, обычно состоящий из обозначения DYS (что 
означает DNA Y Segment) и порядкового номера. Например, маркер DYS19 
– это повторение квадруплета ТАГА (то есть тимин-аденин-гуанин-
аденин). У разных людей он повторяется от 11 до 19 раз подряд, и 
изменение числа повторов происходит в поколениях очень редко. Это 
изменение неупорядоченное, и является результатом сбоя в копировании 
ДНК под действием фермента ДНК-полимеразы (на самом деле целой 
системы ферментов, выполняющих функцию копирования). Этот сбой, 
приводящий к изменению числа повторов, происходит со средней  
константой скорости мутации 0.00151 на условное поколение (25 лет). 
Иначе говоря, число повторов меняется («вверх» или «вниз») в среднем раз 
в 662 поколения (если за поколение принимать 25 лет), или раз в 16,500 лет. 
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Если за поколение принимать, например, 30 лет, то число повторов в DYS19 
происходит в среднем раз в 550 поколений, то есть опять раз в 16,500 лет.  

То, что мутации в маркерах происходят неупорядоченно, видно из картины 
частот распределений по аллелям в разных гаплогруппах. На первый 
взгляд может показаться, что частоты распределений искажены, но это 
потому, что они представляют собой суперпозиции распределений частот 
по субкладам. В каждом субкладе – симметричная колоколообразная 
кривая распределения частот, но поскольку размеры субкладов разные, то 
суперпозиции получаются не всегда симметричные. Например, тот же 
маркер DYS19  гаплогруппе R1a1, наиболее частой среди этнических 
русских, распределяется в Европе так, что его 

-- аллель 13 встречается с частотой 0%, 
-- аллель 14 – 1%, 
-- аллель 15 – 32%, 
-- аллель 16 – 55%, 
-- аллель 17 – 12%,  
-- аллель 18 – 0.2%. 

На самом деле там суперпозиция нескольких колоколообразных кривых, 
максимум 15 встречается у популяций в северо-западной Европе, в 
Скандинавии и на западе Карпат, максимум 17 – опять на западе, в северо-
западной Европе, у западных славян и на западе Русской равнины, а 16 
встречается наиболее часто более чем у 12 европейских популяций, в 
первую очередь в восточной и центральной Европе. Аллели 14 и 18 – просто 
экстремальные, случайные мутации.           

В ДНК генеалогии маркер DYS19 считается «быстрым» (в отношении 
скорости мутации), по частоте мутаций он в 150 раз быстрее, чем самый 
медленный маркер, DYS472, который меняется вверх или вниз на одну 
единицу (на один повтор) в среднем раз в 100 тысяч условных поколений, 
то есть раз 2.5 миллиона лет. Но это – в одной и той же линии поколений. 
На практике же это изменение происходит в среднем раз на каждые 100 
тысяч рождений мальчиков. Поэтому в мире такие мутации случаются 
время от времени, опять же совершенно неупорядоченно, отходя вверх-
вниз на один повтор от так называемых «базовых» величин, характерных 
для данной популяции. Если на тысячу человек, у которых взяли тест на 
ДНК, величина DYS472 равна 8, а у одного-двух DYS472=9, то ясно, что 
базовой величиной для популяции будет DYS472=8. Число этих повторов 
также называют «аллель». В общем случае аллель – это разные варианты 
одного участка хромосомы. В целом в мире частота аллели DYS472 = 8 
составляет более 99%. 
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Продолжая пример, отметим, что для всех гаплогрупп на дереве 
гаплотипов выше, за исключением африканской гаплогруппы А, базовой 
аллелью является DYS472=8. Только для одной популяционной ветви 
(подгруппа А1а) гаплогруппы А значение базовой аллели в маркере DYS472 
равно 9. Это означает, что потомство некоего носителя мутации 89 
выжило и вошло в стабильный режим жизни данной африканской 
популяции.    

Еще один пример, имеющий отношение к рассматриваемому вопросу. 
Маркер DYS438 относится к «медленным», со средней частотой мутации 
раз в 45 тысяч лет. Обычный диапазон его аллелей почти во всех 
гаплогруппах – между 9 и 12, причем самые древние гаплогруппы, от А до 
G, имеют величину аллели 10 (за исключением подгруппы A1a, упомянутой 
выше, у которой DYS438=8). Гаплогруппа Н, в основном индийская, имеет 
аллель 9. Две ближневосточные по происхождению, родственные 
гаплогруппы J1 и J2, имеют аллель 10 и 9, соответственно. В последующих 
гаплогруппах L, N и О, она опять 10, хотя в подгруппе О2b (южно-
азиатской) происходит необычный скачок до 13, наряду с другими 
свидетельствами о необычной древности этой подгруппы. В гаплогруппах 
(подгруппах) R1a1 и R1b1b2, восточно-европейской и западно-европейской, 
соответственно, базовые аллели равны 11 и 12, соответственно. В 
замыкающей гаплогруппе Т базовая аллель 9. 

На этом фоне совершенно неожиданным оказалось недавнее обнаружение 
серии современных африканских гаплотипов с величинами аллелей 
DYS438, равными 14-16 (Клёсов и Рожанский, 2011). Расчеты показали, что 
общий предок этой серии гаплотипов жил не менее 160 тысяч лет назад, и, 
возможно, еще ранее. Это обстоятельство и послужило одной из основых 
причин настоящего исследования.    

Продолжим последовательное изложение, чтобы обосновать методологию 
исследования. Перейдем к гаплотипам.                      

Гаплотипом называется определенная совокупность маркеров. Гаплотип – 
это индивидуальная наследственная характеристика каждого мужчины. 
Напомним, что в данном случае мы рассматриваем Y-хромосому, которой у 
женщин нет. 

Гаплотипы могут иметь десятки разных видов, или форматов, поскольку 
они могут складываться из сотен маркеров в самых разных комбинациях. В 
настоящей статье мы будем рассматривать в основном 22-маркерные 
гаплотипы, которые составлены из маркеров, имеющих самые малые 
скорости мутаций (Клёсов, 2011а,с). Такие гаплотипы практически не 
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применимы для обычных генеалогических исследований, поскольку одна 
мутация в них происходит в среднем раз в 4250 лет (средняя константа 
скорости мутации 22-маркерного гаплотипа равна 0.006 мутации на 
гаплотип на условное поколение протяженностью в 25 лет). Но эти 
гаплотипы удобны для исследований на глубины десятки и сотни тысяч 
лет, что и требуется в настоящей работе. Понятно, что когда гаплотипы 
разных людей отличаются друг от друга на десятки мутаций в их 22-
маркерных гаплотипах, то их общие предки жили десятки и сотни тысяч 
лет назад, и за эти времена их ДНК-генеалогические линии разошлись на 
такие количества мутаций. В этом отношении ДНК-генеалогические 
показатели очень наглядны и легко интерпретируются. Эти константы 
скорости мутаций достаточно выверены и откалиброваны (Клёсов, 2011с). 

МЕТОДОЛОГИЯ ДНК-ГЕНЕАЛОГИИ на примерах

В качестве примера можно привести базовый 22-маркерный гаплотип 
гаплогруппы R1a1 (по другой, более недавной, номенклатуре R1a1a1) 
Русской равнины:

12 12 11 – 11 11 – 11 – 11 8 17 17 8 10 8 12 10 12 12 8 12 11 11 12         (R1a1a1)

Здесь разделительные линии (тире) указывают на принадлежность 
маркеров к четырем панелям 67-маркерных гаплотипов по принятой 
номенклатуре. Первые три маркера относятся к 12-маркерной панели, 
последующие два, один и 16 маркеров – к 25-маркерной, 37-маркерной и 67-
маркерной панели, соответственно. 
 
Этот гаплотип – с незначительными вариациями аллелей – имеют 
примерно половина этнических русских Российской Федерации, а в южных 
областях европейской территории России – до двух третей этнических 
русских. Две другие основные гаплогруппы (I и N) имеют еще 22% и 14% 
этнических русских (мужское население), соответственно, которые по 
обычным критериям имеют русский как родной язык как минимум в трех 
поколениях, проживание на данной территории РФ как минимум в трех 
поколениях.  Если для выборки из 148 человек рассмотреть значительно 
более детальный 67-маркерный гаплотип (Клёсов, 2011d), то все 148 
гаплотипов имеют 2748 мутаций от базового 67-маркерного гаплотипа, что 
транслируется в 4475±460 лет до общего предка всех рассмотренных 148 
человек (Клёсов, 2011d). 

Покажем кратко суть расчетов. Константа скорости мутации для 67-
маркерных гаплотипов равна 0.12 мутаций на гаплотип на условное 
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поколение (25 лет). Получаем в среднем 2748/148 = 18.57±0.35 мутаций на 
гаплотип. Для сравнения, одна из наиболее детальных ДНК-генеалогий в 
мире, шотландской линии McDonalds, тоже гаплогруппы R1a1, 
документированно происходящих от общего предка, который умер в 1386 
году (Джон Лорд Островов), насчитывает 351 мутацию в 114 67-маркерных 
гаплотипах, что дает 351/114 = 3.08±0.16 мутаций на гаплотип. Уже видно, 
что потомки Джона, который жил примерно 620-680 лет назад, имеют 
значительно меньше мутаций на гаплотип по сравнению с потомками 
предка на Русской равнине, который, следовательно, жил намного раньше. 

Поскольку константа скорости мутации для 67-маркерных гаплотипов 
равна 0.12 мутаций на 25 лет (Клёсов, 2011d), то получаем, что общий 
предок Мас-Доналдов жил 3.08/0.12 = 26±1 условных поколений назад (с 
учетом погрешности расчетов, показанной выше), то есть 650±25 лет назад. 
Это согласуется с периодом времени, когда жил их общий предок, Джон, 
Лорд Островов. На самом деле эта константа скорости мутации проверена 
на десятках примеров генеалогий и исторических событий, то есть в 
достаточной степени откалибрована (Rozhanskii and Klyosov, 2011). 
Приложение ее к величине 18.57±0.35 мутаций на гаплотип дает 18.57/0.12 = 
155  183 условных поколений, то есть 4575±465 лет до общего предка. 
Стрелка  показывает учет поправки на возвратные мутации (Klyosov, 2009a; 
Клёсов, 2011a).                  

Если мы перейдем к более медленным 22-маркерным гаплотипам, то в 148 
гаплотипах наблюдается всего 126 мутаций, то есть в 22 раза меньше по 
отношению к базовому гаплотипу. Получаем 126/148 = 0.85±0.08 мутаций 
на гаплотип, в отличие от 18.57±0.35, и время до общего предка равно 
0.85/0.006 = 142145 поколений, или 3625±485 лет. Здесь 0.006 – средняя 
константа скорости мутации для 22-маркерных гаплотипов. 

В принципе, полученная величина 3625±485 лет до общего предка 
перекрывается в пределах погрешности расчетов с величиной 4475±460 лет, 
но расхождение все-таки больше обычного. Это означает, что в 
рассматриваемой серии гаплотипов есть ветви, происходящие от других 
общих предков. Действительно, в 7-м слева маркере (DYS531=11) 
наблюдается необычно высокое число мутаций – 35 из 126, то есть 28% от 
всех. Это явно признак отдельной ветви. На самом деле в 22-маркерном 
дереве гаплотипов Русской равнины есть по меньшей мере пять базовых 
гаплотипов:

12 12 11 – 11 11 – 11 – 11 8 17 17 8 10 8 12 10 12 12 8 12 11 11 12
12 12 11 – 11 11 – 11 – 12 8 17 17 8 10 8 12 10 12 12 8 12 11 11 12
12 12 11 – 11 11 – 11 – 11 8 17 18 8 10 8 12 10 12 12 8 12 11 11 12
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12 12 11 – 11 11 – 11 – 11 8 17 17 8 10 8 12 11 12 12 8 12 11 11 12
12 12 11 – 11 11 – 11 – 11 8 17 17 8 10 8 12 10 12 12 8 12 12 11 12

Это – признаки отдельных ветвей или субкладов. Действительно, первый
базовый гаплотип выше соответствует центральной евразийской ветви и ее
молодым ветвям, второй – северной евразийской ветви, третий, четвертый и
пятый базовые гаплотипы принадлежат пока неидентифицированным
ветвям. Четыре мутации на пять базовых гаплотипов дают 4/5/0.006 = 133
 135 поколений, то есть 3375 лет, и для получения «возраста» общего
предка всех к этой величине нужно прибавить усредненный «возраст»
базовых гаплотипов, который в данном случае равен примерно тысячу лет.
Получаем, что общий предок носителей гаплотипов R1a1 жил примерно
4375 лет назад, что практически равно величине 4475±460 лет, полученной
на 67-маркерных гаплотипах.

Этот пример здесь дан для того, чтобы показать, что часто расчет «чохом», 
поперек ветвей, дает заниженные хронологические показатели. Расчеты 
надо вести, разделяя генеалогические ветви.  

Базовый гаплотип R1a1 Русской равнины можно сопоставить с базовым 
западно- и центрально-европейским гаплотипом R1b1a2  

12 12 13 – 11 11 – 12 – 11 9 15 16 8 10 8 12 10 12 12 8 12 11 11 12 (R1b1a2)

Между ними 7 мутаций (отмечено), что дает 7/0.006 = 1167  1386 условных 
поколений, или примерно 34,600 лет «латеральной разницы» между их 
общими предками. Иначе говоря, для того, чтобы между двумя 22-
маркерными гаплотипами накопилось 7 мутаций, должно пройти 34,600 
лет. Это – не расстояние до нашего времени, а расстояние между общими 
предками европейских гаплогрупп R1a1 и R1b1a2. Поскольку «возраст» 
базового гаплотипа R1a1 на Русской равнине примерно 5000 лет, а «возраст» 
европейского базового гаплотипа R1b1a2 примерно 7000 лет (на самом деле 
он прибыл в западную Европу 4800 лет назад, и до того эволюционировал 
на пути от Урала до Западной Европы, причем кружным путем), то общий 
предок обоих гаплотипов жил примерно (34600+5000+7000)/2 = 23,300 лет 
назад. Это, видимо, и есть возраст общего предка гаплогруппы R1.       

Естественно, примерами выше не исчерпывается методология ДНК-
генеалогии, в которую входят также построение деревьев гаплотипов и их 
анализ по ветвям, логарифмические, линейные, квадратичные и 
пермутационные методы расчетов времен до общих предков, критерии 
определения числа общих предков в популяции, анализ симметрии 
мутаций и так далее (Klyosov, 2009a). Но в целом суть подходов обрисована 
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в той мере, в какой понадобится в настоящей работе для анализа базовых 
22-маркерных гаплотипов древних гаплогрупп. Из этого перечня 
совершенно ясно, что это не вопросы популяционной генетики. Во всяком 
случае, эти вопросы популяционной генетикой никогда не 
рассматривались. Это – вопросы другой дисциплины, ДНК-генеалогии. 

Альфа- и бета-гаплогруппы как предковые для африканского 
(гаплогруппа А) и остального (гаплогруппы В и С-Т) мужского 
населения планеты, соответственно             

Гаплогруппа А

Гаплотипы этой гаплогруппы были подробно рассмотрены в работах 
(Клёсов, 2011a; Клёсов, 2011b), и привели к базовому 22-маркерному 
гаплотипу гаплогруппы:

12 11 11 – 9 11 – 10 – 10 8 14 15 7 10 8 12 13 11 16 8 13 9 11 12  (А)

Все имеющиеся в наличии гаплотипы гаплогруппы А расходятся по трем 
ветвям, очень значительно отличающихся друг от друга по мутациям. 
Например, базовые гаплотипы субкладов A1a и А3b 

 12 10 11 – 7 13 –  8 – 10 8 15 17 6 10 9 12 13 11 16 8 13 11 11 12  (A1a)

12 11 11 – 9 11 – 10 – 10 9 12 12 7 10 8 0 13 11 16 10 14 9 11 11 (A3b)
 
расходятся на 25 мутаций (различия выделены), причем бОльшая часть – на 
крайне медленной, последней панели, причем и там – местами на 
несколько (до пяти) мутаций в одном маркере. Детальные расчеты по всем 
гаплотипам определили, что общий предок гаплогруппы А (точнее, общий 
предок имеющихся в наличии гаплотипов гаплогруппы А) жил 85 тыс лет 
назад (Клёсов, 2011a). Помимо этого, была обнаружена совершенно 
независимая ветвь гаплогруппы А, уходящая на сотни тысяч лет назад 
(Клёсов и Рожанский, 2011), и о которой речь пойдет ниже. 

Чтобы показать, как была определена величина в 85 тыс лет назад, заметим, 
что 25 мутаций между двумя 22-маркерными гаплотипами разделяет их 
общих предков на 25/0.006 = 4167  8576 поколений, то есть 214,400 лет, и 
половина от этой величины (то есть предположительная дистанция до 
общего предка двух указанных базовых гаплотипов) составит уже 107,200 
лет. Но это расстояние только между двумя ветвями, которое оказалось 
несколько завышенным. На самом деле три базовых гаплотипа ветвей 
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гаплогруппы А (не считая самой древней) отстоят от равноудаленного на 41 
мутацию, что дает 41/3/0.006 = 2278  3258 поколений до общего предка 
(81,450 лет), плюс 4 тысячи лет как усредненный возраст всех трех базовых 
гаплотипов (все они относительно недавние, возможно, пережили недавние 
бутылочные горлышки популяций, или статистика пока недостаточна), 
получаем при округлении примерно 85 тысяч лет до общего предка 
гаплогруппы А по имеющимся данным.      

Гаплогруппа В

Гаплогруппа В встречается только в Африке, или у потомков рабов, 
вывезенных в свое время из Африки. Уже это является косвенным 
свидетельством того, что носители гаплогрупп А и В из Африки не 
выходили, особенно вкупе с тем, что снипы гаплогрупп А и В не 
встречаются среди неафриканцев (см. ниже, следующий раздел). 
Естественно, под «африканцами» здесь подразумеваются основные 
популяции гаплогрупп А и В, а под «неафриканцами» - основные 
популяции последующих гаплогрупп, образовавшиемя примерно 64 
тысячм лет назад.    

Гаплотипы гаплогруппы В были подробно рассмотрены в работе (Клёсов, 
2011a) и привели к базовому гаплотипу гаплогруппы:

11 12 11 – 11 11 – 10 – 11 8 16 16 8 10 8 12 10 11 15 8 12 11 12 11  (В)

«возрастом» 46 тысяч лет (Клёсов, 2011a). Эта величина близка к оценке 
ISOGG (Международного общества генетической генеалогии) в 50 тысяч 
лет. Он отличается от базового гаплотипа гаплогруппы А на 18 мутаций 
(отмечены выше), то есть на 122,500 лет между их общими предками. Здесь 
следует отметить, что если бы гаплогруппа А возникла примерно 60 тысяч 
лет назад, как предполагает ISOGG (thought to have begun about 60,000 years ago)
(http://www.isogg.org/tree/ISOGG_HapgrpA.html), а гаплогруппа В 
примерно 50 тыс лет назад (B is thought to have arisen approximately 50,000 years 
ago), http://www.isogg.org/tree/ISOGG_HapgrpB.html, или даже 55 тысяч 
лет назад, немедленно из гаплогруппы ВТ (см. выше), и происходила от 
гаплогруппы А, как указывает дерево гаплотипов ISOGG, то есть между их 
предками было бы всего около 10 тысяч лет, их разделяли бы всего две-три 
мутации в 22-маркерных базовых гаплотипах (8,700-13,400 лет). На самом 
деле их разделяет 18 мутаций, то есть 122,500 лет. 

Поскольку гаплогруппа А возникла 85 тыс лет назад (см. выше), и 
гаплогруппа В 46 тысяч лет назад, то их общий предок жил 126,750 лет 
назад. Совокупность подобных перекрестных расчетов между разными 
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гаплогруппами, как показано в работе (Клёсов, 2011), указывает на 
величину 136,000±9,000 лет назад для времени жизни того, кого в 
литературе называют «хромосомным Адамом». Недавние расчеты 
увеличили этот возраст до 160 тысяч лет (Klyosov and Rozhanskii, 2011, 
Advances in Anthropology, в печати).  Мы будет именовать его гаплогруппу 
«альфа-гаплогруппой», поскольку это не гаплогруппа А, а вышестоящая. 
Более того, как будет показано ниже, ДНК-генеалогия указывает и на 
значительно более древних предков современных людей, по крайней мере 
их части, так что понятие «хромосомный Адам» теряет свой смысл. 

Таким образом, мы получаем два важных вывода: (1) гаплогруппа А не 
является предковой для гаплогруппы В, и (2) общий предок (африканских) 
гаплогрупп А и В жил примерно 160-136 тысяч лет назад, к тому же это 
относится только к части африканских гаплотипов. Как мы увидим ниже, 
это - общий предок всех гаплогрупп, выделенных к настоящему времени, и 
гаплогруппы А и В – фактически его боковые ветви. Все остальные – 
неафриканские - гаплогруппы являются потомками «бета-гаплогруппы», 
общий предок которой жил 64,000±6,000 лет назад, и которая также 
происходит от «альфа-гаплогруппы». Нет никаких веских оснований 
считать, что «альфа» и тем более «бета» гаплогруппа были африканского 
происхождения. То, что генетики находили большое геномное расстояние 
между африканцами и неафриканцами, и интерпретировали его как то, 
что предки неафриканцев вышли из Африки, интерпретируется вовсе не 
так. Просто африканские гаплогруппы А и В не являются предковыми для 
гаплогрупп неафриканских, оттого и значительное геномное расстояние.

То, что у африканской гаплогруппы А самое большое «разнообразие», тоже 
вовсе не является доказательством «выхода из Африки», как обсуждалось 
выше. Просто возраст африканской боковой гаплогруппы 85 тысяч лет, а у 
неафриканских – менее 60 тысяч лет (с общим предком 64±6 тысяч лет), 
оттого и меньшее разнообразие. Но из него вовсе не следует прямая 
наследственность. Фактически, такая же ситуация была с неандертальцами, 
которые дали «боковую ветвь», намного более древнюю, чем ветвь Homo 
sapiens. 

Поскольку базовые гаплотипы почти всех гаплогрупп (кроме пары самых 
неизученных из Меланезии и Полинезии) уже определены и датировки их 
проведены (Клёсов, 2011b), выпишем их подряд, чтобы проиллюстрировать 
их близость друг к другу в рамках «медленных» 22-маркерных гаплотипов. 
В список ниже включены два базовых гаплотипа африканцев, 
проживающих в Западном Камеруне (Клёсов и Рожанский, 2011; Klyosov 
and Rozhanskii, 2011, Advances in Anthropology, в печати), и ряд базовых 
гаплотипов субкладов, то есть подгрупп обозначенных гаплогрупп. 
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12 11 11 –   9 11 – 10 – 10 8 14 15 7 10 8 12 13 11 16 8 13 9 11 12  (А)
13 11 12 – 10 11 – 16 – 10 9 14 14 8  8  8  9  12 11 12 8 12 12 11 11 (A1b?)
11 12 11 – 11 11 – 10 – 11 8 16 16 8 10 8 12 10 11 15 8 12 11 12 11  (В)
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11 12 11 – 11 11 – 10 – 10 8 15 16 8 10 8 12 11 12 12 7 13 12 11 11 (E1b1)
11 12 11 – 10 11 – 10 – 11 10 15 16 8 10 8 12 11 12 12 8 14 11 11 12 (F) 
11 12 11 – 11 11 – 10 – 11 9 15 16 8 10 8 12 11 12 12 8 13 11 11 12 (F3) 
11 12 11 – 11 11 – 10 – 11 8 15 16 8 10 8 12 10 12 12 8 13 11 11 11 (G)
11 12 11 – 11 11 – 10 – 11 8 15 16 8 10 8 14 10 12 12 8 13 11 11 11 (G2а)
11 12 11 – 11 11 – 10 – 11 8 16 16 8 10 8 11 10 11 12 8 13 11 11 11 (G2c)
11 12 11 –   9 12 –  10 – 11 8 16 16 8 10 8 13 10 12 12 8 12 11 12 14 (Н)
11 12 11 – 10 12 –   9 – 11 8 16 16 8 10 8 13 10 12 12 8 12 11 12 14 (Н1)
11 14 11 –  11 11 – 10 – 11 8 15 16 8 10 8 12 10 12 12 8 13 12 11 12 (I)
11 14 11 –   8 11 – 10 – 11 8 15 15 8 10 8 12 10 12 12 8 13 11 11 12 (I1)
11 13 11 – 11 11 – 10 – 11 8 15 16 8 10 8 12 11 12 12 8 13 10 12 12 (I2)
11 13 11 – 10 12 – 10 – 11 8 15 16 8 10 8 12 11 12 12 8 13 12 12 12 (I2b2)
11 16 11 – 11 11 – 10 – 11 8 15 16 8 10 8 12 10 12 12 8 12 11 12 12 (J1)
11 15 11 – 11 11 –   9 – 11 7 15 15 8 10 8 12 10 12 12 8 12 11 12 12 (J2)
11 10 14 – 11 8  –  10 – 13 8 16 16 9 10 8   0 10 12 12 9 11 11 11 12 (K)
11 12 14 – 11 12 – 10 – 11 8 15 17 7 10 8 13 11 12 12 8 12 11 12 12 (L)
11 12 13 – 11 11 – 10 – 11 8 15 17 8   7 8 12 11 12 12 7 12 11 11 12  (NО)
11 12 12 – 11 12 – 10 – 11 8 15 16 8 10 8 12 10 12 12 7 12 11 11 12 (N1b)
11 12 14 – 11 12 – 10 – 11 8 15 17 8 10 8 12 10 12 12 7 12 11 11 12 (N1c1)
11 12 13 – 11 11 – 10 – 11 9 15 17 8   7 8 12 11 12 12 7 12 11 11 12  (О)
11 12 13 – 11 11 – 13 – 11 8 15 17 8   7 8 11 11 12 12 7 12 10 12 12  (O2b)
11 12 13 – 11 11 – 10 – 11 8 15 17 8   7 8 11 11 12 12 7 12 11 11 12  (O3)
12 12 12 – 11 11 – 11 – 11 8 15 17 8 10 8 12 10 12 12 8 12 11 11 12 (Р)
12 12 14 – 11 11 – 11 – 11 8 15 17 8 10 8 12 11 12 12 8 12 11 11 12 (Q)
12 12 12 – 11 11 – 11 – 11 8 15 17 8 10 8 12 10 12 12 8 12 11 11 12  (R)
12 12 13 – 11 11 – 11 – 11 8 16 16 8 10 8 12 10 12 12 8 12 11 11 12  (R1a)
12 12 11 – 11 11 – 11 – 11 8 17 17 8 10 8 12 10 12 12 8 12 11 11 12 (R1a1a1)
12 13 13 – 11 11 – 11 – 11 8 15 16 8 10 8 12 10 12 12 8 11 11 11 12  (R1b1)
12 12 13 – 11 11 – 12 – 11 9 15 16 8 10 8 12 10 12 12 8 12 11 11 12 (R1b1a2)
11 12 13 – 11 12 – 11 – 12 8 15 16 8 10 8 12 11 12 12 8 12 11 12 12  (R1b1а)
12 12 10 – 11 11 – 11 – 11 8 15 17 8 10 8 12 10 12 12 8 12 11 12 13  (R2)
11 12 13 – 11 13 –   9 – 11 8 17 17 8 10 8 12 10 12 12 8 11 12 11 12 (Т1)
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Субклады включены в тех случаях, когда их аллели значительно 
отклонялись от остальных базовых гаплотипов, что может быть указанием 
на необычное происхождение этих субкладов – либо по древности, либо по 
пути эволюции. Дело в том, что в некоторых случаях не исключены ошибки 
в определении гаплогрупп и помещении их на филогенетическое дерево, 
приведенное выше.        

Попарные расчеты времен жизни общих предков по мутациям в базовых 
гаплотипах по сравнению с базовым гаплотипом гаплогруппы А показали, 
что все гаплогруппы от А до Т образовались от общего предка, который 
жил 136,000±9,000 лет назад, или другим методом расчета 160,000 лет назад . 
Это – «альфа-гаплогруппа», за отсутствием ее названия, как и самой 
гаплогруппы в принятой филогенетической классификации. Где жил этот 
общий предок – остается пока неизвестным, и мы рассмотрим варианты 
ниже.  

Аналогично, попарные расчеты по мутациям в базовых гаплотипах по 
сравнению с базовым гаплотипом гаплогруппы В показали, что все 
неафриканские (по современному месту проживания) гаплогруппы от С до 
Т, как и гаплогруппа В (африканская по современному месту проживания) 
образовались от общего предка, который жил 64,000±6,000 лет назад. Это – 
«бета-гаплогруппа». Где жил этот общий предок – тоже остается пока 
неизвестным, но наиболее вероятно – не в Африке. Тогда снимаются 
противоречия между основными антропологическими признаками 
африканских и неафриканских популяций. Носители гаплогруппы В, 
перейдя в Африку, приобрели характерные негроидные признаки, 
смешавшись с автохтонным населением, носителями более древней 
гаплогруппы А по мужской линии, и негроидными женщинами, 
потомками более древних общих предков. Подобная же ситуация 
произошла относительно недавно, около 5 тысяч лет назад, когда группа 
носителей гаплогруппы R1b1a2 на пути миграции на запад в Европу по 
североафриканскому побережью ушла на юг, вглубь Африки, и ныне 
составила заметную часть населения Камеруна, приобретя характерные 
негроидные признаки, неотличимые от коренного населения (Cruciani et al, 
2010; Клёсов, 2010, и ссылки там же). Остальные же продолжили путь на 
запад, перешли Гибралтарский пролив примерно 4800 лет назад, 
образовали культуру колоколовидных кубков, двинулись на север, на 
континент, и в значительной степени заселили Европу. В настоящее время 
доля носителей гаплогруппы R1b1a2 в Западной и Центральной Европе 
составляет примерно 60%. На Британских островах их доля превышает, как 
правило, 85-90%.          
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Возвращаемся к списку базовых 22-маркерных гаплотипов выше. Обращают 
на себя внимание резкие увеличения аллелей в немногих случаях. «Резкие» 
– потому что скорости мутации этих маркеров очень малы, что и видно из 
их небольших вариаций по всем гаплогруппам. Изменение аллели в 
гаплотипе на одну единицу не представляет ничего странного или 
необычного, это происходит с частотой, например, один раз на 2000 
рождений мальчиков для третьего слева по счету маркера в списке выше 
(DYS392, константа скорости мутаций 0.00052 на условное поколение в 25 
лет). Но для того, чтобы это изменение вошло в базовый гаплотип, то есть в 
гаплотип основателя ДНК-генеалогической ветви, дожившей до нашего 
времени, необходимо осуществление еще одного маловероятного события – 
чтобы потомки именно носителя этой мутации выжили в тысячах 
поколений, и образовали одну всего из нескольких основных ветвей 
гаплогруппы. Для того, чтобы эти маловероятные события повторились 4-6 
раз подряд для одной и той же ДНК-генеалогической линии, на это нужна 
не только редкостная удача, но и сотни тысяч лет эволюции данной линии. 

Действительно, анализ гаплотипов показал, что общий предок линии, 
обозначенной выше как гаплогруппа А (первая строка) жил 85 тысяч лет 
назад (Клёсов, 2011a,b), а общий предок двух последующих линий жил 
примерно 266 тысяч лет назад (Клёсов и Рожанский, 2011) или 160 тыс лет 
назад (Klyosov and Rozhanskii, 2011, Advances in Anthropology, в печати). Его 
современные потомки живут в Африке, в частности, на западе Камеруна. 

C-T
^
|
|

     B<----------β (64 тыс лет назад)
|
|
|

     A<----------α (136 тыс лет назад)
|
|
|

                     Y (160 тыс лет назад)

То обстоятельство, что мы «видим» общего предка основной части 
гаплогруппы А 85 тыс лет назад, а не 136 тыс лет назад, не должно удивлять. 
Датировка 85,000 лет назад была получена при анализе мутаций в 
гаплотипах именно гаплогруппы А, то есть только выживших линий этой 
гаплогруппы, к тому же при явно недостаточной статистике. Датировка 
136,000 лет назад была получена уже при сопоставлении базовых 
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гаплотипов других гаплогрупп и субкладов с базовым гаплотипом 
гаплогруппы А. Это уже независимые определения, исходящие из 
расхождения африканских и неафриканских базовых гаплотипов. Именно 
из этого анализа стало ясным, что неафриканские гаплогруппы не 
произошли от гаплогруппы А, как и неафриканское население не 
произошло от африканского. Африканские гаплогруппы А и В 
эволюционировали независимо от неафриканских гаплогрупп. Когда на 
самом деле образовались гаплогруппа А – мы не знаем, потому что многие 
ее ветви (возможно, самые древние в том числе) определенно прошли 
бутылочные горлышки популяции и их потомков нет среди нас, поэтому 
гаплотипы недоступны. Только ископаемые гаплотипы-гаплогруппы 
смогут внести больше ясности в этот вопрос.                

Независимые подтверждения, что неафриканские гаплогруппы не 
произошли от африканских гаплогрупп А и В

На протяжении данной статьи мы многократно утверждали, что прямых 
доказательств гипотезы «Выхода из Африки» современных неафриканцев 
нет, что совокупность рассмотренных гаплотипов указывает на то, что 
гаплогруппа А, как и гаплогруппа В не являются предковыми для 
неафриканцев, что и суммировано на схеме выше. Еще одно сильное 
доказательство этого было недавно предоставлено результатами проекта 
Walk Through the Y (chromosome), проводимого известной компанией 
Family Tree DNA
http://www.familytreedna.com/faq/answers/default.aspx?faqid=27#1324
    
Результаты этого исследования были предоставлены участником проекта 
WTY А. Золотаревым, относящимся к гаплогруппе R1a1. Оказалось, что ни у 
одного из носителей гаплогруппы R1a1 не было обнаружено 
«африканских» снипов гаплогрупп А или В. Поскольку эти снипы 
(например, М91 и Р97 в гаплогруппе А, М60, М181, Р85 и Р80 в гаплогруппе 
В) являются практически необратимыми, они обязаны были находится в Y-
хромосомах носителей гаплогруппы R1a1 как вышестоящие снипы на 
филогенетической лестнице. Остальные, нисходящие снипы, должны были 
просто «нанизываться» на цепочку снипов в дополнение к вышестоящим 
снипам. Однако африканских снипов в филогении R1a1 не оказалось. Вся 
цепочка начинается только со снипов сводной гаплогруппы BT (снипы М42 
и  М139, которые есть у всех участников проекта с гаплогруппой R1a1), что 
есть, очевидно, бета-гаплогруппы на схеме выше, но, в соответствии с этой 
схемой, гаплогруппа В, ушедшая «в сторону», не оставляет следа в 
неафриканских гаплогруппах СТ. 
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Таким образом, это – сильное подтверждение, что гаплогруппы 
неафриканцев, и во всяком случае гаплогруппа R1a1, не происходит от 
африканских гаплогрупп А и В. 

Вся последующая цепочка снипов гаплогруппы R1a1 выстраивается 
совершенно закономерно, все они были обнаружены при анализа генома 
участников проекта. После бета-гаплогруппы должна следовать сводная 
гаплогруппа СТ, и ее снипы М168 и М294, действительно, были 
обнаружены у всех носителей R1a1. Cледующая предковая гаплогруппа CF 
– снип Р143 обнаружен. Гаплогруппа С далее уходит в сторону от цепочки, 
ведущей к R1a1, и основного снипа М130 гаплогруппы С, как и всех ее 
остальных снипов, у R1a1 нет. Далее – предковая гаплогруппа F, ее снипы 
М89 и Р158 обнаружены у всех R1a1. Далее – сводная гаплогруппа IJK, ее 
снипы L15 и L16 у всех обнаружены. Далее – гаплогруппа K, снип М9, 
наличествует среди предковых. Следующая ступень – гаплогруппа Р, букет 
ее снипов (М74, L138, P69, P230, P243, P244, P280, P284, P286 и другие) 
обнаружен у всех R1a1. Далее – гаплогруппы R (снипы М207, P224, P227, 
P229, P232, P280, P285 и другие), R1 (снипы P231, P241, P242, Р245, Р294 и 
другие), R1a (снипы L145 и L146), R1a1 (снипы L120 и L122), R1a1a (снип 
L168).

Как видно, все снипы у R1a1 на месте, среди них нет ни одного 
африканского.           

Более того, среди более чем 160 тысяч зафиксированных (суммарных) 
снипов участников Проекта WTY найден только один снип М91 (индел-
мутация, или вставка/делеция, от английского insertion/deletion), как 
оказалось, у носителя опять же африканской гаплогруппы А3b2-М13*. У 
всех остальных, неафриканских участников Проекта, этого снипа нет.     

Для того, чтобы понять последующее развитие событий по выяснению 
«африканского происхождения» неафриканцев (носителей гаплогрупп 
выше бета-гаплогруппы), рассмотрим недавнюю публикацию (Cruciani et 
al, 2011) под названием (в переводе) «Пересмотренная корневая система Y-
хромосомного филогенетического дерева человека: происхождение 
разнообразия по мужской линии в Африке».   В этой работе было найдено, 
что снипы семи человек (среди четыре носителя гаплогруппы А [среди них 
пигмеи и койсаны], один – гаплогруппы В, один гаплогруппы С и один 
гаплогруппы R1b1) образуют четыре параллельные ветви гаплогруппы А 
(которые авторы статьи отнесли к субкладам A1b, A1a, A2 и A4), и которые 
не являются предковыми к ветвям гаплогрупп В, С и R. Далее, ветви 
гаплогруппы В не являются предковыми к гаплогруппам С и R. 
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Иначе говоря, гаплогруппа А не есть предковая к В, а В не есть предковая к 
C и R. 

Все это находится в полном согласии с концепцией, что гаплогруппы от С 
до R – неафриканского происхождения, да и с гаплогруппой В неясно, как 
как она не происходит от гаплогруппы A. 

Теперь вопрос – как на основании таких данных авторы (Cruciani et al, 2011) 
вынесли про африканского происхождение даже в название статьи? Или 
это относится только к африканским линиям? Из названия статьи это 
понять невозможно. Но в самой статье и в резюме статьи речь идет про  
«африканское происхождение анатомически современного человека» - 
“evidence for a modern human origin in the African continent”. Откуда это 
следует – из статьи непонятно. Уже ясно, что интерпретациям авторов 
статьи (Cruciani et al, 2011) доверять нельзя.          

Но в статье есть важный фактический материал, который уже не имеет 
отношения к интерпретациям авторов. Рассмотрим его.  

На рисунке ниже приведена схема снипов Y-хромосомы изученных 
нескольких человек. Отвлечемся от сомнительных интерпретаций авторов, 
и взглянем на прямой экспериментальный материал. 

То, что на схеме отмечено как “A1b” – это серия снипов трех пигмеев и 
койсан. Это – отдельная ветвь даже в гаплогруппе А. Она – самая древняя, и 
датируется авторами примерно 140 тысяч лет назад. 

Остальные линии гаплогруппы А, включая берберов, туарегов, и 
нигерийца имеют снипы гаплогруппы А (которых нет в гаплогруппах от В 
до R), но также имеют серию снипов, присущих всем гаплогруппам.  Это – 
древние снипы ДО гаплогруппы А. В нашей концепции, описанной выше – 
это снипы альфа-гапплогруппы (V168, V171, V174, V203, V238, V241, V250). 
Действительно, все они (за исключением V250, на который не тестировали),    
найдены у всех носителей гаплогруппы R1a1. 
 

1931



Схема начального участка филогенетического дерева по данным 
(Cruciani et al, 2011). На схеме приведены 146 мутаций-снипов
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Далее идет серия снипов бета-гаплогруппы (V21, V29, V31, V59, V64, V102, 
V187, V202, V216, V235). Они найдены у носителей R1a1, но не у 
гаплогруппы А. Так что картина опять ясна – неафриканские гаплогруппы 
не происходят от гаплогруппы А. Гаплогруппа В тоже не происходит от 
гаплогруппы А, и согласно нашим расчетам выше она относится к бета-
гаплогруппе. Видимо, гаплогруппа В действительно мигрировала в 
Африку несколько десятков тысячелетий назад. 

Посмотрим более подробно на результаты тестирования носителей 
«африканских» снипов М91 и Р97 (это – входные снипы гаплогруппы А). 
Они найдены, в частности, у трех человек, у которых тестировали «снипы 
Крусиани», и их данные приведены в Африканском Проекте 
http://www.familytreedna.com/publicwebsite.aspx?vgroup=African.DNAProje
ct&section=yresults (часть данных представлены И.Л.Рожанским).

Один человек (под номером N38376) имеет следующую панель снипов:
М91+, Р97+, Р108-, Р82-, М23-, М32- . 
Ясно, что он относится к гаплогруппе А, причем ее исходному варианту А*. 
Это не А1 (Р108-), не А1а (Р82-), не А2 (М23-), не А3 (М32-), как следует из 
филогенетической диаграммы гаплогруппы А ниже. В то же время он не 
имеет снипов V168-, V171- (самые древние снипы, возможно, альфа-
гаплогруппы), V151- (cубклад А1b), V50- (субклад А2), V221- (его положение 
неопределено).

То, что он не имеет снипов V168, V171, и V221, которые имеют 
неафриканцы, в частности, носители гаплогруппы R1a1, показывает, что 
между африканцем и неафриканцами нет пересечения «лесенки снипов», и 
что все три снипа относятся к «альфа-гаплогруппе».

Второй человек (под номером 181787) имеет такую же панель основных 
снипов:
М91+, Р97+, Р108-, Р82-, М23-, М32- . 
В то же время он имеет древний снип V171 (видимо, альфа-гаплогруппы), 
не имеет снипа V151 (cубклад А1b), но имеет снип V50 (субклад А2) и V221.  
Ясно, что здесь имеется противоречие с таким же по основным субкладам 
предыдущим носителем гаплоггруппы А, что показывает, что либо 
тестирование неверно, либо пока система в филогении не отработана.  

Третий человек (под номером 180250) 
http://www.familytreedna.com/public/phillips/default.aspx?section=ysnp
имеет следующую панель основных снипов:
М91+, Р108+, М31+, V168+, V171+, V221+ 

1933

http://www.familytreedna.com/publicwebsite.aspx?vgroup=African.DNAProject&section=yresults
http://www.familytreedna.com/publicwebsite.aspx?vgroup=African.DNAProject&section=yresults
http://www.familytreedna.com/public/phillips/default.aspx?section=ysnp


То есть он относится к субкладу А1а, имеет древние снипы V168 и V171 
(видимо, альфа-гаплогруппы), и имеет снип V221, отнесение которого 
неопределено (видимо, снип альфа-гаплогруппы). 

A   M91, P97
•     A*   -
•     A1   P108
•    •     A1*   -
•    •     A1a   M31, P82
•    •     A1b   P114, P305
•     A2   M6, M14, M23, M29/P3/PN3, M49/Page41, M71, M135, M141, M196, M206, 
M212, M276/P247,
               M277/P248, MEH1, P4, P5, P36.1, Page52, Page71, Page87
•    •     A2*   -
•    •     A2a   M114
•    •     A2b   P28
•    •     A2c   P262
•     A3   M32
•    •     A3*   -
•    •     A3a   M28, M59
•    •     A3b   M144, M190/Page35, M220, P289, Page50
•    •     •     A3b*   -
•    •     •     A3b1   M51/Page42, P100, P291
•    •     •    •     A3b1*   -
•    •     •    •     A3b1a   P71, P102
•    •     •     A3b2   M13, M127, M202, M219, M305/Page17, Page53, Page77/V10
•    •     •    •     A3b2*   -
•    •     •    •     A3b2a   M171
•    •     •    •     A3b2b   M118

Следует отметить, что специалисты в филогении уже стали принимать 
меры, чтобы притянуть все гаплогруппы к Африке. Например, 
гаплогруппа А, которая в ISOGG всегда имела входящий М91, и сейчас 
продолжает иметь, в предварительном варианте новой классификации уже 
сделана ветвью гаплогруппы "A1b", которая снип М91 не имеет. 

Собственно, это притягивание продолжилось в статье (Cruciani et al, 2011). 
Там есть два ключевых момента - (1) почему новые снипы названы как 
якобы относящиеся к гаплогруппе А, в особенности ветвь А1а-Т, 
параллельная "А1b", хотя их не было в прежней номенклатуре, и (2) как 
новые снипы соотносятся со снипами альфа-гаплогруппы. Потому что если 
у альфа-гаплогруппы они есть, то Африка здесь не показана.  
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По пункту (а) в статье указывается: "To retain the information from the 
reference MSY tree as much as possible [ссылка на статью Карафет], we named 
this clade A1a-T'. Перевод - "чтобы информация совпадала насколько 
возможно, мы назвали этот субклад A1a-T". То есть уже подтягивание к 
гаплогруппе А. 

Далее, африканская (видимо) линия, названная в статье A1b, не имеет 
снипов V168, V171, V174, V203, V238, V241, которые есть у гаплогруппы R1a. 
Напротив, ни одного из снипов гаплогруппы A1b нет ни у одного R1a (это 
снипы V148-V181, V190-V196, V223, V225, V229, V233, v239), хотя A1b - 
африканцы. Они - у пигмеев племени Bakola из Южного Камеруна. А у 
R1a1 есть снипы V202, V205, V216, V221, V226, V231, V235, которых у этих 
африканцев нет. 

Более того, у R1a1 есть и снипы, нисходящие от приведенных выше V168, 
V171, V174, V203, V238, V241, а именно V221, V21, V29, V59, V64, которые по 
статье (Cruciani et al, 2011) идут от самого древнего предка, который у них 
назван root, и этих последних снипов нет ни у одного африканца. Похоже, 
что они идут от альфа-гаплогруппы, но африканцы их уже не имеют, они 
(их африканская ветвь, гаплогруппа А) отошли раньше.

Далее, R1a1 имеют снипы V41, V52, V54, которых тоже нет ни у одного 
африканца, но это потому, что они, эти снипы, идут уже выше сводной 
гаплогруппы BT, то есть бета-гаплогруппы.

В итоге ни одного из снипов, обозначенных в статье (Cruciani et al, 2011) как 
относящиеся к гаплогруппам А1b, A1a, A2, A3 - ни одного из тех 86 снипов -  
ни ни у одного из R1a1. Нет также ни одного из снипов гаплогруппы В - 
V62, V75, V78, V83-V85, V90, V93, V94, V185, V197, V217, V220, V227, V237, 
V244 - ни одного из этих снипов гаплогруппы В нет ни у одного из 
носителей R1a1. 

Другими словами, ни с гаплогруппой А (и ее ветвями), ни с гаплогруппой В 
снипы R1a1 не пересекаются и от них не происходят.

Есть только шестерка снипов (V168, V171, V174, V203, V238, V214), которые 
есть у R1a1, и их все равно нет у A1b. Они происходят от какого-то очень 
удаленного супердревнего предка, возможно, альфа-гаплогруппы, 
возможно, еще древнее, от которой впоследствии отошла гаплогруппа А, но 
даже гаплогруппа A1b отошла раньше, и этих снипов у нее нет. 

Возвращаемся к картине, изложенной выше, но другими словами. 
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В глубокой древности, не менее 160 тысяч лет назад, жил удаленный 
предок, принадлежащий к альфа-гаплогруппе. Где он жил - неизвестно, 
вполне возможно, что не в Африке. Никаких указаний на Африку нет. От 
альфа-гаплогруппы (или ранее) отошла гаплогруппа A1b. Потом отошла 
гаплогруппа А (то, что в условной номенклатуре субклады A1a, A2, A3). 
Они, возможно, мигрировали в Африку. 

Потом произошла снип-мутация V221, за ней V21, V29, V59, V64, которых у 
африканских гаплогрупп А (с субкладами) нет. Это было во времени ДО 
бета-гаплогруппы, до прохождения бутылочного горлышка популяции 
неафриканских людей. Возможно, их носители жили в Европе или на 
Русской равнине. Потом произошел катаклизм - возможно, удар крупного 
метеорита и извержение вулкана. Например, при ударе Ладожского 
метеорита на Русской равнине со вспышкой света мощностью в 2000 солнц 
и бомбардировку микрометеоритами, которые испещрили камни 
(Юрковец, статья в настоящем выпуске Вестника), было не выжить. Но кто-
то выжил, какая-то группа мужчин и женщин. Возможно, в пещере или 
пещерах. Они положили начало бета-гаплогруппе. Датировка этого 
события, начала бета-гаплогруппы - 64±6 тысяч лет (Клёсов, 2011) и 63 
тысячи лет (Cruciani, 2011). Cнипы V41, V52, V54, V189, V226, которые есть у 
R1a1, пошли уже от бета-гаплогруппы. 
 
Возвращаемся к приведенной выше схеме с альфа- и бета-гаплогруппами и 
к определениям их возраста. Полученные данные ломают современные 
представления о возрасте общего предка африканских гаплотипов. Более 
того, это не аберрация какого-то одного гаплотипа, а достаточно 
воспроизводимая серия из нескольких гаплотипов разных баз данных 
(Клёсов и Рожанский, 2011). Датировка в 160 тысяч лет до общего предка 
позволяет взглянуть на Y-хромосомную историю происхождения человека 
под другим углом. Какой бы ни была расчетная датировка, она не сможет 
изменить принципиальный вывод, что мы получили ДНК-сигнал от 
человека намного древнее, чем «анатомически современные люди».  

Как уже отмечалось выше, практически одновременно с результатами 
анализа филогении гаплогруппы А по аллелям гаплотипов ее субкладов 
(Клёсов, 2011а), всего на две недели позже, появилась публикация, в 
которой провели анализ филогении по снипам (по данным SNP) для более 
чем 2000 гаплотипов из 73-х этнических групп Африки (Cruciani et al, 2011). 
Схема из их статьи приведена выше. Топология полученного дерева 
африканских гаплотипов качественно совпала  с тем, что было получено в 
наших исследованиях, причем самые далеко отстоящие гаплотипы 
субкладов A1b были найдены там же, где и гаплотипы с DYS438=14-16 – на 
юго-западе Камеруна. Расчет, основанный на скорости мутаций снипов, дал 
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время жизни общего предка субклада A1b и всех остальных людей 141±16 
тыс. лет назад (Cruciani et al, 2011), что в пределах погрешности совпадает с 
временем расхождения «альфа» гаплогруппы (136±9 тыс. лет назад или 160 
тысяч лет назад) (Клёсов, 2011а; Клёсов и Рожанский, 2011). 

Если сопоставить данные, полученные и проанализированные 
независимыми методами, то они подтверждают факт наличия гаплотипов, 
принципиально отличных (по мутациям и по времени жизни общего 
предка) от гаплотипов других людей Земли. В свою очередь, это ломает 
устоявшееся предположение, что все люди Земли сходятся своими 
гаплотипами к африканскому «хромосомному Адаму», и предка древнее 
него ни у кого на планете нет. В какой-то мере зашаталась концепция 
«монорегиональности», потому что мы не знаем, насколько глубоко уходят 
ДНК-корни гаплогруппы А с таким древним предком, но уже знаем, что 
неафриканцы происходят от других общих предков, намного более 
поздних, по данным работы (Клёсов, 2011b) с возрастом 64,000±6,000 лет. 
Наконец, зависло в неопределенности понятие «современный человек» в 
рамках ДНК-генеалогии, которое (понятие) негласно считалось как 
описывающее людей, происходящих по мужской линии от «хромосомного 
Адама». 

«Хромосомный Адам» и связь с понятием «человек современного вида» 

Остановимся на этом несколько более подробнее. У антропологов понятие 
«современный человек», или «человек современного вида» (где «вид» не 
есть биологическое понятие) обычно относится к последним 50 тысячам 
лет. Это – человек (неоантроп) верхнепалеолитических культур, и далее 
культур мезолита, неолита, бронзы и так далее, до настоящего времени. До 
этого времени все люди обычно рассматриваются антропологами как 
архантропы и палеоантропы. 

Надо отметить, что упомянутый барьер в 50 тысяч лет – достаточно спорное 
и условное понятие. Его следует непременно увязывать с 
соответствующими орудиями и поведенческими особенностями древних 
людей, выявляемыми по ряду признаков. Тогда границы понятия 
несколько раздвигаются, и оказываются в Африке от 200 тысяч лет и ближе 
к нашему времени, в Азии от 100 тысяч лет и ближе, в Австралии и Европе 
(от Центральной до Восточной) от 42-40 тысяч лет и ближе, в Америке от 13-
11 тысяч лет и ближе.  

По представлениям многих антропологов, из культур палеоантропов не 
может произойти неоантроп, то есть человек современного типа. В этом 
аспекте ДНК-генеалогия входила в терминологическое противоречие с 
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антропологией, поскольку в понятиях ДНК-генеалогии эволюционная 
непрерывность Y-хромосомальной ДНК и ее гаплотипов-гаплогрупп от 
«хромосомного Адама» до настоящего времени, включая гаплогруппу А и 
все последующие гаплогруппы (если считать, как принималось до 
последнего времени и зафиксировано в сводке ISOGG-2011, что все 
гаплогруппы произошли от гаплогруппы А) уже означает, что все 130 тысяч 
лет (или со времен 100-200 тысяч лет, как часто уклончиво пишется) имело 
место непрерывное развитие людей, от архантропов через палеоантропов 
до неоантропов, то есть до современного человека, для всех рас без 
исключения. То есть все люди были как бы современные, независимо от 
антропологических понятий и культур. Во всяком случае, их ДНК 
передавалась друг другу, образуя последовательную сеть наследственных 
признаков. При этом большинство связей этой сети терминировались, 
ДНК-генеалогические линии тысячами и сотнями тысяч, если не 
миллионами, обрывались, тысячи и тысячи потенциальных гаплогрупп 
прекращали существование, но замысловатыми зигзагами линий Y-
хромосомы (а о них идет речь в настоящем исследовании) передавались по 
наследству, расходясь все дальше и дальше по картинам мутаций в 
гаплотипах по своим ДНК-генеалогическим линиям. 

В итоге каждая выжившая линия представляет как бы «цепь сосисок», в 
которой перетяжки отражают прохождение «бутылочного горлышка» 
популяции. Подавляющее большинство таких цепей терминировались, 
перетяжка сходила до нуля, ДНК-линия прекращала существование. В 
итоге «карта» ДНК-генеалогических линий представляет собой лохмотья 
остатков линий после последней перетяжки, с временами жизни общих 
предков непрерывных линий, редко превышающими 6 тысяч лет назад. Но 
положение этих лохмотьев по отношению друг к другу позволяет по 
остаткам реконструировать времена жизни общих предков популяций, 
достигающих, как следует из настоящей работы, не менее 160 тысяч лет 
назад и, возможно, еще ранее. 

Подобные реконструкции и являются предметом ДНК-генеалогии, наряду 
с анализом и расчетами непрерывных, относительно недавних ДНК-
генеалогических линий.                  

Судя по результатам настоящей работы, которые будут, конечно, 
уточняться и дополняться, непрерывное развитие человека было, и иначе и 
быть не могло – оно идет от самых первых гоминидов и ранее, но идет 
разными «рукавами». Есть одна африканская линия, которая начинается со 
времен сотни тысяч лет назад, и, конечно, не может в те времена 
представлять «современного человека» по любой классификации. Ее 
характерный признак – совершенно отличные величины DYS438, равные 
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14-16, в то время как у остальных людей планеты, неафриканцев, там 
величины обычно (или исключительно) 8-11 (см. выше). 

Итак, гаплогруппа А в одной из своих ветвей возрастом как минимум 160 
тысяч лет продолжает жить своими потомками в Африке. Где она 
образовалась и откуда пришла в Африку, или там и была в те времена, 
неизвестно. Но она уходит далеко в сторону от остальных гаплотипов и 
гаплогрупп, включая и африканскую же гаплогруппу В. Это – прямые 
потомки архантропов. Имеют ли носители этой ветви характерные 
антропологические признаки – неизвестно (хотя известно, что к ней 
относится ряд бушменов). К линии, ведущей свое начало от «альфа»-
гаплогруппы, она прямого отношения не имеет. Здесь, конечно, неизбежно 
возникает вопрос – как оказалось, что потомки этой древнейшей Y-
хромосомной линии, например, бушмены, имеют все языковые и 
поведенческие признаки современных людей, если их линия отделилась от 
линий остальных современных людей сотни тысяч лет назад? Не могли же 
эти сложнейшие признаки появиться независимо в разных ДНК-линиях? 
Ответ – Y-хромосомная линия не развивалась в отрыве от всего генома. 
Естественно, за эти десятки и сотни тысяч лет шел геномный обмен, 
сопровождавшийся обменом культурными и поведенческими признаками в 
их развитии.         

По тем же причинам, сама «альфа»-гаплогруппа, ДНК-корни которой 
уходят в 136,000±9,000 или 160,000 лет назад, тоже не обязательно 
представляла в те времена  «современных людей» в понятиях 
антропологии. Тем не менее, от нее произошли известные субклады 
гаплогруппы А и «бета»-гаплогруппа 64,000±8,000 лет назад, потомкам 
которых не отказать в том, что они – вполне современные люди. 64 тысячи 
лет назад - это уже на границе понятия «современный человек» и в более 
жестких рамках определения этого понятия. Современные популяции 
Земли ведут свое прямое происхождение от общих предков, которые жили, 
как правило, не ранее верхнепалеолитических 50 тысяч лет назад. Регион 
зарождения «бета»-гаплогруппы, представляющей неафриканское 
население (исключение – гаплогруппа В, ушедшая в Африку, и имеющая 
общего предка 46 тысяч лет назад), остается неизвестным. Это – предмет 
последующих исследований (см. далее в настоящей работе). 

Тем не менее, можно и сейчас провести рассмотрение возможных вариантов 
регионов обитания общих предков современных людей, живущих в 
центральной Африке, предков, живших примерно 136-160 тысяч лет назад. 
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Далее, вопрос: где могли жить 136,000±9,000 лет назад предки современных 
африканцев и неафриканцев (альфа-гаплогруппа), то есть предки 
подавляющего большинства всех мужчин Земли?   

Далее, где могли жить 85,000 лет назад предки большинства современных 
африканцев гаплогруппы А – если они не предки людей, живущих вне 
Африки? 
   
Далее, где могли жить 64,000±6,000 лет назад предки современных 
африканцев гаплогруппы В и практически всех неафриканцев? 
 
Далее, где могли жить предки современных неафриканцев? Времена общих 
предков их гаплогрупп от С до Т обычно начинаются от 60-57 тысяч лет 
назад, как показывают расчеты по гаплотипам. В принципе, этот и 
предыдущий вопрос есть вариации одного и того же вопроса.   

Как было указано выше, современная популяционная генетика утверждает 
(точнее, предполагает, но это обычно выдается за утверждение), что (а) все 
гаплогруппы произошли от африканской гаплогруппы А, и что (в) 
современное человечество вышло из Африки. Первое положение 
генетиками пересмотрено в 2011 году (см. ISOGG-2011), и признано, что 
гаплогруппы А и В эволюционировали независимо. Это следует также из 
результатов (Клёсов, 2011а,b). Второе положение теоретически возможно, но 
не доказано. Альтернативные варианты генетиками и популяционными 
генетиками обычно не рассматриваются. 

Рассмотрим эти альтернативные варианты.  

ГДЕ МОГ ОБИТАТЬ ПЕРВОПРЕДОК СОВРЕМЕННОГО 
ЧЕЛОВЕЧЕСТВА

В принципе, как общий предок предшественника альфа-гаплогруппы, 
который жил более 160 тысяч лет назад, так и общие предки самих альфа-
гаплогруппы (136 тыс лет назад) и бета-гаплогруппы (64 тыс лет назад) 
могли жить на следующих континентах и в регионах:

1) Африка
2) Восточная Азия
3) Европа
4) Австралия и Океания
5) Америка
6) Ближний Восток
7) Русская равнина
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8) Сибирь

Эти территории, конечно, непривычно рассматривать в одном ранге, но 
для цели настоящего исследования примем этот уровень рассмотрения.

1. АФРИКА

Многие исследователи полагают, что «анатомически современный человек» 
сформировался в Африке примерно 140-160 тысяч лет назад и оттуда 
примерно 60 тысяч лет назад вышел в направлении Евразии. После 
прихода на Ближний Восток этот человек стал «человеком современного 
вида» и в последующие десятки тысяч лет расселился по всем территориям 
Евразии, обеих Америк, Океании и Австралии. Современные взгляды на 
историю появления человека в Африке изложены – вместе с довольно 
подробным перечнем палеоархеологических находок – например, в работе 
(Rightmire, 2009). Автор полагает, что начиная с  Omo 1 и Omo 2 (Эфиопия, 
195 тыс лет назад) находки в Африке показывали важные признаки 
современного человека, хотя они оба были весьма различными 
морфологически. Признаки Homo sapiens были присущи также костным 
остаткам в Herto с датировкой 160-154 тыс лет назад, и далее во многих 
находках ближе к нашему времени.       

Недавние работы по изучению генома африканцев помещают их предков, 
как и ожидалось, в очень древние времена. Например, в работе (Patin et al, 
2009) получены данные, что ранняя дивергенция пигмеев произошла 
примерно 60 тыс лет назад (как полагают авторы, на охотников-
собирателей и на «фермеров»), с последующим разделением на западных и 
восточных пигмеев примерно 20 тысяч лет назад. Как правило (или скорее 
всегда) эти и подобные данные совершенно ничего не говорят о том, что 
это были предки последующих неафриканцев, но данные так 
интерпретируют, просто базируясь на «древности» африканцев. То, что это 
могла быть совершенно отдельная ДНК-линия, практически никто в 
литературе не рассматривал. Хотя очевидно, что именно об этом 
свидетельствует факт наличия в некоторых африканских популяциях 
огромного количества снипов (SNP), которые не встречаются больше нигде 
в мире. Так, тестированный житель Намибии и представитель племени 
Банту (он же носитель языков сото-тсвана и нгуни из группы языков Конго-
Нигер) каждый имеет в геноме по миллиону снипов, которые нет не только 
у других тестированных африканцев, европейцев и жителей Азии, но они и 
не пересекаются друг с другом (Schustler et al, 2010). О каком якобы 
«доказанном» происхождении неафриканцев из Африки здесь вообще 
может идти речь?  
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Фактически об этом же говорят недавние данные (Cruciani et al, 2011), что 
представителя ряда племен центральной Африки по снипам не 
пересекаются с остальными африканцами, и тем более с представителями 
других гаплогрупп.                       

То обстоятельство, что отмеченные выше африканцы совершенно далеко 
отстоят от неафриканцев по своему геному, усиливается следующим 
фактом. В геноме человека 87% всех снипов такие же, как в геноме 
шимпанзе (Schustler et al, 2010), но у намибийца, упомянутого выше, только 
6% снипов являются копией таковых у шимпанзе, и 7% не определяются. 
Авторы (Schustler et al, 2010) предположили, что снипы в геноме намибийца 
и его популяции претерпели существенные изменения со времени 
«отделения линии бушменов от других популяций человека». Здесь стоит 
внести поправку, которую авторы предпочли не делать – не от «других 
популяций человека», а от какой-то исключительно древней предковой 
популяции, от которой у бушменов и снипов не сохранилось, как ни 
невероятно это звучит.      

ЦЕНТРАЛЬНАЯ И ЗАПАДНАЯ ЕВРОПА

Если кратко просуммировать данные по датировкам неандертальцев с 
помощью 14С, признанным международным сообществом антропологов, то 
они расходятся по следующим временным периодам (Pinhasi et al, 2011):

60-45 тыс лет El Sidron
50-46 Les Rochers
50-40 Vindija
46-42 El Sidron
45-43 Feldhofer
44-43 Межмайская
42-41 Spy
41-39 Okladnikov
40-37 Spy
40-33 Vindija
39-34 Spy
34-32 Vindija
29-28 Spy

Для «анатомически современных людей» в Европе таблица выглядит 
следующим образом (первая колонка данных приведена в работе Pinhasi et 
al, 2011, вторая – в работе Prat et al, 2011):
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41-38 тыс лет >35.2 Pestera cu Oase*

37-35 Kent’s Cavern
36-35 31.5-26.3 Mladec
36-34 30.2-29.1 Pestera Muierii
34-33 34.3 Pestera cu Oase
34-33 30.6-28.4 Paviland
34-32 29.0-28.2 Cioclovina
32 Pokrovka

31.0 Oblazowa
30.6 La Crouzade VI
30.5 Willendorf II
30-28 Les Rois
29.65 Molodova V

Другие данные – 36-34 тыс лет (цитируется по Prat et al, 2011). 

В целом среди антропологов есть согласие, что анатомически современные 
люди в Европе ранее 41 тыс лет назад (Pestera cu Oase) не найдены. 
Дискуссия обычно идет в отношении отнесения этой даты между 45 и 40 
тыс лет (см., например, Soares et al, 2010), но поскольку радиоуглеродная 
датировка для таких времен имеет определенную погрешность, эти 
дискуссии обычно заканчиваются ничем. Подобные же датировки приняты 
и для Русской равнины и для Ближнего Востока (см. ниже). В принципе, 
датировки (с учетом обнаруженных стоянок) могут быть подняты во всех 
трех регионах до 50 тыс лет назад, что обычно и делают. Датировку 
«анатомически современного человека» в Северной Африке (Nazlet Khater 
в Египте) полагают 42 тыс лет назад, но ее часто относят за счет миграции с 
Ближнего Востока (Soares et al, 2010).   
 
В отношении неандертальцев авторы (Pinhasi et al, 2011) приходят к 
заключению, что в Западной Евразии нет надежно датированных остатков 
неандертальцев древнее ~ 40 тысяч лет, хотя датировки другими способами 
дали, например, для Межмайских образцов интервал от 48 до 36 тыс лет. 
Датировки самых древних остатков «анатомически современных» 
европейцев с ними фактически пересекаются, но только в узком 
промежутке времени (Pinhasi et al, 2011).   

По мнению ряда исследователей, наиболее раннее свидетельство 
пребывания анатомически современных людей в Европе – группа 
«артефактов», относимых к Богуницкой индустрии в чешской Моравии. К 
ним относятся стоянки в Моравии (Брно-Богуница и Странска Скала), 
Болгарии (Бачо Киро и Тёмная пещера), в Польше (Dzierzyslaw). Скелетных 
остатков там практически не найдено, или они признаны сомнительными. 
Датировка «артефактов» – от 48 до 40 тысяч лет назад. Близкой к 
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Богуницкой по сходству считают стоянки в Италии Grotta del Cavallo и 
Castelcivita Cave, с датировкой 48 – 40 тысяч лет назад. Стоянки бедны – 
несколько перфорированных морских раковин и два зуба неопределённого 
таксономического отнесения.

Описана индустрия Szeletian, объединяющая несколько пещер в Моравии, 
Венгрии и южной Польше, но там тоже не найдены костные остатки (за 
исключением одного зуба в Upper Remete Cave (Венгрия), который не 
смогли отнести таксономически. Более того, многие полагают это 
стоянками неандертальцев.

Ещё одну группу «артефактов» в Европе (центрально-южная и юго-
западная Европа) относят к прото-ориньякской культуре с датировкой 45 
тысяч лет назад. К ней относятся находки в Тёмной пещере (уровень С-А) в 
Болгарии. Высказываются предположения, что все эти стоянки – результаты 
миграций с Ближнего Востока. Но это, видимо, уже по инерции, поскольку 
никаких доказательств нет, а на Ближнем востоке есть древние стоянки. 
Откуда же, как не оттуда? Как мы видим, Русская равнина в этих 
построениях даже не рассматривается. Тем не менее, «классическая» 
ориньякская культура не имеет аналогов на Ближнем Востоке и явно не 
имеет там предшественников. Датировки ориньякских «артефактов» – 
Болгария, Австрия (Willendorf), Моравия (Странска Скала) – дают времена 
40 – 37 тысяч лет назад, скелетные остатки – времена несколько более 
поздние.

К прото-ориньякам относят также стоянки в северо-восточной Испании 
(L’Abreda и El Castillo) с датировкой 44 – 42 тысячи лет назад. Ранние 
ориньяки найдены в южной Германии с датировкой 40 – 38 тысяч лет. 
Полагают, что «классическая» ориньякская индустрия могла быть создана 
на Балканах и распространиться до юго-западной Европы.

Самые древние скелетные остатки в Европе зафиксированы в Румынии, в 
пещере cu Oase, с датировкой 42 тысяч лет назад. Но они носят явные 
особенности неандертальцев (Hoffecker, 2009, и ссылки там же).

Богуницкие «артефакты» связывают со стоянкой Куличивка в западной 
Украине, датировка 35 тысяч лет назад, и со стоянкой Шлях на Дону, 
датировка 44 тысяч лет назад. В отношении серии стоянок в Костёнках 
западные авторы (см. Hoffecker, 2009, и ссылки там же) отмечают, что 
датировка показывает >40 тысяч лет назад (другие данные – 44,000 – 40,000 
лет назад) и соответствует «прото-ориньякам». 
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БЛИЖНИЙ ВОСТОК

В целом, как подробно рассмотрено в книге «Происхождение человека» 
(Клёсов и Тюняев, 2010), по Ближнему Востоку нет данных о расселении на 
этих территориях современного человека в период 42-38 тысяч лет и ранее, 
то есть тогда, когда они были в Европе и на Русской равнине. В целом на 
Ближнем Востоке встречаются находки, которые имеют спорный характер, 
и во многом являются архаичными для «анатомически современного 
человека». Тем не менее, с определенными допущениями можно включить 
Ближний Восток в возможную обширную территорию появления 
«анатомически современного человека», поскольку обратное пока не 
доказано.    

АЗИЯ

Примером могут являться находки в Индостане (Deraniyagala, 2001; 
Kennedy et al, 1991; Cameron et al, 2004). Из ранних находок - фрагмент 
черепа с датировкой 236 тыс дет назад или ранее, который отнесен к 
архаичным гоминидам или к H. heidelberg. (KK1991). По среднему палеолиту 
(150 тыс лет – 30 тыс лет) находок остатков гоминидов вообще нет, наконец, 
для верхнего палеолита найдены остатки «анатомически современного 
человека» с датировками 18 тыс лет назад (Batadomba-lena), 16 тысяч лет  
назад (Beli-lena), 6900 лет и 4800 назад (Fa Hien-lena), 6500 лет назад (Bellan-
bandi Palassa). Это уже вполне могли быть носители любых гаплогрупп тех 
регионов, от С до Т. О происхождении современного человека там вопрос 
вряд ли может стоять. Имеются также данные по результатам раскопок в 
пещерах, с датировками от 37 тысяч лет и позже (как правило, датировки 
остатков кострищ), но физико-антропологических исследования не 
проводились (Deraniyagala, 2001).

В северном Таиланде и центральном и северном Вьетнаме найдены зубы, с 
датировками 130±18 и 169±15 тыс лет назад (Таиланд) и 140-250 и 140-80 тыс 
лет назад (Вьетнам), приписываемые Homo sp. и sapiens, соответственно 
(Demeter et al, 2005, и ссылки там же).

В среднем палеолите Китая (250-100 тыс лет назад) отмечаются «архаичные 
Homo sapiens», обычно галечная индустрия. Поздний палеолит (100 тыс лет и 
позднее) – остатки гоминидов в пещерах, самые ранние Homo sapiens sapiens 
датируются 40-34 тыс лет назад (пещера Tianyuan), причем африканское 
происхождение маловероятно (Shang et al, 2007). Анализ показал, что 
продуктом питания была в заметной степени пресноводная рыба, что не 
характерно для неандертальцев. Это вполне могли быть носители 
гаплогруппы О, общий предок которых по прямым расчетам (в пределах 
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гаплогруппы О) жил 20 тысяч лет назад, но при сопоставлении с 
гаплогруппой N он (гаплогруппа NO) жил 45 тысяч лет назад (Клёсов, 
2011b). 

Недавний обзор под названием «Генетическая история человека в Южной 
Азии» (Majumder, 2010) не принес сведений о древнейшей истории 
Индийского субконтинента. Таких сведений, видимо, нет, если говорить о 
конкретной информации. В основном речь идет об Индии как 
«миграционном коридоре», причем, как обычно, «из Африки» (при 
отсутствии каких-либо конкретных сведений), о том, какое высокое в 
Индии разнообразие народов (опять путая разнообразие по причине 
древности и по причине смешения линий), о нашествиях мигрантов из 
Центральной Азии 3-4 тысячи лет назад, и так далее. Говорится, что «нет 
сомнений, что древние миграции достигли Индии как минимум 50 тыс лет 
назад», опять не приводя никаких данных. Сообщается, что основной 
мтДНК гаплогруппой в Индии является гаплогруппа М (действительно, в 
типичной выборке из 183 человек 134 имели гаплогруппу М (Behar et al, 
2010), и 15 человек имели U2 – ту самую, которую нашли в Костенках с 
датировкой 33 тыс лет назад (см. ниже), но это тоже ни о чем в данном 
контексте не говорит. Автор (Majumder, 2010) отмечает, что большинство 
миграций в Индии происходили, видимо, в последние 8 тысяч лет. 

Подобная же ситуация и с недавним обзором под названием «Генетическая 
история человека в Восточной Азии» (Stoneking and Delfin, 2010), в котором 
авторы рассматривают территорию от Урала до Берингова пролива и до 
Гималаев, а также острова Юго-Восточной Азии. Речь опять идет главным 
образом о «разнообразии» (diversity) без конкретизации, с 
бездоказательным отнесением к миграциям современного человека из 
Африки 50-70 тыс лет назад. Миграции обсуждаются в основном те, 
которые имели место 6-15 тыс лет назад, к последним авторы относят и 
миграции черед Берингов пролив в Америку, и миграции носителей 
гаплогруппы N из Южной Сибири в Европу «против часовой стрелки», и 
австронезийские миграции со стороны Тайваня на острова Юго-Восточной 
Азии.
 
Авторы указывают на наличие мтДНК гаплогруппы М в Азии, и сообщают, 
что гаплогруппы M и N произошли 50-60 тыс лет назад (гаплогруппы N в 
Азии практически нет, за исключением Японии, где она резко выделяется – 
88 из 1312 человек, то есть около 7%), но тут же сообщают, что эти 
датировки получены на основании ненадежных подходов, и что датировка 
по Y-хромосоме дает намного более недавние результаты. 
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В целом подход авторов (Stoneking and Delfin, 2010) как ориентация на 
«разнообразие» популяций без выявления пути, направлений и датировок 
их миграций представляется сомнительным, хотя это типичный подход 
популяционной генетики. Заметим, например, что «разнообразие» 
гаплотипов R1b1a2 в Европе небольшое, и указывает на пребывание этой 
гаплогруппы (R1b) в Европе менее 5 тысяч лет, но миграции начались не 
менее 16 тысяч лет назад, видимо, из Центральной Азии, на что указывают 
очень древние варианты гаплотипов у уйгуров, казахов, тувинцев, башкир. 
«Разнообразия» же у последних обычно нет, но маршрут древних 
миграций четко прослеживается, с понижением датировок от 16 тыс лет 
назад до нашей эры, именно в направлении от Центральной Азии в 
Европу. Если же смотреть на «разнообразие», пренебрегая датировками 
вдоль предполагаемых путей миграций, то можно немедленно прийти к 
выводу о Европе как месте зарождения R1b. Собственно, такой вывод и был 
сделан популяционными генетиками всего десять лет назад, и держался до 
последнего времени, пока не были опубликованные убедительные данные 
о том, что носители R1b прибыли в Европу из Азии около 5000 лет назад 
(Klyosov, 2009b). 

Это же самое относится к «частотам» гаплогрупп или гаплотипов, 
любимому инструменту популяционных генетиков. Частоты R1b в Европе 
значительно выше, чем в Центральной Азии, но это просто отражает 
успешную историю популяции после прибытия на новое место, в данном 
случае в Европу около 5 тысяч лет назад. Вывод опять тот же – без 
датировок «частоты» говорят только об одном, а именно об успешной 
истории популяции и о том, какая численность данной популяции в 
НАСТОЯЩЕЕ время. Это обычно и есть главный вопрос популяционной 
генетики, только время и место зарождения популяции здесь не при чем.                            

В итоге, авторы (Stoneking and Delfin, 2010) и не рассматривают 
возможность происхождения анатомически современных людей в Азии.

На первый взгляд статья (Shi et al, 2008) примечательна тем, что показывает, 
что, по интерпретации авторов, гаплогруппа D-M174 не происходит из 
Африки, распространена почти исключительно в Тибете, Японии и на 
Андаманских островах, и имеет «возраст» более 60 тысяч лет. Однако 
примечательность статьи резко уменьшается после более внимательного 
рассмотрения, поскольку оказывается, что авторы применили для расчетов 
«популяционную скорость мутаций» в гаплотипах, что завышает датировки 
примерно в три раза. То есть речь идет о датировках гаплогруппы D в Азии 
примерно 20 тысяч лет назад. В этом ничего необычного нет, и в работе 
(Клёсов, 2011b) показано, что «возраст» гаплогруппы D примерно 42 тысячи 
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лет, и что она происходит от «бета-гаплогруппы», как и все неафриканские 
гаплогруппы, с «возрастом» 64±6 тысяч лет назад.        

AВСТРАЛИЯ И ОКЕАНИЯ

Предполагают, что человек достиг Австралии примерно 60 тысяч лет назад. 
Каменные и кварцевые артифакты там, а также в Папуа-Новая Гвинея, на 
Борнео, Тасмании и окружающих регионах находят начиная с 61±13 тыс 
лет назад, остатки, приписываемые Homo sapiens – примерно с 45-42 тыс лет 
назад (Bowler et al, 1970, 2003; Mulvaney, J. and Kamminga, J., 1999; O’Connell 
and Allen, 2004). В целом, в Австралии имеются четыре региона с остатками 
человеческой деятельности начиная с 45±3 тысячи лет назад (Carpenter’s 
Gap, Riwi, Malakunanja и Mungo, на юго-западе, северо-западе, севере и юго-
востоке Австралии, соответственно [Gillespie, 2002]).  

Рассмотрению Y-хромосом и мтДНК современного населения Австралии 
посвящена работа (Hudjashov et al, 2007). В традиционной для современных 
популяционных генетиков манере они с самого начала изложения 
постулируют миграции современного человека из Африки, и обнаружение 
в Австралии Y-хромосомных гаплогрупп С и F относят к выходу их предков 
из Африки, хотя для самого изложения это и не требуется. В отношении 
мтДНК найденные в Австралии и Новой Гвинее гаплогруппы M и N 
давностью происхождения 50-70 тысяч лет назад тоже приписаны Африке, 
без каких-либо мотивировок, хотя в самой статье методика расчетов не 
описана и не проиллюстрирована.

В целом, никто и не рассматривают Австралию и Океанию как место 
происхождения анатомически современного человека.         

АМЕРИКА

Сообщалось о находках каменных орудий в Аргентине с возрастом эпохи 
позднего плиоцена, несколько миллионов лет назад, подобных находках в 
Калифорнии, находках в Мексике и Нью-Мексико возрастом 250 тысяч лет, 
в Канаде (Онтарио) времен Сангомонского межледникового периода 125-70 
тысяч лет назад. Все эти находки оспаривались, несмотря на 
многочисленные наличия свидетельств обитания плейстоценовых гоминид 
в Америке задолго до периода Кловис (13-11 тыс лет назад по разным 
способам расчетов). В итоге, ряд американских специалистов фиксируют 
начало освоения Американского континента современным человеком 
временем 50 тысяч лет назад и даже несколько раньше. Из более поздних 
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находок известны каменные орудия в Техасе с датировкой 38 тысяч лет 
назад, находки в Монте-Верде со спорной датировкой 33 тысячи лет назад, 
находки в Педра-Фурада в Южной Америке с датировкой 40-17 тысяч лет 
назад,  и многочисленные находки периода 20-11 тысяч лет назад. 

ДНК-генеалогические датировки дают время жизни общего предка 
популяции гаплогруппы Q1a3a 16300±3300 лет назад (Klyosov, 2009b), 
причем некоторые серии гаплотипов практически совпадают с 
гаплотипами современных монголов той же гаплогруппы, с датировкой 
13700±3700 лет назад. По времени это смыкается с культурой Кловис 
примерно 13 тысяч лет назад, признаки которой найдены по всей Северной 
Америке. 

Из более недавних археологических находок можно отметить Кактус Хилл 
на Юго-Востоке Северной Америки (датировка 15-16 тыс лет назад), 
Buttremilk Creek (Техас) 15-13 тысяч лет назад (с орудиями типа 
примитивного Кловис), Meadowcroft (восточная часть Северной Америки) 
12 тысяч лет назад, в Нью-Мексико с датировкой 11 тысяч лет назад, и 
Kennenwick 9 тысяч лет назад (цит. по Arnaiz-Villena et al, 2010).       

Относительный консенсус среди антропологов состоит в том, что 
Американский континент был последним, который заселил человек, и что 
заселение было из Азии (O’Rourke and Raff, 2010). Это в первую очередь 
относится, по мнению многих авторов, к более поздней миграционной 
«волне», в период времени 20-10 тысяч лет назад. 

Наиболее распространенные в Америке митохондриальные гаплогруппы – 
А, В, C и D, наиболее распространены и в Азии, а именно:

-- в Японии (А, В и D – 90, 174 и 492 из 1312 человек, соответственно, то есть 
7%, 13% и 38%), 
-- среди якутов (С и D – 45 и 35 из 117 человек, то есть 38% и 30%), 
-- у монголов (D – 19 из 48 человек, то есть 40%),

и у остальных этнических групп Азии 

-- митохондриальная гаплогруппа А – на втором месте – в Узбекистане, 
около 5%, и немного среди монголов и уйгур; 
-- В – на первом месте среди мяо [miaozu] – 32 из 142 человек, или 23%; 
-- С – на втором месте у мяо – 12 человек из 142, то есть 8%      
-- D – на третьем месте среди китайцев хан – 12 из 47 человек, то есть 26%, 
далее у мяо, 19%, и у узбеков, 11%. 

1949



На первый взгляд, трудно привести более сильные аргументы, что 
современные (во всяком случае) американские индейцы – потомки 
азиатских и мужчин, и женщин. В то же время гаплогруппа Х, также 
найденная в Америке, не имеет никакого конкретного отнесения за 
пределами Американского континента. В порядке убывания ее доли среди 
нескольких этнических групп можно перечислить друзов (13%), сефардских 
евреев (7%), ливанцев, киприотов, марокканцев (6%), итальянцев, румынов 
и турок (5%), русских и армян (4%), и так далее (по данным Behar et al, 2010). 
Как видно, никакой географической системы. С другой стороны, могут 
работать и симметричные аргументы, что эти митохондриальные 
гаплогруппы были, напротив, принесены в Азию из Америки в последние 
10 тысяч лет. Насколько нам известно, никто этот вариант не отменял, 
поскольку для этого нужно иметь датировки общих предков мтДНК, 
которых нет.      

Интересно, что распространенные в Японии гаплогруппы М, N и G в 
Америку не попали, хотя их численность не уступает гаплогруппам А и В, 
и тем более С. То есть либо в Японию и Америку ушли разные ветви 
мтДНК, либо, напротив, они были принесены в Азию из Америки. Этот 
вопрос пока в литературе не решен.       

В целом, место Америки в общей картине древних археологических 
находок можно оценить по сводной таблице находок среднего палеолита и 
верхнего палеолита (таблица ниже). Данные в таблице отнюдь не 
исчерпывающие, и по среднему палеолиту (как правило, предшественники 
Homo sapiens) представляют суммарно 63 находки, из которых:

-- Африка - 24 находки, от 350 до 90 тыс лет назад
-- Европа - 8 находок, 240-130 тыс лет
-- Левант, Израиль, Сирия, Ирак - 7 находок, 240-50 тыс лет 
-- Азия - 2 находки, 150-100 тыс лет
-- Крым - 1 находка, 80-40 тыс лет

По верхнему палеолиту – 53 находки:

-- Африка - 15 находок, 120-40 тыс лет назад, из них 8 Homo sapiens, согласно 
авторам находок
-- Европа - 22 находки, 40-12 тыс лет, из них только 2 Homo sapiens (Чехия и 
Болгария), остальное, как правило, только каменные инструменты
-- Сибирь - 5 находок, 40-30 тыс лет назад, а также данные по миграции 
европеоидов 50-40 тыс лет назад на север
-- Русская Равнина - 2 находки (Костенки и Сунгирь), 33 тыс лет назад (см. 
ниже)

1950



и 29-20 тыс лет
-- Израиль, Турция - 2 находка, 45-30 тыс лет, 41 тыс лет 
-- Азия - 2 находки (Китай и Индонезия), 150-120 тыс лет
-- Узбекистан, 1 находка, 70 тыс лет, неандерталец.
-- Америка - 1 находка, 50 тыс лет
-- Австралия - 1 находка, Homo sapiens, 62±2 тыс лет; авторы отмечают, что не 
из Африки. 

Как видно, место находок Америки здесь минимально. Это, впрочем, может 
отражать отношение антропологической общественности к находкам в 
Америке, и многие из последних просто не цитируются. Помимо того, 
число находок обычно коррелирует с численностью и плотностью 
популяции, не считая климатических условий и соответствующей 
сохранности находок. То обстоятельство, что в Америке найдены не менее 
половины языков мира, тоже не очень стыкуется со столь малым числом 
находок на континенте.      

РУССКАЯ РАВНИНА (ВКЛЮЧАЯ СЕВЕРНЫЙ КАВКАЗ)

Если сжато перечислить датировки, признанные в международной 
антропологической среде, то в дополнение к списку выше (см. Европа) с 
датировками европейских анатомически современных людей между 40 
(Pestera cu Oase) и 29 тыс лет, добавятся Buran-Kaya III, 31.9±0.2 тыс лет, и 
Костенки, 32.6±1.1 тыс лет (Prat et al., 2011), среди авторов последней статьи 
А. Ваневич из Института археологии Украины. В работе (Richards et al, 
2001) датировка человеческой кости из Костенок дана как 34-31.5 тыс лет. На 
сайте «Костенки» (www.donsmaps.com/lioncamp.html) датировка для 
костных остатков на Русской Равнине дана как 39-34 тыс лет. Более 
детально, датировки распределяются как 37-34 тыс лет для Костенки 1, 36 
тыс лет для Костенки 12 и Костенки 17, 33 тыс лет для Костенки 14, 21 тыс 
лет для Костенки 11. В целом в Костенках насчитывают до 21 стоянок, все с 
датировками верхнего палеолита.  

По мнению авторов (Prat et al, 2011), если антропологическая картина в 
Западной Европе уже устоялась, и миграции древнейших анатомически 
современных людей в Европу хорошо известны, то соответствующие 
данные и представления для Восточной Европы нечетки. Тем не менее, 
авторы (Prat et al, 2011) подчеркивают, что как в Западной Европе, так и в 
Восточной имеется сходная группа древнейших анатомически 
современных людей с датировками в диапазоне 40-29 тысяч лет назад.  

Как отмечалось выше, в целом среди антропологов есть согласие, что 
анатомически современные люди в Европе, на Русской Равнине, на Кавказе 
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и Ближнем Востоке ранее 41 тыс лет назад не найдены, но что датировки, в 
принципе, с учетом обнаруженных стоянок, могут быть подняты во всех 
указанных регионах до 50 тыс лет назад, что обычно и делают. В этом 
отношении следует отметить, что оценки с помощью датировок мтДНК 
показали, что древнейшие обнаруженные линии в Европе относятся к 
гаплогруппам U и U8 примерно 56-51 тыс лет назад (точнее, 63-49 тыс лет 
назад и 59-44 тыс лет назад, соответственно), хотя их субклад К появился на 
Ближнем Востоке только примерно 32 тыс лет назад (Soares et al, 2010). Это – 
хоть и не решающий аргумент, но все же косвенно свидетельствующий, что 
миграции анатомически современного человека в те времена могли 
происходить с севера на юг, а не наоборот. В Костенках 14 c датировкой 
костей примерно 33 тыс лет назад была найдена линия мтДНК 
гаплогруппы U2 (Krause et al, 2009). Это намного старше «возраста» 
типичной европейской (в настоящее время) гаплогруппы Н, датировка 
которой оценивается в 15-18 тысяч лет.  

Здесь уместно отметить, что в настоящее время доля гаплогруппы U2 в 
России составляет 1.5% (трое из 198 человек), такое же количество в 
Белоруссии, во Франции, на севере Италии, в Иране, и близко к такому 
количеству в Ливане, Иордании, Йемене, и в Испании. Максимальное же 
количество этой гаплогруппы в мире – среди пуштунов (16%) и макрани 
(9%) (по данным Behar et al, 2010). Это опять обрисовывает возможный ареал 
древнейшего анатомически современного человека и его древнейших 
миграций – Русская равнина, Европа, возможно также Ближний Восток (см. 
также заключение настоящего раздела).        

СИБИРЬ

Обратимся коротко к палеолитическим находкам Сибири, отнесённым к 
Homo sapiens. Это важно рассмотреть в контексте возможных древнейших 
миграций человека разумного в Сибирь с Русской равнины, поскольку 
миграций с других направлений в Южную Сибирь в период 45 – 20 тысяч 
лет назад не просматривается. Согласно недавнему сжатому обзору 
(Kuzmin et al, 2009, и ссылки там же), таких находок, а именно скелетных 
фрагментов Homo sapiens в Сибири имеется восемь.

Это – (1) двойное захоронение детей в Мальте (близ Иркутска), с 14С-
датировкой 19880±160 лет назад, (2) фрагменты черепа на стоянке 
Афонтова гора 2 в Красноярске, (3) нижняя челюсть на стоянке близ 
Дивногорска, (4) нижняя челюсть на стоянке на Алтайской равнине, в 
южной части Западной Сибири около Барнаула, (5) два зуба из 
Денисовской пещеры, (6) зуб и фрагменты костей из пещеры Окладникова, 
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с 14С-датировками 24260±180 и 34190±760 лет назад, (7) зуб из пещеры Логово 
Гиены, и (8) таранная (надпяточная) кость, с самой древней датировкой – 43 
тысячи лет назад, у деревни Байгара Тобольского района Тюменской 
области. Последний образец имеет размер примерно 5х4.5 см, и по оценкам 
принадлежал взрослому человеку возрастом от 20 до 50 лет. Отнесение 
этого фрагмента к Homo sapiens было проведено на том основании, что 
найденная кость морфологически сходна с надпяточной костью Homo 
sapiens из Skhul (Израиль) с датировкой между >100 и 90 тысяч лет назад. 
Как авторы подчеркивают, это отнесение является пока условным, и если 
окажется, что это был неандерталец, то он был самым северным из 
неандертальцев, обнаруженных в Сибири.

Некоторые отнесения этих находок к Homo sapiens sapiens являются 
спорными, и по некоторым данным находки (5) и (6) принадлежали 
неандертальцам (Turner, 1988, 1990), по другим – анатомически 
современному человеку (Alekseev, 1998; Shpakova and Derevianko, 2000). 
Наконец, недавний анализ ДНК показал, что длинные кости из пещеры 
Окладникова (6) с большой вероятностью принадлежали неандертальцу 
(Krause et al, 2007).

Итак, если считать – как вариант - местом формирования современного 
человека Русскую равнину, то можно либо допустить обширную 
миграцию, либо опереться на автохтонное происхождение анатомически 
современных людей. Рассмотрим свидетельства в пользу второго варианта, 
то есть происхождения современного человека на Русской равнине. 

Археологический материал раннего верхнего палеолита на Восточно-
Европейской равнине рассмотрен в недавней работе (Hoffecker, 2011). 
Автор приходит к выводу, который совершенно очевиден, и который 
западным антропологам стоило было сделать много лет назад – что 
археологический материал верхнего палеолита на Русской равнине можно 
рассматривать в широком контексте Евразийской антропологии и даже в 
глобальном контексте. Автор говорит о необходимости «пересмотра» 
отношения западных исследователей к материалу Восточно-Европейской 
равнины. Вместе с тем автор проводит рассмотрение этого материала 
настолько осторожно, что кроме «необходимости пересмотра» других 
выводов не делает. Например, автор многократно повторяет, что есть 
«близкая связь» между верхнепалеолитической индустрией Русской 
равнины и центральной и западной Европы, что они развивались «в одно и 
то же время» (хотя многократно цитирует датировки европейских 
памятников 42000-40000 лет назад, а памятники Русской равнины 50000-
40000 лет назад, или >48000-42000 лет назад), что на Русской равнине крайне 
мало стоянок (natural shelters), что скелетных остатков крайне мало на 
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Русской равнине (при этом даже не упоминает, например, сохранившиеся 
детские скелеты в Сунгирях, как и другие костные палеоматериалы Русской 
равнины). 

При этом, говоря о «близкой связи» и сходстве археологических материалов 
Русской равнины и Центрально и Западной Европы, автор ни разу не 
упомянул о возможности верхнепалеолитических миграций человека с 
востока на запад. Он пишет либо о «популяционных миграциях в Европу», 
либо о «передвижениях в южную, центральную и восточную Европу с 
Ближнего Востока»,  либо о «миграциях в Восточную Европу»,  либо об 
«общем контексте миграций человека в северной Евразии». Статья 
совершенно определенно отводит Русской Равнине вторичную роль в 
заселении человеком Евразии, хотя так и остается непонятным, на каком 
основании такой вывод делается.           

На самом деле, если исповедовать осторожный подход, то следует 
рассматривать весь регион Ближний Восток – Кавказ – Западная/ 
Центральная Европа – Восточно-Европейская Равнина как вероятный 
бассейн зарождения анатомически современного человека, наряду с 
Африкой и Северной Америкой. И, после формулирования такого 
положения, рассмотреть, какие есть основания к выделению одного из 
указанных регионов в качестве наиболее вероятного.  Это – скорее работа 
будущего. Пока же отметим, что картина расселения человека 
современного типа, складывающаяся из картины распространения 
соответствующих культур, выглядит так. Самые древние (с 50-го тыс. до н.э., 
а возможно и с 64±6 тыс лет назад) верхнепалеолитические культуры 
сформировались на Русской Равнине. К 44 тыс лет назад современный 
человек заселил часть Европы, к 40 тыс. лет назад – Ближний Восток. 
Мощность поселений была слабой (в Европе) или крайне слабой (на 
Ближнем Востоке).

О происхождении европеоидов

ДНК-генеалогия выстраивает довольно четкий и осмысленный подход к 
происхождению европеоидов. Естественно, Y-хромосома не может 
определять антропологию человека, его облик и расовые признаки. Более 
того, женщины определяют это признаки не в меньшей степени, чем 
мужчины. Но это признаки могут поддерживаться в течение 
неопределенно долгого времени, тысяч и десятков тысяч лет, при наличии 
определенной консервативности в выборе партнеров. Похоже, этот 
консервативный выбор поддерживался в течение этих тысяч и десятков 
тысяч лет, и причиной этого были и географическое разделение исходных 
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(или образованных) рас, и предпочтения в выборе партнеров, которые в 
большинстве были внутрирасовыми. В результате расы в значительной 
степени сохранились, и это невозможно отрицать. Естественно, есть и 
межрасовые варианты, но они у подножия «колоколообразной кривой 
распределения». Потому русские выбирают в партнеры русских женщин 
европеоидной внешности, что и соответствует «эталонам 
привлекательности», монголы – монголок, евреи – евреек, а чернокожие – 
чернокожих. Опять, естественно, есть исключения, но не они  определяют 
общую картину. Это же показывают и данные по геному человека, по 
которым есть довольно четкая корреляция картины снипов с этничностью, 
с расами. 

Дерево 22-маркерных гаплотипов и совмещение его с деревом гаплогрупп 
ясно показывает, что суммарное дерево образует «куст» гаплогрупп, 
которые изначально были «европеоидными», и которые в большинстве эту 
европеоидность сохранили до настоящего времени, опять же, в своей массе, 
а не в ряде исключений. Например, в Центральной Африке (Камерун, Чад) 
живет популяция носителей гаплогруппы R1b1, имеющих классические 
негроидные признаки, и говорящая на местных языках. Известно, что для 
приобретения характерных расовых признаков достаточно одного-двух 
поколений. И тем не менее, R1b1 в своем большинстве – типичные 
европеоиды. 

Отмеченный «куст» предположительно исходных европеоидных 
гаплогрупп, видимо, сформировался из начальной сводной европеоидной 
гаплогруппы F-T примерно 58 тысяч лет назад, после последовательного 
отхода гаплогрупп В (в последующем африканской гаплогруппы), С 
(монголоидной и полинезийской, океанической), и DE (ближневосточной, 
затем разошедшейся на североафриканскую и азиатскую – Тибет, 
Монголия, Япония, Юго-Восточная Азия).  

Сводная гаплогруппа F-T в дальнейшем разошлась на гаплогруппы F, G, H, 
I, J, K, L, М, N, O, Q, R, Т. Типичные примеры современных европеоидных 
этничностей среди них – G (иранцы и кавказцы, например, осетины), Н 
(среди них – цыгане, несомненные европеоиды), I (до четверти этнических 
русских, скандинавы, многие европейцы), J (арабы, евреи, жители 
северного Средиземноморья), Т (жители Ирана, в небольшой части России, 
Индии, среди них немало традиционных огнепоклонников), N (уральцы и 
угро-финны), Q (сибирские народы и американские индейцы), R (восточно- 
и западно-европейцы). Представитель гаплогруппы К, Томас Джефферсон 
(иногда его относят к гаплогруппе Т), безусловный европеоид. В то же 
время среди гаплогрупп этого «куста» есть те, часть популяции которых 
приобрели характерные признаки народов, с которыми смешались, и в 
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некоторой степени вышли из категории европеоидов. Это –гаплогруппа L, в 
основном дравиды Индии, Пакистана, Цейлона (Шри Ланка), и то не сама 
гаплогруппа L, а ее субклады. Гаплогруппа М – в основном папуасы Новой 
Гринеи (от трети до двух третей населения, то есть исключительно 
локализованная гаплогруппа). Гаплогруппа О – в основном встречается в 
юго-восточной Азии – Китай, Корея, Япония, но поскольку она вышла из 
сводной гаплогруппы NO,  а перед тем NOP, то ее исходное отношение к 
европеоидам несомненно. 

Таким образом, гаплогрупп, в основном «поменявших ориентацию» от 
европеоидной, не так много, это всего лишь гаплогруппы L, M и О. 
Датировка отделения исходного европеоидного «куста» - примерно 58 
тысяч лет назад, что довольно вскоре после сводной неафриканской бета-
гаплогруппы, с датировкой 64±6 тыс лет назад. Это еще раз подчеркивает, 
что бета-гаплогруппа не была африканской. По предварительным оценкам, 
гаплогруппы G и H отделились примерно 50 тыс лет назад, сводная 
гаплогруппа IJK отделилась примерно тогда же, 50 тыс лет назад, сводная 
гаплогруппа NOP примерно 50 тыс лет назад, и разделение на NO и Р – 
примерно 47 тыс лет назад (с последующим разделением N и О – 23 тыс лет 
назад.         

Таким образом, европеоиды как раса стала оформляться примерно 58 тысяч 
лет назад, видимо, на общей территории центральной и восточной Европы, 
что и имеет название Восточно-Европейской равнины, или Русской 
равнины. Более детальное отнесение пока провести не представляется 
возможным.  

Некоторые параллели с лингвистикой

То, что в лингвистике описывают как ностратическую семью языков, можно 
сопоставить с языком исходного европеоидного «куста» гаплогрупп, 
который образовался примерно 58 тысяч лет назад (см. выше). Далее можно 
выделять разные временные уровни, или «слои» «ностратического языка», 
проходя через язык сводной гаплогруппы NOP (до 50 тысяч лет назад), 
раздельных гаплогрупп NO и Р (23 и 36 тысяч лет назад), раздельных 
гаплогрупп  Q и R (между 36 и 30 тыс лет назад), и вплоть до расхождения 
европеоидных гаплогрупп R1a и R1b примерно 15 тысяч лет назад, которые 
обе мигрировали в Европу по «южной дуге» и «северной дуге», 
соответственно. Последний период и принимается обычно лингвистами, 
которые разделяют «ностратическую теорию», за ее времена, 15-13 тыс лет 
назад. На самом деле это просто последний этап расхождения крупных 
языковых семей, прото-индоевропейской и той, у которой нет устоявшегося 
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названия. Это и прото-тюркская, и сино-кавказская, и дене-кавказская, у 
которой на разных исторических этапах находят элементы северо-
кавказских языков, и шумерского языка, и баскского, и многих 
неиндоевропейских языков Европы, включая, возможно, лигурийский, 
этрускский, иберийский, и другие языки предположительно (или 
определенно) носителей гаплогруппы R1b1. Поскольку по перечисленным 
(во второй серии) языкам у лингвистов нет ни только единства, но и мало-
мальского согласия, то назовем этот язык древних носителей гаплогруппы 
R1b «эрбин», чтобы не вносить дополнительной путаницы со спорными 
названиями одного и того же языка в его динамике на протяжении от 15 до 
3 тысяч лет назад.           

Поскольку носители «ностратических языков» на предыдущих уровнях 
развития включали и гаплогруппу N, которая повела алтайскую группу 
языков, и затем уральскую и финно-угорскую; гаплогруппу О, которая 
создала сино-тибетскую языковую суперсемью, и гаплогруппу Р, которая в 
свою очередь разошлась на гаплогруппу  Q, которую сейчас имеют многие 
тюркоязычные народы, а также большая группа американских индейцев, и 
гаплогруппу R, которая в значительной степени охватывает современных 
носителей индоевропейской языковой семьи (в значительной степени 
восточно-европейская гаплогруппа R1a1 и центрально- и 
западноевропейская гаплогруппа R1b1, то все эти языки, как известно, 
находят свое отражение в ностратической семье языков. Удивительно, 
насколько долго смогли удержаться наиболее устойчивые фрагменты 
лексики этих древних языков, которые в итоге вошли в столь 
разнообразные современные языковые семьи, и их «перекличка» 
прослеживается и сейчас, между уральскими, тюркскими, 
индоевропейскими, сино-кавказскими, сино-тибетскими, на-дене языками.       

Поскольку гаплогруппы N, O, R1a, R1b начали активные и продолжи-
тельные миграции по Евразии в разных направлениях, как представляется, 
в основном из Южной Сибири - на север и далее на восток, в Америку (Q), 
на север и далее на запад, через Урал до Балтики (N),  на юг и юго-восток 
(О), на запад по северной азиатской дуге, через Среднюю Азию, Южный 
Урал, среднюю Волгу, Кавказ, Малую Азию, Ближний Восток и до Европы   
(R1b1), на запад по южной азиатской дуге, через Тибет, северный Индостан, 
Афганистан, Иран, Анатолию и остальную Малую Азию и до Европы 
(R1a1),  то именно тогда, 15-10 тысяч лет назад происходило формирование 
основных языковых макросемей. Но это ни в коей мере не означает, что до 
этого был некий единый «ностратический язык».  Динамика этих 
миграций, выявляемая ДНК-генеалогией, позволяет лучше представить 
динамику формирования языковых семей и групп, начиная с первых 
ностратических языков, предположительно сводных «европеоидных» 
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гаплогрупп 58-50 тысяч лет назад, и до времени ее распада на макросемьи 
15-10 тысяч лет назад. По-видимому, расхождение носителей гаплогрупп и 
соответствующее формирование языковых семей совпадают  и с динамикой 
и регионами распространения культур крашеной керамики.

В этом отношении следует подчеркнуть, что африканские языки, начиная с 
щелкающих, не имеют зон соприкосновения с евроазиатскими языками, то 
есть не имеют общего происхождения. Это тоже соответствует динамике 
эволюции гаплогрупп, начиная с «протоальфа-гаплогруппы» более 160 
тысяч лет назад, «альфа-гаплогруппы» 160, гаплогруппы А 140-85 тысяч лет 
назад, и неафриканских гаплогрупп, начиная с «бета-гаплогруппы» 64 
тысячи лет назад. Сам это факт в значительной степени исключает 
переселение носителей африканских языков на территории Евразии. 

Итак, картина представляется следующей. Анатомически современный 
человек сформировался на европейском поле (Центральная Европа и 
Русская равнина, возможно, северная Месопотамия-Левант) примерно 65-50 
тыс. лет назад, оставил после себя верхнепалеолитические культуры, 
которые несколькими потоками распространились в Европу (с 42 тыс лет 
назад), оттуда, предположительно, в сторону Африки, через Испанию; на 
Ближний Восток (с 40 тысяч лет назад) и в Прибайкалье (с 25 тысяч лет 
назад). Вторая волна расселения современного человека, из Центральной 
Азии в Европу состоялась в интервале 20-11 тыс. лет назад (R1a1) и 16 – 4 тыс 
лет назад (R1b1).  

Кто и где стал предковым видом человека современного типа? 
Складывается следующая картина: более развитый антропологический тип 
и сопутствующие ему археологические культуры сформировались на более 
развитых предшественниках. Если рассмотреть Африку, то ашельские 
палеоантропы сформировались на подобных себе, датируемых 100,  200, и 
500 тысяч лет назад. Датировка сапиентных признаков среди 
антропологического материала Африки до сих пор вызывают гораздо 
больше споров, чем согласия.

В Европе с 200-го тыс лет назад обитали неандертальцы, которые вымерли к 
30-28 тыс. лет назад. Выдвигаются предположения, что не вымерли, а были 
ассимилированы пришлыми неоантропами. Кратко рассмотрим, почему 
это крайне маловероятно, и каковы основания в пользу таких 
предположений.
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О неандертальских предках современного человека

В этом вопросе – клубок взаимно противоречащих данных. Рассмотрим их 
кратко, и в то же время критически. 

Анализ генома неандертальцев (Green et al, 2006; Noonan et al, 2006) 
поначалу привел к выводу, что неандертальцы не могли быть предками 
современного человека, и их ДНК-генеалогические ветви разошлись 370 
тысяч лет назад (Noonan et al, 2006). Другие, более недавние оценки, дают 
величину для расхождения неандертальцев и предков современных людей 
660±140 тысяч лет назад (Green et al, 2008). Независимые методы, 
базирующиеся на краниометрических измерениях, дают времена 
расхождения 435 тысяч или 311 тысяч лет назад, в зависимости от 
заложенных условий (Weaver, 2009). Костные останки, определенно 
классифицируемые как принадлежащие неандертальцам, обычно 
датируются от 130 тысяч лет назад до 35 тысяч лет назад (Weaver, 2009).

Ещё одна работа по датированию времён расхождения предков 
современного человека и неандертальца привела к выводу, что это 
расхождение произошло 516 тысяч лет назад, в пределах 95%-го 
доверительного интервала между 569 и 465 тысяч лет назад (Green et al, 
2006). Используя те же методы, авторы заключили, что расхождение между 
линиями человека сходится (точка коалесценции) к 459 тысячам лет назад, с 
95%-ным доверительным интервалом между 498 и 419 тысяч лет назад. 
Иначе говоря, вероятность временного пересечения между этими линиями, 
человека и неандертальца, хотя и отлична от нуля, но определенно мала.

Последующая работа по сопоставлению генома человека и неандертальца 
привела к осторожному предположению (которое было далее 
тиражировано как факт), что в геноме современного человека может быть 
между 1-4% генетического материала неандертальцев (Green et al, 2010). 
Авторы провели непростые расчеты, взяв для сопоставления с геномом 
неандертальца, шимпанзе и орангутанга – пять геномов человека, племени 
Йоруба из Западной Африки,  племени Сан из Южной Африки, папуаса с 
Новой Гвинеи, китайца, и француза. Для оценок времени жизни общих 
предков неандертальца и человека опирались на оценки времени 
расхождения ДНК у человека  и шимпанзе (5.6-8.3 миллиона лет назад), и 
полученные 1-4% опирались на это оценочное расхождение. Здесь тоже 
заложена потенциальная погрешность, поскольку, например, недавно эта 
величина была пересмотрена, и авторы заключили, что расхождение 
человека и шимпанзе произошло 3.92-5.91 миллионов лет назад (Sun et al, 
2011).     
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Наконец, в геномах человека и неандертальца выявляли определенные 
снипы (SNP), разумно полагая, что чем больше новых снипов, тем более 
недавний геном. При этом доля таких «новых» снипов составила (в порядке 
увеличения): неандерталец 18.0%, африканец племени Сан 26.3%, папуас 
29.3%, француз 29.7%, китаец 29.8%, африканец племени Йоруба 30.6%. В 
итоге таких расчетов было предположено, что  популяции неандертальцев 
и современных людей разошлись в интервале 270,000 до 440,000 лет назад. 
Это в целом согласуется и с другими данными, полученными ранее (см. 
выше). При этом в статье показано, что расхождение аутосомальных ДНК у 
неандертальцев и современных людей произошло 825,000 лет назад, хотя 
авторы подчеркивают, что это очень приблизительная оценка, которая 
базируется на ряде допущений.  

Это опять подтверждает, что неандертальцы в целом – не предки человека. 
Собственно, мало кто утверждает, что предки.  Авторов занимал в основном 
другой вопрос – а оставили ли неандертальцы и люди общих потомков, 
пусть редких? Иначе говоря, есть ли в геноме современных людей 
фрагменты ДНК, попавшие от неандертальцев уже ПОСЛЕ их расхождения 
с людьми как популяции. Здесь, видимо, есть некоторое противоречие – 
сначала авторы установили, что популяции разошлись 270-440 тысяч лет 
назад, а потом спрашивают, а расходились ли популяции? Или все-таки 
расходились не совсем, чтобы полностью? Анализ этого вопроса затруднен 
тем, что подавляющее большинство фрагментов ДНК идентично и у 
человека, и у неандертальца, поскольку они имеют общего предка.  

Еще один вопрос занимал авторов статьи – а к кому ближе неандертальцы 
по геному, к африканцам или неафриканцам? Здесь опять рассматривались 
снипы в геномах у неандертальцев и современных людей с разных 
континентов, а именно у двух американцев европейского происхождения, 
двух восточно-азиатов, и четырех западно-африканцев. При этом ряд 
старых снипов вычеркивались, например те, что есть и у шимпанзе. В 
целом в геномах пяти современных людей было насчитано 5,615,438 снипов, 
и примерно в 10% их у неандертальцев были отличия. Было найдено, что 
неандертальцы равноудалены от европейцев и восточно-азиатов, но 
значительно дальше от африканцев. Наконец, было показано, что имел 
место поток (скорее, ручеек) генов между неандертальцами и людьми, 
причем только от неандертальцев к людям. Полагая, что это могло 
происходить только между 80 и 50 тысячами лет назад, было рассчитано, 
что доля «предковости» неандертальцев в современных людях составляет от 
1% до 4%.       

В заключение авторы пишут, что сформировавшаяся к последнему времени 
точка зрения на происхождение людей сводится к тому, что предками 
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современных людей была небольшая группа африканцев, которые 
заменили архаичные формы людей без смешивания с ними. Но, как 
продолжают авторы, полученные в их двух статьях данные могут 
противоречить такой схеме. Получается, что неандертальцы ближе к 
неафриканцам – европейцам и азиатам, чем к африканцам (см., однако, 
выше). В принципе, обе модели можно совместить, как полагают авторы. 
Более того, генный поток (ручеек) от неандертальцев к людям происходил, 
видимо, до разделения их на европейцев и папуасов, то есть вскоре после 
выхода из Африки, например, на Ближнем Востоке. Археологические (но 
спорные, см. выше) данные показывают, что анатомически современные 
люди были на Ближнем Востоке даже ранее, чем 100 тысяч лет назад, и 
неандертальцы обитали там же до примерно 50 тысяч лет назад.       

Естественно, то, что было авторами получено – это не прямые 
доказательства, а результаты интерпретаций, к которым есть немало 
альтернативных объяснений. Например, сам факт, что авторами 
объявлено, что «доля» генома неандертальцев одинакова в геномах как 
папуасов, так и европейцев, уже настораживает, поскольку неандертальцы 
на Новой Гвинее, да и вообще в Юго-Восточной Азии замечены не были. 
Авторы пытаются выйти из положения тем, что якобы это вливание было 
на Ближнем Востоке, но далеко не факт, что носители гаплогруппы С 
(предки современных папуасов) вообще шли через Ближний Восток, а не 
мигрировали вдоль Индийского океана на восток.  Такая же 
неопределенная ситуация с направлением «генного потока» именно от 
неандертальцев к людям, но не наоборот, хотя эти показатели обычно 
симметричны. Такая же ситуация с большим удалением от африканцев, 
хотя в качестве африканцев использовались явно ограниченные варианты. 
Более того, в самой Африке было много разных предков человека, и в них 
могли быть самые разнообразные сочетания «потоков генов»  от давно 
вымерших предков. Так что эти «1 до 4%» вполне могли быть не от 
неандертальцев, а от других предков человека на той же эволюционной 
линии, которые тоже могли быть представлены разными популяциями. 
Авторы, несомненно, отдают себе в этом отчет, потому и постоянные 
оговорки по тексту, что это всего лишь варианты предположений. Широкая 
пресса, конечно, подхватили самые экстравагантные, «кассовые» варианты.          

Через десять дней после публикации указанных двух статей в Science, 17 
мая 2010 этого года, итальянские исследователи из Флорентийского 
университета выпустили пресс-релиз, в котором фактически 
денонсировали выводы группы Сванте Паабо в описанной выше 
публикации в Science. Совершенно очевидно, что это открытое 
столкновение двух научных школ. Пресс-релиз объявляет, что «последние 
итальянские генетические исследования подтверждают теорию, что 
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современные европейцы не произошли от неандертальцев, в противовес 
недавнему исследованию, что ДНК неандертальцев присутствует во многих 
современных людях». Эти исследования проводятся совместно большой 
группой генетиков из Италии и Франции, и в первую очередь показывают, 
что ген микроцефалина не содержался в неандертальцах, и что 
неандертальцы не ближе к европейцам, чем к африканцам, и в пресс-
релизе называют выводы группы Сванте Паабо «спекуляциями».           

Из последних работ по данной тематике стоит отметить статью (Yotova et 
al, 2011), в которой авторы рассматривали некоторые гаплотипы Х-
хромосомы, а именно гаплотипы гена дистрофина, под названием dys44. 
Было показано, что в 6092 Х-хромосомах современных людей со всех 
континентов имеются 12 полиморфных вариантов гаплотипов dys44, 
обозначаемых от В001 до В012. Авторы показали, что процентное 
содержание, то есть доля этих гаплотипов у африканцев (1420 человек) и у 
неафриканцев (4672 человека) значительно различаются. Например, В001 
обнаружен у 35.8% неафриканцев, но только у 12.5% африканцев. В004 есть 
всего у 0.1% африканцев (найден только у одного человека), но у 4.7% 
неафриканцев (220 человек). В007 не найден ни у одного неафриканца, но 
обнаружен у 101 африканцев (7.1%). В006 найден только у шести 
африканцев (0.4%), но у 406 неафриканцев (8.7%). Данные могли бы быть 
интерпретированы в пользу различного происхождения африканцев и 
неафриканцев, но авторы решили, что данные свидетельствуют о 
неандертальцах, а именно, что последние смешивались с предками 
неафриканцев, но не с африканцами. Поэтому и содержание гаплотипов 
разное у тех и других. Авторы выбрали гаплотип В006 для более 
подробного рассмотрения, причем их не смутило, что гаплотипа В006 у 
неандертальцев не обнаружено, но обнаружен гаплотип dys44, в котором 15 
аллелей из 35 остались неидентифицированными, и который имел две 
аллели, совпадающие с двумя из четырех аллелей В006 у людей. Таким 
образом было засчитано, что у неандертальцев был гаплотип В006, а 
поскольку этого гаплотипа мало у африканцев (6 человек), но много у 
неафриканцев (406 человек), то авторы решили, что это свидетельствует о 
примеси генома неандертальцев у последних, но не у неафриканцев. Более 
того, авторы рассчитали, что примеси генома неандертальцев у 
неафриканцев составляют 9%. Наличие гаплотипа В006 у шести 
африканцев объяснили поздней примесью от неафриканцев. Авторов 
также не смутило, что наибольшее количество гаплотипа В006 наблюдается 
среди нативного населения Америки, в которой неандертальцев не было 
обнаружено. Почему в шести случаях из 12 содержание гаплотипов dys44 
выше у африканцев – авторы тоже не пояснили. Вопроса, не мог ли 
гаплотип быть занесен в образцы генома неандертальцев из других 
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источников, хотя примеси в ископаемых геномах гоминидов обычно 
представляют серьезную проблему, авторы тоже не касались.                          

Здесь следует отметить, что ни в Y-хромосомах, и в мт-ДНК современного 
человека никаких необычных гаплогрупп или гаплотипов не обнаружено, 
за исключением тех четырех гаплотипов современных африканцев 
гаплогруппы А, описанных в работе (Клёсов и Рожанский, 2011) и 
процитированных выше, с оценочной датировкой 160 тысяч лет назад. Но 
это – четыре африканских гаплотипа из сотен тысяч известных гаплотипов 
планеты, которые надежно отнесены к соответствующим ДНК-линиям и 
гаплогруппам, выстраивающимся в дерево гаплогрупп, на котором для 
неандертальцев места нет. Есть, конечно, альтернатива, что все мы без 
исключения неандертальцы, но тогда непонятны выводы про 1-4% 
неандертальцев в наших геномах. Иначе говоря, или все мы 
неандертальцы, или все мы (за исключением нескольких обнаруженных 
африканцев гаплогруппы А, которая не является предковой для 
неафриканцев) не потомки неандертальцев. 

Теперь еще раз о том, откуда эти неандертальские 1-4% появились в 
научной печати. Это – не некие абстрактные 1-4%, а соответствующая доля 
снипов (SNP, Single Nucleotide Polymorphism), которые были приписаны 
неандертальцам в результате сложных и неоднозначных расчетов по 
сотням тысяч снипов человеческого генома. Дело в том, что во всех наших 
геномах, мужчин и женщин, есть тысячи и тысячи снипов от древних 
гоминидов, в том числе от шимпанзе, орангутанга и так далее. Так, в геноме 
человека 87% всех снипов такие же, как в геноме шимпанзе (Schustler et al, 
2010). Они есть и в геноме неандертальцев, и в нашем геноме. Все 
гоминиды, предшествующие неандертальцам и нам, оставили миллионы 
снипов по всей эволюционной цепочке, как река расходится по десяткам и 
сотням рукавов, и везде несет то же самое течение со всеми примесями, во 
все рукава. Поэтому найти одни и те же снипы в геноме неандертальцев и у 
нас – дело совершенно закономерное и неизбежное, потому что мы 
родственники, один и тот же род Homo. 

Значит, сходство снипов у нас и неандертальцев – это не критерий того, кто 
от кого произошел. Поэтому авторы исследования пошли по более 
сложному пути – найти снипы, которые есть у нас и неандертальцев, но нет 
у предшествующих гоминидов. Задача архисложная, потому что 
непосредственно «предшествующих гоминидов» нет, как нет их геномов, и 
они не анализировались. А брать за основу геном шимпанзе – это 
«отфильтровать» только снипы давностью несколько миллионов лет. Их и 
отфильтровали. Остались те снипы, которые могли образоваться между 
шимпанзе и неандертальцем. Поэтому дальше – ряд предложений и 
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допущений, на выходе из которых и получились те самые 1-4%. Авторы 
были осторожны, но их читатели и продолжатели – нет. Так что эти 1-4% 
якобы от неандертальцев никак не могут быть основанием для серьезных 
выводов.                         
 
Если в современных людях «примеси» неандертальцев в геноме составляют 
всего несколько процентов, как интерпретируют некоторые, то среди сотен 
тысяч гаплотипов современных людей должны быть тысячи необычных 
гаплотипов, которые не вписываются в дерево гаплогрупп. Этого не 
наблюдается. Значит, метисаций с неандертальцами не было, или их пока 
не нашли. Причем не было ни по мужской, ни по женской линиям ДНК. 
Причем не было ни только с неандертальцами, но и с любыми 
«архантропами», которые не вписывались бы в гаплогруппы и гаплотипы 
неафриканцев. Все линии мужчин-неафриканцев, которые идут с 
64000±6000 лет назад, никаких необычных «архантропов» в гаплотипах не 
показывают. А более древних гаплотипов-гаплогрупп в современных 
неафриканцах нет, или не обнаружены.          

Это же относится ко многим предположениям генетиков, например, об 
интрогрессии гена микроцефалина в геном человека из некой архаичной 
линии рода Homo (древностью 1.1 миллиона лет) примерно 37 тысяч лет 
назад, что, по предположениям авторов (Evans et al, 2006), привело к 
увеличению объема головного мозга, что сейчас выражено, по данным 
авторов, у 70% нынешней популяции человека. Однако такая интрогрессия 
должна была произойти или по мужской, или по женской линии. Никаких 
архаичных линий древностью более миллиона лет назад ни в Y-
хромосомальных, ни в мтДНК гаплотипах не просматривается. 
Естественно, можно предположить ситуацию, когда гаплотипы потерялись 
на пути чередования, чересполосицы мужских и жестких линий, но 
убедительность уже теряется. Более того, авторы недавней работы по 
геному неандертальца (Green et al, 2010) подчеркивают, что «гаплотип D» 
гена макроцефалина в геноме неандертальца не обнаружен.         

Стоит упомянуть недавнюю работу (Pinhasi et al, 2011), в которой авторы 
приходят к выводу о принципиальных (методологических) систематически 
заниженных в литературе датировках возраста неандертальцев в среднем и 
раннем верхнем палеолите в западной Евразии и на Кавказе, и что эти 
датировки ни в одном случае не должны быть менее, чем 40 тысяч лет 
назад. В свою очередь, по мнению авторов, это сводит к минимуму 
возможные взаимодействия неандертальцев с анатомически современными 
людьми в указанных регионах.   
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Так что противоречия пока не разрешены, и исследования продолжаются. 
К этому следует добавить последнюю статью (Ghirotto et al, 2011) под 
характерным названием «Отсутствие доказательств примеси 
неандертальцев в митохондриальных геномах древних и современных 
европейцев». В работе сравнивали геномы семи неандертальцев, трех 
людей верхнего палеолита, и 150 европейцев, и вклада неандертальцев не 
обнаружили.     
   

«Альфа-гаплогруппа» как вилка между африканцами гаплогруппы А и 
остальными гаплогруппами («бета-гаплогруппа»), включая 
неафриканцев

Предок популяции будущего человека современного типа – «альфа-
гаплогруппа»,   136±9 тысяч лет назад (см. выше, Клёсов, 2011) или 160 тысяч 
лет назад (Klyosov and Rozhanskii, 2011). Как раз в этот период, то есть 170 – 
125 тыс. лет назад, состоялось московское оледенение Русской равнины. 
Граница его проходила с юго-запада на северо-восток Московской области 
и делила её пополам. Европа тоже была подо льдом (Рисс II). Поэтому и 
названные в предыдущих разделах стоянки человека Русской равнины 
этого времени обнаружены в районах Средней и Нижней Волги. Откуда 
люди могли частично мигрировать, как уже сказано, на Ближний Восток (в 
Европу путь был закрыт льдами), где в это время установился менее жаркий 
климат.

Как уже отмечалось выше, в недавней статье (Cruciani et al, 2011) на 
основании совершенно другого метода, по снипам, дается практически та 
же датировка, 142±16 тысяч лет назад, для общего предка 
филогенетического дерева, который идет в статье под именем Root, и от 
которого отходят ветви гаплогрупп А, ВТ, СТ и так далее (см. схему выше). 
Это – альфа-гаплогруппа 136±9 тысяч лет назад при расчетах по 
«медленным» 22-маркерным гаплотипам. Как видно, по схеме Крусиани 
субклады гаплогруппы А являются предковыми гаплогруппы В и – 
параллельно – сводной гаплогруппы СТ. Это – почти то же самое, что на 
схеме с «альфа» и «бета» гаплогруппами (Клёсов, 2011a,b), за тем 
исключением, что неафриканские гаплогруппы («бета-гаплогруппа») не 
происходит от африканской гаплогруппы А.  
    
Как сообщает Крусиани, первое разветвление от "общего предка" (Root) 
разделяет африканскую линию А от сводной гаплогруппы BT, а второе 
разветвление разделяет африканскую В от СТ, в которой находятся 
некоторые африканские (видимо, гаплогруппа Е) и все неафриканские 
хромосомы. И далее Крусиани пишет - "Эта картина ветвления, и 
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(современное) географическое распределение гаплогрупп А, В и СТ, было 
интерпретировано в поддержку африканского происхождения 
анатомически современных людей". Получается, что вся поддержка 
базируется на том, что был некогда общий предок, от которого 
образовались африканцы (В) и неафриканцы (СТ). И этот общий предок 
постулируется в Африке. Совершенно с тем же успехом можно 
предположить, что этот общий предок был вне Африки, и вместо "выход из 
Африки" был "вход в Африку". 

Отдать предпочтение одной или другой концепции можно только при 
подключении независимых данных, иначе получается кольцевая 
аргументация. Древние черепа есть и в Африке и вне Африки, причем в 
Африке в основном древние гоминиды до примерно 37 тыс лет назад, как и 
вне Африки. Археология вне Африки намного богаче, чем в Африке. 
Наконец, антропологически неафриканцы с огромным трудом 
подгоняются к африканцам как якобы их предкам. Даже объяснения 
изменения цвета кожи являются сугубо умозрительными, "по понятиям", и 
экспериментально не подтверждены. 

По другой, альтернативной схеме, полученной при анализе базовых 
гаплотипов, альфа-гаплогруппа (136 тыс лет назад) разделяет гаплогруппу 
А (85 тыс лет назад) от остальных, а бета-гаплогруппа (64 тыс лет назад) 
разделяет В (46 тыс лет назад) от неафриканцев. В этом случае многое 
складывается. Получается, что неафриканцы не произошли ни от А, ни от 
В. У них - своя ветвь от бета-гаплогруппы. В ушли в Африку и стали 
чернокожими, как ими стали R1b1, ушедшие в Камерун и Чад (см. выше).
 
Важно то, что на схеме в статье Крусиани (см. выше) дано "ревизованное 
дерево Y-хромосомы". Авторы автоматически подтягивают его к уже 
известному дереву, меняя лишь ветви внутри гаплогруппы А. Гаплогруппу 
ВТ они оставляют неизменной. Но на самом деле обе схемы выше 
практически совпадают, плюс во второй схеме добавлена "Y-гаплогруппа", 
или условный "хромосомный Адам" примерно 160 тысяч лет назад.

Важно еще то, что от "Root" (альфа-гаплогруппы) у Крусиани уходит вглубь 
связка, уходящая в никуда. На второй схеме там "Y-гаплогруппа".  
От "Root", то есть от альфа-гаплогруппы, у Крусиани отходит сепаратная 
ветвь гаплогруппы А1b. Во второй схеме тоже, но в целом гаплогруппы А. 
Датировка у Крусиани - между 105 и 80 тыс лет назад (неопределена). Во 
второй схеме - 85 тыс лет назад.

Дальше у Крусиани на схеме довольно запутанный клубок снипов, который 
авторы почему-то относят к гаплогруппе А, но их с гаплогруппой А (на 
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схеме A1b) ничего не связывает. Они идут от альфа-гаплогруппы ("Root") 
совершенно раздельно, нет ни одного общего снипа. То есть "Root" авторы 
цитируемой статьи принимают по умолчанию за гаплогруппу А, хотя об 
этом не пишут. Это вполне могут быть новые гаплогруппы, как 
африканские, так и неафриканские, тысячелетия назад. 

Далее в статье идет серия снипов, ведущих к узлу BТ (75±13 и 63±9 тысяч лет 
в двух разных сериях данных). На второй схеме это бета-гаплогруппа, 64±6 
тысяч лет назад. Она у Крусиани расходится на отдельную ветвь 
гаплогруппы В, примерно 45 тыс лет назад, и на неафриканские CT (39±10 и 
35±7 тыс лет назад в двух разных сериях данных). На второй схеме то же 
самое: от бета-гаплогруппы отходит гаплогруппа В (46 тыс лет назад), и 
параллельно - неафриканские гаплогруппы (от 64±6 тыс лет назад).

Так что картина на двух схемах практически одинаковая, только вместо ВТ 
на второй схеме стоит бета-гаплогруппа, откуда ясно, что неафриканские 
линии от африканских не происходят. У Крусиани - то же самое, но он в 
итоге утверждает, что его данные усиливают происхождение современных 
неафриканцев из Африки. Никаких оснований его схема к такому выводу 
не дает.  

Итак, вместо ВТ – на второй схеме бета-гаплогруппа, которая расходится на 
африканскую гаплогруппу В и неафриканские гаплогруппы С-Т. Тогда 
снипы с V62 по V244 относятся к гаплогруппе B, как и показано на схеме, а 
снипы с V9 и ниже – к гаплогруппам С и последующим, как тоже показано 
на схеме. В этом случае “Root” на схеме – это альфа-гаплогруппа, 
образовавшаяся 136±9 тысяч лет назад, а уходящая вверх, в глубину времен 
связка, ведет к общему предку более чем на 160 тысяч лет назад.  

Это простое преобразование показывает, как неустойчиво на самом деле 
филогенетическое дерево гаплогрупп у своего основания. Сначала на 
основании определения снипов специалисты по филогенетике пришли к 
выводу, что африканская гаплогруппа А лежит в основе современного 
человечества, и все гаплогруппы – ее производные. Потом выяснилось, что 
гаплогруппа В «параллельна» гаплогруппе А и не происходит от нее. 
Однако филогенетическое дерево построили как если бы неафриканские 
гаплогруппы происходят от африканской гаплогруппы В. Теперь 
оказывается, что это тоже условность, задаваемая просто построением 
дерева с постулированием «выхода из Африки», и дерево вполне можно 
перестроить на основании тех же данных, но уже без выхода неафриканцев 
из Африки. Действительно, самый глубокий по времени общий предок, 
реконструируемый по базовым гаплотипам, жил более 160 тысяч лет назад, 
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но где он жил, остается неизвестным. С тем же основанием можно 
постулировать «вход в Африку».                     

* * *

Как можно представить себе сценарий, к которому пока нет убедительных 
данных (которых ни к какому другому сценарию пока тоже нет), о выходе 
анатомически современного человека с Русской равнины?   

Вполне вероятно, что одна линия имеет действительно африканское 
происхождение, и это та, которая в статье (Cruciani et al, 2011) названа A1b, 
и к которой относятся центрально-африканские пигмеи и койсаны. Эта 
линия не пересекается с гаплогруппой А (с ее входным снипом М91), идет 
из дневнейших времен, видимо, намного древнее 160 тысяч лет назад.     

Место образования предка современного человека (альфа-гаплогруппа) 
160-136 тысяч лет назад остается неизвестным, но условно примем его для 
целостности картины как Русская равнина. Последующие исследования 
позволят согласиться с таким предположением, или внести коррективы. 
Примерно 85 тысяч лет назад от альфа-гаплогруппы отделилась 
гаплогруппа А, и по сухопутному мосту состоялась первая волна миграции 
в Африку. Носители гаплогруппы А ушли с Русской равнины в Африку 
через Ближний Восток, где обнаружен антропологический материал, 
архаичный и вместе с тем содержащий признаки человека современного 
типа. 

Далее последовало микулинское межледниковье (110 – 70 тыс. лет назад), в 
Средней Европе – земский интергляциал, в Альпах – рисс-вюрм. В это 
время по всей Европе распространились мустьерские палеоантропы 
(неандертальцы). В это же время мустьерский человек появляется не только 
на юге Русской равнины, где живет постоянно, но и совершает рейды на 
север (стоянки Хотылево I, Бетово на Десне). В тот же период (64±6 тысяч 
лет назад) от альфа-гаплогруппы отпочковалась бета-гаплогруппа. Они в 
Африке не были, и антропология их была «Русской равнины», но время 
европеоидов еще не настало. Из них только позже, примерно 58 тысяч лет 
назад, образовался современный человек европеоидного типа, как описано 
в предыдущем разделе. Ко времени самого окончания этого 
межледниковья, 70 тыс. лет назад, относятся наиболее ранние слои стоянки 
Сунгирь, на реке Ока.

Во время микулинского межледниковья состоялась т.н. бореальная 
трансгрессия: уровень Мирового океана был по разным данным от 30 до 80 
– 100 м выше современного. Более верна скорее первая величина, поскольку 
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отложения бореальной трангрессии («позднемосковское море» на севере 
Русской равнины) на высотах до 110 м связаны, видимо, с более поздними 
поднятиями, неотектоническими движениями. Возможно, поэтому 
сухопутного пути в Африку тогда не существовало. Другим непроходимым 
препятствием в описываемый период межледниковий, отрезающим 
Африку от Европы и Азии, могла быть пустыня. Наконец, происходили 
оледенения – около 69 тыс лет назад Вюрм I (начало нижнего Валдая), 43 
тысяч лет назад – начало Вюрма II, которые могли быть причинами 
дальних миграций. 

Между 58 и 50 тысяч лет назад бета-гаплогруппа стала расходиться на 
производные гаплогруппы, в частности, от нее отделилась гаплогруппа В и 
тем же путём, что и гаплогруппа A, 46 тысяч лет назад ушла в Африку – 
уровень Мирового океана стал вновь на 100 м ниже нынешнего. Для такой 
миграции в это время опять появились климатические условия – это 
упомянутые выше оледенения. В пике холодов ледники доходили до 
современной Валдайской возвышенности. Климатические условия были 
очень суровыми, что даёт основания считать его «главным климатическим 
минимумом» плейстоцена.

Во время последовавшего брянского интерстадиала (52 – 35 тыс. лет назад) 
сухопутный путь в Африку опять закрылся, по описанным выше 
причинам, и в Африке оказались «запечатанными» уже две 
мигрировавшие туда гаплогруппы – А и В. Собственно, «запечатывание» не 
так было обязательным, факт тот, это гаплогруппы А и В уже были в 
Африке. Между ними - огромное ДНК-расстояние, как и показывает вторая 
схема выше. Они – не прямые родственники, а независимые продукты 
альфа-гаплогруппы и бета-гаплогруппы, разошедшиеся и сошедшиеся под 
влиянием вызванных изменением климата миграций. Так образовалась 
африканская побочная ветвь антропогенеза.

Оставшиеся на Русской равнине люди к 50-му тысячелетию назад 
развились в человека современного типа (фрагментарно сохраняя древние 
антропологические признаки) и сформировали верхнепалеолитические 
культуры. «Африканская» популяция, отрезанная от основного 
пространства и чрезвычайно малая по численности, оставаясь в 
антропологическом отношении близкой к людям Русской равнины, на 
начальном этапе деградировала до ашельских культур и в результате 
смешивания с архаичными африканскими популяциями сменила облик на 
негроидный.

Примерно те же 46 тысяч лет назад, когда гаплогруппа В ушла с Русской 
равнины на юг, в Африку, стали происходить другие миграции – на запад, 
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в Европу (гаплогруппа I), на Юг, на Кавказ (гаплогруппа G и H, которые 
затем продвинулись на восток через Иран до Индостана) и далее на 
Ближний Восток (гаплогруппы Е и J), на восток (сводная гаплогруппа NOP, 
которая затем разошлась на гаплогруппы NO и Р).

Здесь мы не ставим своей задачей дать детальное описание этих начальных 
миграций в пространстве и во времени, это сейчас невозможно за 
отсутствием многих важных данных. Мы здесь не описываем и миграций 
гаплогрупп С в Центральную Азию, в Океанию и Австралию, поскольку 
здесь могут быть множественные сценарии. Мы даем общую картину, 
которую далее следует детализировать, по мере поступления новых 
данных. Главный вывод один – концепция «из Африки» остается, видимо, 
наиболее слабой из рассмотренных выше.     
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Палиндромные мутации четверок DYS464 в 
субкладе V13 гаплогруппы Е и расчет времен до 

общего предка субклада по современным 
гаплотипам

А.А. Клёсов
http://aklyosov.home.comcast.net

В гаплогруппных проектах имеются 193 67-маркерных гаплотипа субклада 
Е-V13, он же субклад E1b1b1a1b, он же субклад V36, L142.1, L542.  Он же 
параллелен субкладам V12, V22, V65, N531, и все они входят в 
«родительский» субклад М78.

Интерес к этому субкладу V13 вспыхнул недавно, после исследования 
ископаемых костных остатков, найденных в могиле в Испании с 
датировкой «начало 5-го тысячелетия до н.э.», то есть около 7000 лет назад 
(Lacan et al, 2011). Были идентифицированы две гаплогруппы (субклада) – 
E-V13 и G2a. 

Я получил эти 193 гаплотипа от Lawrence Mayka, и рассчитал, когда жил 
общий предок этих 193 человек. Дерево гаплотипов приведено ниже (рис. 
1). 

Как видно, дерево довольно симметричное, ровное, крона везде имеет 
практически одинаковую высоту. Дерево визуально не имеет сепаратных 
ветвей, и все крона держится на одной «ножке», что обычно и указавает на 
наличие одного общего предка всего дерева. Можно, конечно, придираться 
к тому, что справа вверху заметны пять или восемь гаплотипов, которые 
технически отходят от основной «кроны», но идеальных деревьев вообще 
не бывает. 

Расчеты показали, что в первых 12 маркерах имеется 427 мутаций, в первых 
25 маркерах – 1020 мутаций, в первых 37 маркерах – 2033 мутаций, в 67 
маркерах – 2857 мутаций. Наконец, 26 гаплотипов дерева были в 111-
маркерном формате, и они дали 552 мутации от 111-маркерного базового 
гаплотипа. Во всех 193 гаплотипах было 14 12-маркерных базовых 
гаплотипов.

Это дало следующие временные расстояния от общего предка: 
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427/193/0.020  = 111  124 поколения,  3100±340 лет.
1020/193/0.046 = 115  130 поколения, 3250±340 лет. 
2033/193/0.090 = 117  133 поколения, 3325±340 лет.
2826/193/0.12 = 122  140 поколений, 3500±360 лет.
 552/26/0.198 = 107  120 поколений, 3000±330 лет.
[ln(193/14)/0.02 = 131  150 поколений, 3750±400 лет. 

Если все эти шесть показателей усреднить, то получится 3321±273 лет, то 
есть вариация всего 8%, без учета вариаций погрешностей, которые, 
впрочем, довольно искусственные величины. 67-маркерный расчет, как 
наиболее надежный, отличается от среднего всего на 5%.

Иначе говоря,  расчеты вполне надежные.

 
Рис. 1. Дерево 193 67-маркерных гаплотипов субклада Е-V13.
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