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The basic principles of DNA genealogy and the mutation rate constants for 
haplotypes of Y chromosome are considered. They are exemplified with 3160 
haplotypes, 2489 of those in the 67 marker format, with 55 DNA lineages, 11 of 
them having documented confirmed common ancestors. In total, they cover 8 
haplogroups and the time range from 225 to ca. 8000 years before present. A 
series (including 67 marker, 37 marker, 25 marker, 16 marker mostly of the Y filer 
haplotype panel, 12 marker, as well as the “slowest” 22 marker and its subset of 6 
marker haplotypes) were calibrated using documented genealogies (with a 
number of lineages which allegedly descended from some legendary and/or 
mythical historical figures that were examined and verified employing the 
calibration plots). The study principally confirms a number of previously made 
or assumed theoretical foundations of DNA genealogy, such as a postulated 
stochastic character of mutations in non-recombining parts of DNA, the first-
order kinetics of mutations in the DNA, the same values of the mutation rate 
constants for different haplogroups and lineages, and the principles of 
calculating timespans to the most recent common ancestors taking into account 
corrections for back (reverse) mutations. 

Keywords: Y chromosome, Mutations, Haplotypes, Haplogroups, 
TMRCA, STR, SNP
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Introduction

This paper sets forth a system for the quantitative treatment of a series of 
haplotypes in the field of DNA genealogy. DNA genealogy is a relatively new 
area of science aiming at creating knowledge in history, linguistics, 
anthropology, ethnography, and related disciplines, based on DNA sequencing 
and application of chemical kinetics to mutation patterns in the DNA. The 
relevant apparatus of chemical kinetics includes logarithmic and “linear” 
methods, calculating the extent of reverse (back) mutations, symmetry of 
mutations, and other approaches to analysis of systems of  reversible consecutive 
and parallel reactions. This is what mutation patterns in the DNA do typically 
represent (see, e.g., Klyosov, 2009a,b,c) .  

A detailed consideration of mutations in the Y chromosome (we restrict the DNA 
analysis by Y chromosome only in this particular case) shows that mutations are 
random, they obey the first-order kinetics, and therefore the mutation rate 
constants in different loci of Y chromosome can be summed up for those loci 
(that is, for certain haplotypes), as mutation rate   constants can be summed up 
for a series of parallel reactions in chemical kinetics, regardless how fast or slow 
the individual processes. By loci (or markers) we mean non-coding regions of Y 
chromosome which are composed of so-called short tandem repeats (STR). This 
definition is appropriate here, since SNP (single nucleotide polymorphism) 
mutations can also be considered as markers, except that the  majority of chosen 
STR markers (more than a hundred in the current use) are readily reversible 
during the timeframe of mankind’s existence (say, the in last 150-200 thousand 
years), while the  majority of chosen SNP markers (almost a thousand in the 
current use) are  practically  irreversible in the same timeframe.   

For example, the following haplotype

13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29

represents 12 STR loci in the Y chromosome of millions of people who live across 
Eurasia and have a particular SNP mutation P312 in haplogroup R1b1a2. This 
haplotype sometimes is referred to as the “Atlantic Modal Haplotype”, because it 
is particularly wide-spread in Western Europe. This haplotype shows collectively 
178 combinations of tandem repeats of nucleotides, of which the respective 
combination in the first marker looks like a chain (AGAT)13, that is the short 
tandem repeat (adenine-   guanine-adenine-thymine) is reproduced 13 times in a 
row. The second marker is a combination of repeats of (TCTG) and (TCTA) 
[actually, (TCTG)8 (TCTA)11 (TCTG)1 (TCTA)4]. The third marker is a chain 
(TAGA)14, [actually, (TAGA)3 tagg (TAGA)11], etc.       
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Mutations in the STRs occur as shortening or lengthening of the respective chain 
by (commonly) one repeat unit, along with much more rare events of change by 
several units (multi-step mutation), deletion, or duplication of the whole marker 
or its parts.  All carefully done and reliable studies (including those on father-son 
pairs) indicate that the mutations occur randomly, and they do not depend on a 
particular haplogroup, a population, a race, or a time period, whether it 
happened recently or a long time before present. All studies which claim 
otherwise have turned out to be methodologically flawed. These include studies 
that mixed different DNA-lineages, mixed different populations, haplogroups, 
etc. In brief, DNA genealogy is based on the concept of a so-called molecular 
clock, i.e. on the fact that average rates of mutations in haplotypes are practically 
constant for millions of years. They do not depend noticeably on any external 
factor (such as climate, solar radiation, diet, etc.) and they do obey the first order 
kinetics.  In other words, they are described by two simple equations, 

n = kt, and 

N = Aekt, 

that is ln(N/A) = kt. 

The first one is the “linear” equation which  defines that a number of mutations 
in a haplotype (and in a series of haplotypes with the same mutation rate 
constant k) linearly     increases with time (at least before back mutations become 
noticeable) with the second being the “logarithmic” equation which defines that 
the natural logarithm of the depletion of the initial haplotypes in the series of 
haplotypes also linearly increases with time, and: 

 N is a total number of haplotypes in a set
 A is a number of unchanged (identical, not mutated, base) haplotypes in
                  the set
 k is the average mutation rate
 t is time, typically the number of  “conditional” generations to a common
                  ancestor

This will be explained in more detail below. The main principle of DNA 
genealogy is that only those haplotype datasets (that is, series of haplotypes) can 
be quantitatively analyzed in terms of their timespan to a common ancestor 
(TMRCA – time to the most recent common ancestor), for which the “linear” and 
“logarithmic” methods give the same results (that is, the same TMRCA). This 
principle in reality    divides DNA genealogy and population    genetics, since the 
latter traditionally considers mixed haplotype datasets which could not be 
treated quantitatively in terms of DNA genealogy, and which have never been 
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tested by the criterion of the equality of the linear and the logarithmic methods. 
When tested, they result in one TMRCA by the linear method, and in quite 
another TMRCA by the logarithmic method [a striking example is presented 
with so-called “Cohen Modal Haplotype” (Klyosov, 2009c and references 
therein), in which the linear method resulted in the TMRCA of 141 generations, 
while the logarithmic method showed 79 generations, in the same dataset of 194 
haplotypes (Klyosov, 2008)]. Hence, there are countless “phantom” “TMRCAs” 
in population genetics, which have nothing to do with reality, since they 
represent superpositions of individual TMRCAs.         
   
This is the main reason why the relation between a number of mutations in a set 
of haplotypes and the respective “TMRCA” continues to be a matter of intense 
debate.  This is not only due to the scarcity of direct experimental data 
(particularly in the past, when such debates began) but mostly because of 
inadequate methodologies mentioned above. Typically, a dataset under 
consideration includes haplotypes from a number of mixed populations 
consisting of different DNA-lineages, each with a different common ancestor, 
hence, yielding their superposition and therefore some “phantom common 
ancestors”. For example in some cases highly incorrect “mutation rates” are 
employed that are based on father-son pairs in which only a few mutations 
between their STRs (due to insufficient statistics) are recorded. Many studies 
employ infamous “evolutionary mutation rates” in which TMRCA and the total 
number of mutations in STR (or “diversity”, in other terms) are linked via an 
assumption of infinite sequence of births within homogeneously mixed 
population of limited size that employ different DNA-lineages with   different 
“common ancestors” in one “dataset” (Zhivotovsky et al., 2004).  Those attempts 
that modify the said “model” by adjusting it to various historical events 
commonly fail,    because those hand-picked “adjustments” were highly artificial 
and were themselves further “adjusted” as well [ibid].  

There were many more or less successful (or unsuccessful) attempts to calculate 
“mutation rates” for individual markers (Chandler, 2006; Ballantyne et al., 2010; 
Burgarella and Navascues, 2011), however, the respective numbers typically 
meet serious problems with their practical applications, with a recent study 
(Busby et al, 2011) even claiming that the  approach does not work at all since the 
calculations in their work are highly dependent on the STR choice. Their claim 
came as no surprise, since the authors employed “mutation rates” from father-
son pairs that were often based on 0, 1, 2 or similar low numbers of mutations 
between almost 2000 pairs father-son. In some cases more “fast” markers 
produced 2 mutations and more “slow” markers produced 3 mutations with 
calculations based on those mutation rates being hopelessly distorted. It is easy 
to show that even if astronomical numbers of father-son pairs are employed with 
multiple mutations between them in all the DNA  markers (there should be at 

2205



least a million father-son pairs in such a dataset), “mutation rates” would have 
only been related to a single generation, making them hardly applicable for 
converting into years, necessary for calculations in terms of timespans to 
historical events. This is because a generation length is a “floating” figure which 
depends on a society, culture, traditions, and particular circumstances (wars, 
famine, cataclysms, epidemics, etc.). It means that conversions of “generations” 
into years should be done by calibrating them using known historical events. 
This in turn would modify those supposedly accurate figures of “mutation rates” 
obtained per generation in more than multiple father-son pairs.  

However, DNA genealogy presents a  simple way out of this situation. It is 
rather obvious, and it will be illustrated below that the experimentally 
determined ratio n/N in the equation  

n/N = kt (1)

ultimately determines a product kt.   

In equation (1):
n = a number of mutations (from the base haplotype) in a series of N haplotypes, 
N = a number of haplotypes, descending from one common ancestor (having the 
base haplotype) in the series,  
k = the average mutation rate constant for the haplotypes (per generation) of the 
given format, 
t = a number of generations (TMRCA)

Therefore, if we set the length of the generation, for example as 25 years (making 
it a mathematical value rather that a floating “generation”), then the value of k 
can be calibrated with respect to a certain timespan during which n mutations 
occurred per N haplotypes. For example, in 84 of 67 marker haplotypes of the 
Clan Donald (the common ancestor of which, John, Lord of the Isles, died in 
1386, with the TMRCA  equaling to 650 years before   present, which is 26 
“conditional generations” of 25 years each), there were 262 mutations. This gives 
262/84 = 26 k, and hence k = .12 mutations per the conditional generation (25 
years) per the 67 marker haplotype. As it will be shown in this study, the 
obtained mutation rate constant of .12 is rather accurately reproducible for many 
series of 67 marker haplotypes from many haplogroups from many tested 
populations around the world. In fact, it is reproducible for ANY tested 
population in the world for which 67 marker haplotypes are available. We call 
this “calibration” in this study which connects a number of mutations in a series 
of haplotypes (in a given format and length, from the 6 marker haplotypes to the 
111 marker haplotypes) to a known number of years to a known historical event 
or a known genealogy, setting a length of generation as 25 years, and verifying 
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the mutation rate constant related to this “conditional generation”.  It should be 
noted that we could have set the timespan to the common ancestor of the Clan 
Donald as 13 generations of 50 years each and it would not have changed a thing. 
There would still be 650 years to the common ancestor. The mutation rate 
constant would simply be twice as high. 

This study describes the viability of this approach as a foundation of DNA 
genealogy.             

Results and Discussion

67 Marker Haplotypes

Figure 1 shows a plot of the left-hand part of the equation (1), that is a ratio of a 
number of mutations (which deviate the alleles in the identified base haplotype) 
versus the number of conditional generations (t) of 25 years for each of the sixteen 
of surname FTDNA projects, each one has the identified common ancestor with 
known timespan from the present time to its common ancestor.
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Figure 1. Calibration plot for FTDNA surname projects. Experimental points 
are shown with standard error bars. A list of genealogies employed in the 
graph and the method of correction by back mutations are given in “Materials” 
section of this article. The slope of the fitting line (λ) is .00183 mutation 
/marker /generation, the correlation coefficient (R) is equal to .95.

The respective timespans varied from 225 years to 850 years. The slope of the 
observed straight line, obtained by the least square method, is equal to .00183 
(mutations per marker per conditional generation of 25 years), that is .12 
mutations per haplotype. The same value of the mutation rate constant for 67 
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marker haplotypes was obtained earlier from the consideration of many 
unrelated haplotype datasets (Klyosov & Rozhanskii, 2010).

There are no available actual genealogies with documentary proven common 
ancestors of more than 850 years before present (earlier than the middle of the 
12th century CE). However, we can examine from this point of view some 
lineages based on oral traditions.  There are some FTDNA projects in which 
participants claim their origin from semi-legendary prince Rurik (founder of the 
ruling dynasty of Kievan Rus (PVL, pp. 6-8) and others claiming descent from 
Abd al-Muttalib (alleged paternal grandfather of prophet Muhammad (Saifur- 
Rahman Al-Mubarakpuri, pp. 63-64). In addition, traditional Arab genealogies 
list members of several powerful tribes as direct descendants of a single person, 
known as Adnan [Saifur-Rahman Al-Mubarakpuri, pp. 34-39, 63].

0

0.04

0.08

0.12

0.16

0.2

0 20 40 60 80 100

Adnan

Abd al-Muttalib

Rurik

M
u
t
a
t
i
o
n
s
 
p
e
r
 
m
a
r
k
e
r
,
 
c
o
r
r
e
c
t
e
d
 
b
y

b
a
c
k
 
m
u
t
a
t
i
o
n
s

TMRCA (conditional generations)

Figure 2. Calibration plot for FTDNA projects of Rurikides and the Arabian 
tribes (λ=.00181, R=.96). Points of documentary lineages (empty squares) are 
shown for comparison. 

Some FTDNA projects include reasonably large numbers of putative descendants 
of these individuals (legendary or mythical to some) which can be considered for 
their verification in terms of Fig. 1. Many of them belong to apparently different 
DNA-lineages and to different haplogroups, which presents a certain challenge to 
said verification. Among them are Sayyids of Quraysh tribe (J1c3d2), members of 
some Arabian tribes belonging to Adnanite division (J1c3d2), and two lineages of 
Russian nobility (N1c1d and R1a1a1g2), both of nearly the same “age”, and both 
claiming a legendary prince Rurik (allegedly 806-879 CE) as their ancestor. Since it 
is unclear what lineage represents “true” Rurikides, both have been used for the 
verification, and the data are shown in Fig. 2 as an extension of the original, 
calibrated plot in Fig. 1.
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As Fig. 2 shows, the least square fit of the  “traditional” lineages gave essentially 
the same slope and the same mutation rate constant as the documentary 
genealogies did.  There was some ambiguity in dating the semi-legendary 
Arabian patriarch Adnan since only upper (ca.100 BCE) and lower (ca. 500 BCE) 
limits of his lifetime can be retrieved from traditional sources (both data points 
are shown in Fig. 2). However, the whole time range has fallen within the same 
±12 % margins as those   observed for documentary lineages. Therefore, not only 
the mutation rate constant of .12  mutation per haplotype per the conditional 
generation of 25 years has been confirmed for the 67 marker haplotypes, but also 
some “mythological” (for many historians) characters have been shown to have 
some merit to be   considered to be real individuals of possible great historical 
significance.    

37 Marker Haplotypes

The same approach was taken for the consideration of the 37 marker haplotypes, 
and the data are shown in Figure 3. The slope of the graph fits well to a value of 
the mutation rate constant of .00243 mutation per marker per conditional 
generation of 25 years, that is .090 mutations per haplotype per 25 years. In this 
case, X-axis of this graph was composed of 41 TMRCAs of the DNA lineages, 
calculated in the 67-marker standard. The latter one was proved to be a reliable 
reference (see Materials section). Similar fit for only documentary  genealogies 
(not shown) gave essentially the same results.
   
It is of interest to consider, in this context, a group of seventeen 37 marker 
haplotypes of Jewish and non-Jewish haplotypes of haplogroup J1e (including 
those of the Arabs), which collectively have 210 mutations from the base 
haplotype

12 23 14 10 13 17 11 16 11 13 11 30 -- 17 8 9 11 11 25 14 20 26 12 14 16 17 -- 11 10   
22 22 15 14 18 18 32 35 12 10 
   
This is a so-called “Cohen Modal Haplotype”, since its six markers (DYS 19, 388, 
390, 391, 392, 393) have the following “signature” of alleles 14 16 23 10 11 12, 
found in the DNA of many lineages of the Jewish Priesthood. 

Because the mutation rate constant for the 37 marker haplotype equals .090 
mutation/ haplotype/generation, we obtain 210/17/0.09 = 137  159 
conditional generations, that is 3975±480 years to the common ancestor of the 
DNA-lineage. The arrow shows a correction for back mutations (see Materials 
and Methods). 
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Figure 3. Calibration plot for Y-chromosome lineages with well-defined 
common ancestors in 37 marker FTDNA format (λ=.00243 mutation /marker 
/generation, R = .96). Points for documentary (empty squares) and traditional 
lineages (half-filled squares) are shown for comparison.

In the J2a haplogroup the oldest joint 37 haplotype branch of the Jews and the 
Arabs (20 Jewish and 17 Arabic haplotypes) has 462 mutations from the 
following base haplotype:

12 23 15 10 14 17 11 15 12 13 11 29 -- 15 8 9 11 11 24 15 21 31 12 13 16 17 -- 10 10 19 
23 16 14 18 18 36 37 12 9 

Here we obtain 462/37/0.09 = 139  162  generations, that is 4050±450 years to 
the common ancestor of the DNA lineage. 

In other words, if we handle the reverse task and calculate the mutation rate 
constant for the 37 marker haplotypes for a joint population of the Jews and the 
Arabs (in both J1 and J2 haplogroups) by taking into account that their common 
ancestor lived 4000 years before  present, we obtain the same value of .090  
mutations per haplotype per conditional generation of 25 years. It can be 
rephrased that the Jews and the Arabs split - on whatever reason, cultural, 
religious, or else - in both J1 and J2 haplogroups 4000 years ago.  

25 Marker Haplotypes     
        
The same approach was taken for the consideration of the 25 marker haplotypes, 
and the data are shown in Figure 4. The slope of the graph fits well to a value of 
the mutation rate constant of .00184 mutation per marker per conditional 
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generation of 25 years, that is .046 mutations per haplotype per 25 years. 
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Figure 4. Calibration plot for Y-chromosome lineages with well-defined 
common ancestors in 25 marker FTDNA format (λ=.00184 mutation/marker 
/generation, R = .93). Points for documentary (empty squares) and traditional 
lineages (half-filled squares) are shown for comparison. 

17 Marker “Y filer” Haplotypes

This haplotype format became rather popular among population geneticists in 
the last years thanks to the respective test kit available, both for its forensic 
applications, as well as in many “academic” researches. Figure 5 shows the 
respective data, except the DYS635 marker was removed from the graph since it 
is not in active use in the FTDNA format and many haplotype datasets do not 
include it. The    respective mutation rate constant, obtained from the plot, is 
equal to .00197 mutation /haplotype/generation, which fits well with the value 
of .00200 for the complete 17 marker Y-filer haplotype, published earlier 
(Klyosov, 2009a).     
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Figure 5. Calibration plot for Y-chromosome lineages with well-defined 
common ancestors in 16 marker YFiler format (λ=.00197 mutation/marker 
/generation, R = .93). Points for documentary (empty squares) and traditional 
lineages (half-filled squares) are shown for comparison.

12 Marker Haplotypes

The same approach has been taken for the consideration of the 12 marker 
haplotypes with the data shown in Figure 6. The slope of the graph fits well to a 
value of the mutation rate constant of .00166 mutation per marker per 
conditional generation of 25 years, that is .020 mutations per haplotype per 25 
years. 
   
As expected, all plots in Figs. 1-6 showed linear dependences of a collective 
number of mutational deviations (see Equation 1) from TMRCA. Error margins 
gradually widen with a decreasing number of markers in the haplotypes, but 
commonly do not exceed ±20% even for the shortest 12-marker haplotypes. This  
result supports previously made calculations of error margins for the “linear” 
method (Klyosov, 2009a) and provides the reliable  experimental validation of 
methods in DNA genealogy. 
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Figure 6. Calibration plot for Y-chromosome lineages with well-defined 
common ancestors in 12 marker FTDNA format (λ=.00166 mutation/marker 
/generation, R = .91). Points for documentary (empty squares) and traditional 
lineages (half-filled squares) are shown for comparison.

The “Slowest” 22 Marker Haplotypes and Their Subset of 6 Markers

The same calibration procedure was applied to sets of slow markers, which have 
been   introduced for calculations on the widest scale of tens and hundreds of 
thousand years (Klyosov, 2011a). Standard panels of combined “fast” and “slow” 
markers, such as in the 67 through 12 marker haplotypes are not    commonly 
suitable for such a wide time scale due to multiple reverse mutations which can 
repeatedly and chaotically move back and forth, in the both directions, and 
significantly skew calculations. A careful selection of only the “slowest” 22 
markers from the 67 markers significantly reduces this effect (Klyosov, 2011a), 
however, evaluation of accuracy of this 22 marker panel is only in progress 
(Klyosov, 2011b). 
   
Figure 7 shows the plot for the 22 marker panel. In (Klyosov, 2011a) the mutation 
rate constant for this panel was calculated as .0060 mutation/haplotype 
/generation, that is .00027 mutation/marker/generation, and the data in Fig. 7 fit 
those figures fairly well. The noticeably lower accuracy compared to the “faster” 
panels, particularly on a relatively recent timespans, can be explained by the fact 
that one mutation in the 22 marker haplotypes occurs on average once only in 
1/0.006 = 167 generations, that is once in 4250 years (with a slight correction for 
back mutations, with the correction coefficient of 1.023). In other words, the 22 
marker panel is too “crude” for timespans of only several millennia (or less), 
compared for example with the 67 marker haplotypes, in which one mutation 
occurs on average once in 1/0.12 = 8 generations. On the other hand, for 
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example, 20 mutations between two 22 marker haplotypes place their common 
ancestor to as many as 145,000 years before present   (Klyosov, 2011b).       
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Figure 7. Calibration plot for Y-chromosome lineages with well-defined 
common ancestors in the format of 22 slow markers (λ=.00031 mutation/marker 
/generation, R = .79). Points for documentary (empty squares) and traditional 
lineages (half-filled squares) are shown for comparison.

The 6 marker subset of the 22 marker panel is plotted in the same way as the 
preceding graphs, as it is shown in Figure 8. The slope of the graph fits well to a 
value of the mutation rate constant of .00029 mutation per marker per 
conditional generation of 25 years, that is .00017 mutations per haplotype per 25 
years. 

Materials and Methods

The Principal Methodology of DNA Genealogy 

The essence of the methodology employed in this study is as follows: 

(a) to build a haplotype tree and to resolve lineages/branches, 
(b) to calculate each branch separately and to identify a timespan to the most 
recent common ancestor (TMRCA) for each one, 
(c) to correct results of the calculations for back mutations, using equation (2)  
below or the correction table (Klyosov, 2009a), if a timespan is larger than 23 
“conditional” generations (25 years each, that is 575 years), except when the 
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“slowest” 22 marker haplotypes are employed; in the last case equation (2) 
should be used,  
(d) to compare calculations for 25-, 37, and 67-marker haplotypes, to make sure 
that results of the calculations are comparable for all the three haplotype formats 
(the 111 marker haplotypes have been introduced recently and there are not 
much data on them, though the available data fit well with the above haplotype 
formats), 
(e) to verify the obtained data with the logarithmic method (when possible), 
which does not need mutation counting, 
(f) to use calibrated mutation rates and calibrated generation lengths, as    
explained above in this paper,  
(g) to provide margins of error to all    results, for their comparative evaluation.
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Figure 8. Calibration plot for Y-chromosome lineages with well-defined 
common ancestors in the format of 6 slow markers (λ=.00029 mutation/marker 
/generation, R = .57). Points for documentary (empty squares) and traditional 
lineages (half-filled squares) are shown for comparison.

The above items are illustrated in the RESULTS section above, although some of 
which (such as composing and analyzing a haplotype tree, see Klyosov, 2009a,b) 
are omitted in the Section above in the interests of brevity. A few, which demand 
more detailed explanations, are described in this section. 

Analysis of Mutations and Their Rates

Separate branches of haplotypes in a dataset under study should be identified by 
composing a haplotype tree using software such as PHYLIP (see Klyosov, 
2009a,b,c and references therein). Many variants of software for such purposes 
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are available. When PHYLIP, the Phylogeny Inference Package program, is 
employed, a “comb” around the wheel (a “trunk”), in haplotype trees identifies 
“base” haplotypes, identical to each other and carrying no mutations compared 
to their ancestral haplotypes. They typically are observed in 12- and 25 marker 
haplotype trees, but not in 67 marker trees, unless for datasets with a very recent 
common ancestor. The farther the haplotypes lay from the trunk (hub of the 
wheel), the more mutations they carry compared to the base haplotype, hence, 
the older the respective branch in terms of their time distance from the common 
ancestor.

The “base” haplotypes are the ancestral haplotypes in an ideal case. However, 
since those haplotypes often are deduced ones, it would be inaccurate to call 
them “ancestral” when that might not necessarily be true. Hence, we call them 
“base” haplotypes. 

Timespans to the most recent common should be calculated, when possible, 
using both “logarithmic” and “linear” approaches. The logarithmic method is 
based on the assumption (which largely or practically always holds true) that a 
transition of the base haplotypes into mutated ones is described by the first-order 
kinetics:

N = Aekt,

that is

ln(N/A) = kt 

where:

N = a total number of haplotypes in a set,
A = a number of unchanged (identical, not  mutated) base haplotypes in the set,
k = an average mutation rate,
t = a number of generations to a common ancestor. 
 
One can see the logarithmic method does not consider a number of mutations in 
haplotypes; only mutated and non-mutated (base) haplotypes are considered.

Mutation-counting methods are all based on accumulation of mutations in 
haplotypes over time. They include the “linear”, “quadratic” (ASD) and 
“permutation” methods (Klyosov, 2009a). In this paper the “linear” method is 
largely employed, in which a total number of mutations in a set of haplotypes is 
counted, an average number of mutations per marker is calculated, a correction 
for back mutations is introduced (either numerically, or using a suitable table; 
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see Klyosov, 2009a) and a time span to a common ancestor is calculated, either  
using the table, or applying the respective mutation rates. 

It is important that the TMRCA values obtained by using the linear method and 
the logarithmic method should be equal to each other within a margin of error. It 
means that the accumulation of mutations in the base (ancestral) haplotype in the 
course of the TSCA has   followed the first order kinetics. In practical terms it 
means that the dataset indeed has a one common ancestor, and it represents a 
lineage, not a mix of different lineages descending from various common 
ancestors. If the apparent TMRCA obtained by the linear and the logarithmic 
methods significantly differ from each other (beyond a margin of error), the 
TMRCAs are “phantom” ones and are incorrect.       

Average mutation rates which were    obtained in this paper using Figures 1-8, 
have been independently determined and published earlier in (Klyosov, 2009a, 
2011a,b; Klyosov & Rozhanskii, 2010), and after the calibration  described in this 
paper their values (slightly adjusted for 12 marker haplotypes only) are as 
follows:

 12 marker haplotypes – 0.020 mutations per haplotype, 0.00167 mutations 
per marker, 

 22 marker haplotypes – 0.006 mutations per haplotype, 0.000270 
mutations per marker, 

 25 marker haplotypes – 0.046 mutations per haplotype, 0.00183 mutations 
per marker, 

 37 marker haplotypes – 0.090 mutations per haplotype, 0.00243 mutations 
per marker, 

 49 marker haplotypes – 0.080 mutations per haplotype, 0.00163 mutations 
per marker, 

 67 marker haplotypes – 0.120 mutations per haplotype, 0.00179 mutations 
per marker. 

 111 marker haplotypes – 0.198 mutations per haplotype, 0.00178 
mutations per marker. 

NOTE: The low mutation rate constant for the 49 marker haplotypes is the result 
of removal of 18 markers sensitive to recLOH mutations, null mutations, and 
other complications from the 67 marker panel (Klyosov, 2011c). 
   
NOTE: The lowest mutation rate constant for the 22 marker haplotypes is the 
result of choosing in this panel the “slowest” markers from the 67 marker panel 
(Klyosov, 2011a,b).
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Margins of error for time spans to common ancestors are calculated as described 
in  (Klyosov, 2009a). 

Null Mutations and recLOH Mutations

In case of null mutations they were counted as one mutation compared to the 
respective base haplotype. However, null mutation haplotypes typically do form 
their separate branches on the haplotype tree. In that case there is no need to 
count null mutations, since all haplotypes in the branch and their base haplotype 
all contain the reference null mutation. 

In case of recLOH mutations they were counted as one mutation regardless how 
large the gap between the base allele and a resulting recLOH allele. For example, 
if the majority of haplotypes in a dataset having one common ancestor (that is 
verified using the haplotype tree along with the logarithmic method   compared 
with the linear method, see above) have 19-21 in their YCAII loci, and some  
haplotypes contain 19-19 or 21-21, it is counted each as one mutation, not two. If 
the base DYS464 alleles are 15-15-17-17, then 15-17-17-17 or 15-15-18-18, is 
counted as one mutation, not two. If the base DYS385 alleles are 11-14, then 11-11 
is counted as one mutation, not three. The same goes for 14-14 in  these loci. The 
pair of 12-13 in these loci is counted as two mutations. In many cases   recLOH or 
no recLOH mutations give the same result, such as 9-9 or 10-10 in DYS459 with 
its (typically) base 9-10 would be one mutation.      

Correction for Back (Reverse) Mutations

Essentially, when a mutation happens, and they happen now and then, they 
happen equally in the DNA of the descendant as "up" or "down", e.g. from the 
ancestral 17 to either 18 or 16. If it mutates to, say, 18, the next move (which 
happens on average after 550 generations for 25 marker haplotypes or 460 
generations for 67 marker haplotypes) can be to 17 or 19, which are equally 
probable.

If it mutates back to 17, to the ancestral  allele, this would be the "back mutation", 
and one cannot see it just looking at the resulting haplotype. It was 17 in the 
ancestral haplotype, it went 17  18  17, that is became 17 again. How do we 
know that ANY allele in a present day haplotype is not back mutated?  

In fact, we do not know. However, we can calculate a probability for such an 
event to happen in all the 67 alleles in a 67 marker  haplotype, or in a haplotype 
of any format, since all the mutations, back and forth, are random. Those back 
mutations actually slow down the OBSERVED mutations. We observe, say, 125 
mutations in a dataset, and we calculate that in fact there were 137 mutations, 12 

2218



of them back mutations. This is a correction for back mutations. The whole 
concept of randomness of the mutations is based on a simple fact (it was 
confirmed by the mutation analysis, see the material above) that a mutation 
“does not know” whether it occurs “forth” or “back”, “up” or “down”. That is 
why the first order kinetics is applicable to analysis of mutations in the DNA.   
   
There are two principal ways to introduce a correction for back mutation into the 
calculations. One way is to use the following formula (Adamov & Klyosov, 2008; 
Klyosov, 2009a)

))exp(1(
2 obs
obs 


  (2)

where:
obs = observed average number of mutations per marker in a dataset (or in a 

branch, if the dataset contains several branches/lineages), 
 = average (actual) number of mutations per marker corrected for back 
mutations.

The above formula is applicable for a completely symmetrical pattern of 
mutations, that is for an equal number of mutations “up” and “down” from the 
base (ancestral) haplotype. For asymmetrical series of mutations in haplotypes, a 
degree of asymmetry should be calculated and a slightly more complicated 
formula (Klyosov, 2009a) should be used; however, this additional factor is, as a 
rule, not very significant and typically fits into a margin of error of calculations.  

Let us consider an example of a dataset of 100 of 25 marker haplotypes, 
containing 400 mutations from the base haplotype. Then 400/100/25 = 0.160 
mutations per marker. At the mutation rate of 0.002 it would give 0.160/0.002 = 
80 generations, that is 80x25 = 2,000 years to a common ancestor. However, as it 
was mentioned above, with 24 generations (and deeper in time) one should 
introduce a correction for back mutations.  At 80 generations it is almost two 
centuries. Here is how it works: 

))160.0exp(1(
2
160.0

 =  )174.11(
2
160.0

  = 0.174

0.174/0.002 = 87 generations, that is 87x25 = 2,175 years to a common ancestor.

Another way is to use the correction table (Klyosov, 2009a), which provides four 
columns of data – (1) observed average number of mutations per marker, (2) 
number of conditional generations, (3) number of generations,    corrected for 
back mutations, (4) corrected number of years to a common ancestor of the 
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haplotype dataset. The respective line in (Klyosov, 2009a, p. 212) looks as 
follows:

0.160 80 87 2175

One can see that the corrected value of 87  generations in the table is exactly the 
number calculated above using the mathematical  formula. 

As an example of the logarithmic method with a correction for back mutations, 
let us consider a series of 750 of 19 marker Basque and Iberian R1b1 haplotypes 
(Adams et al, 2009) containing 16 of identical haplotypes, that is the base 
haplotypes in the series. It gives [ln(750/16)]/0.0285 = 135 generations without a 
correction for back mutations. The correction Table described above immediately 
gives 135  156 generations (corrected), that is 156 x 25 = 3900 years to a 
common ancestor of the Basque and Iberian haplotypes, predominantly subclade 
R1b1b2-P312*. This is within the margin of error with the timespan to a common 
ancestor of Basque and Iberian haplotypes calculated using the linear method 
(Klyosov, 2009a).    

Haplotype Datasets

All haplotypes for the described study were collected from the commercial 
databases FTDNA and YSearch. Their assignment to certain Y-chromosome 
lineages was based on their SNP classification, and in some instances it was 
additionally supported by calculating their position of the phylogenic trees from 
their respective STR data. The primary reference datasets were selected from 
surname projects of FTDNA in such a way, as to assure that participants of the 
projects (i) have a reliable paper tracking to their documentary confirmed   
ancestors, (ii) their haplotypes bear similar  patterns, with no apparent outliers, 
and (iii) dates of life of the ancestors are confirmed by classical genealogy. 
Relatively few lineages among thousands of surname projects satisfied these 
strict requirements, with just eleven of them being finally selected (Table 1). 
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Table 1. List of documentary genealogical  lineages used for calibration of 
mutation rates. Links to corresponding FTDNA projects are given in Appendix.

Lineage Haplogroup 
& subclade

Number of
participants

Ancestor’s life 
dates Country of origin

I Q1b1 17 1720 – after 1775 Germany
II R1a1a1g 7 ca. 1663 – 1713 Germany or 

France
III G2a3b2 20 immigrated 1661 Ireland
IV R1a1a1h 22 1614 – 1652 England
V J1 22 b. ca. 1605 England
VI R1a1a1 32 b. ca. 1605 England
VII A1a 18 b. ca. 1565 England
VIII N1c1d 4 ca. 1275 – 1341 Lithuania
IX R1b1a2a1b 11 ca. 1174 – 1214 Scotland or 

Belgium
X R1a1a1 33 d. 1205 Belgium or 

England 
XI R1a1a1h 44 d. 1156 Scotland

                                                    
The next step of the study references genealogical lineages that were selected by 
their  assignment to the certain branches of Y-chromosomal haplogroups, which 
showed the uniform convergence to respective single ancestors (Rozhanskii, 
2010). It is a key point because superimposed datasets descending from several 
distinct ancestors are useless for calibration, as it was described above. Relevant 
lineages are the following, in descending order of their “ages”: 

E1b1b1c (105 haplotypes, in total), 
J2a4b1 (58), 
E1b1a (115), 
G2a3b1 parent branch (64), 
J2a4b (100), 
G2a3a (30), 
J2a4h2 (63), 
E1b1b1a3 (46), 
J2a4h (62), 
J1 “Caucasian” branch (48), 
J2b1 (12), 
E1b1b1a1 (20), 
R1a1a1-Z93 (47), 
R1a1 Baltic-Carpathian-1 branch (38), 
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J1c branch with DYS426=10 (30), 
R1a1a1 Western Eurasian branch (122), 
G2a3b1a3 (101), 
R1b1a2-L150 (30), 
R1a1 North-Western-1 branch (46), 
J2b2 (62), 
R1b1a2a1a1b3c-L2 (176), 
G2a1a Parent branch (22), 
R1a1a1 Old Scandinavian branch (87), 
E1a (42), 
G2a3b1 “European” branch (128), 
R1b1a2a1a1b2b1-SRY2627 (109), 
I2a2 “Slav” branch (95), 
N1c1d-L550 (36), 
I2* relic lineage (15), 
R1a1a1g2-L260 (142), 
E1b1b1b2 (50), 
R1a1a1-P278.2 (33), 
R1a1a Old European branch (13), 
R1a1a1 Baltic-Carpathian-3 branch (50), 
R1a1a1 Northern Eurasian branch (82), 
R1a1a1 Northern Carpathian branch (33), 
Q1a3-L213 “Scandinavian” branch (12), 
R1b1a2a1a1b4b-M222 (287), 
R1a1a1-L342.2 Ashkenazi branch (94), 
J1c3 Ashkenazi branch (45). 

In total, the reference datasets contained 3160 haplotypes, with 2489 of them 
being listed in 67-marker format.

The calibration was carried out by the linear regression analysis of ancestors’ life 
dates, expressed in conditional generations (of 25 years each) before present and 
rounded to integers vs. average mutational distances from presumed ancestral 
haplotypes in their descendants. The correction for back mutations was 
introduced in Figs. 1-8 according to formula (2) above. The  value in Equation 
(2) has the same meaning as the variance in the average square distance (ASD) 
method (Goldstein et al, 1995a,b). Both the ASD and the “linear” (as in of 
Equation 1) methods are equivalent with respect to their mathematical 
background with the ASD being rather sensitive to multi-step mutations and the 
presence of small fractions of irrelevant haplotypes in the dataset. In practice it 
leads, in some cases, to deviations from actual variance values and to the 
broadening of margins of errors. In this study we preferred to deal with a more 
stable and reproducible “linear” approach. 
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Throughout this work, average distances were calculated for entire haplotypes, 
rather than for individual markers. Although any arbitrarily chosen set of 
markers can be calibrated by this way, the present study is focused on the 
standard ones which are the most represented in commercial databases and 
academic publications. These are the FTDNA “standard panels”, consisting of 12, 
25, 37 and 67 markers, along with 17-marker Y Filer set, which is a default 
standard in YHRD database and increasingly popular in academic studies. In 
fact, the latter one is studied in this work in its shortened 16-marker version 
because DYS635 marker is absent in standard FTDNA panels, and there are not 
enough data for the respective alleles of DYS635 in reference datasets. In 
addition, calibration was made for the set of 22 markers with intrinsically slow 
mutation rates, which appeared to be a valuable tool for deep ancestry 
reconstructions (Klyosov, 2011a). These slow 22 markers are listed below in the 
FTDNA conventional order: 

DYS426, DYS388, DYS392, DYS455, DYS454, DYS438, DYS531, DYS578, 
DYS395S1a, DYS395S1b, DYS590, DYS641, DYS472, DYS425, DYS594, DYS436, 
DYS490, DYS450, DYS617, DYS568, DYS640, DYS492. 

Since the great majority of these markers   belongs to the so-called 4th FTDNA 
panel, which is not used in many short haplotypes that is typical for “academic 
studies”, the 6 marker subset was also examined. It consists of 6  underlined 
markers in the list above.

Prior to the linear regression analysis, self-consistency of mutational distances for 
different sets of markers has been evaluated from correlation coefficients and 
calculated for pairs of  values in 60 lineages (Table 2). Calculated correlation 
coefficients were as high as .95-.98 for standard panels showing some increase for 
pairs with higher number of markers. Correlation coefficients for sets of slow 
markers typically are within the range of .70 – .85, which is consistent with 
higher scattering of experimental points in “slow” marker haplotypes. 
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Table 2. Correlation coefficients between average mutational distances, 
calculated for different standards. The first column shows a number of markers 
in the haplotype

# 12 16 25 37 67 6 22 
12 1
16 .980 1
25 .961 .969 1
37 .942 .965 .978 1
67 .949 .962 .961 .983 1
6 (slow) .723 .743 .710 .698 .695 1
22 (slow) .794 .818 .792 .807 .850 .752 1
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APPENDIX

The following DNA projects have been selected as primary sources for 
calibration:
http://www.familytreedna.com/public/shockey-schacke/default.aspx
http://www.familytreedna.com/public/venter/default.aspx
http://www.familytreedna.com/group-join.aspx?Group=Athey
http://www.familytreedna.com/public/tucker/default.aspx
http://www.familytreedna.com/group-join.aspx?Group=Davenport
http://www.familytreedna.com/group-join.aspx?Group=Carpenter
http://www.familytreedna.com/group-join.aspx?Group=Bass
http://www.familytreedna.com/group-join.aspx?Group=Russian_Nobility
http://www.familytreedna.com/group-join.aspx?Group=Dugliss
http://www.familytreedna.com/group-join.aspx?Group=Pendergraft
http://www.familytreedna.com/group-join.aspx?Group=MacDonald
http://www.familytreedna.com/public/sharifs/default.aspx?section=results
http://www.familytreedna.com/group-join.aspx?Group=Arab_Tribes

Reference data for the second step have been selected according to SNP 
assignment from YSearch database 
(http://www.ysearch.org)
and public projects of FTDNA
(http://www.familytreedna.com)
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Происхождение древних субкладов 
гаплогруппы R1b – территории и времена

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

Резюме

Показано, что дерево гаплотипов гаплогруппы R1b1-L278/M415 расходится 
на ряд ветвей субкладов R1b1* и R1b1c-V88, каждая ветвь со своим базовым 
гаплотипом. Совокупность «возраста» ветвей и мутационной (временнOй) 
дистанции между ними позволяет рассчитать время образования всех 
субкладов,  как и родительской гаплогруппы R1b1. Субклад R1b1* (верхняя 
правая часть на дереве гаплотипов, приведенном ниже) состоит из двух 
основных ветвей, в первую входит относительно недавняя (конец прошлой 
эры) подветвь гаплотипов Узбекистана, Бахрейна, Ирака и Армении; 
немецкий гаплотип, тяготеющий к узбекскому и имеющий условного 
общего предка с последним примерно 4900 лет назад, то есть во времена 
прибытия носителей гаплогруппы R1b в Европу, и далеко отстоящий от 
всех индийский гаплотип, с мутациями, характерными для ряда восточных 
(в том числе центральноазиатских) гаплотипов (c пониженными значения-
ми DYS390). Вторая ветвь R1b1* включает совсем недавнюю подветвь евреев 
Венгрии, России и Беларуси (с общим предком в середине 18-го века), а 
также в основном европейские (или производные от них) гаплотипы 
Италии, Пуэрто-Рико, Германии, Армении и Турции. Возраст данной ветви 
– 5,800 лет. Это – времена субклада L23 на Кавказе и в Анатолии, времена 
гаплогруппы R1b на Ближнем Востоке (Клёсов, 2010a), и, соответственно, 
прибытие носителей субклада R1b1* вместе с ними. Никакой «прародины» 
гаплогруппы R1b1* на Ближнем Востоке не просматривается. В то же время 
общий предок обеих ветвей гаплогруппы R1b1* жил 16,600 лет назад, 
причем без индийского гаплотипа (с «восточной подписью» гаплотипов) 
это время составляет 8,420 лет назад. Иначе говоря, возраст гаплогруппы 
R1b1* на подходе к Европе, на Кавказе, на Ближнем Востоке (или на подходе 
к ним) составляет примерно 8,400 - 5,800 лет, но при добавлении 
(средне)азиатских гаплотипов время общего предка резко возрастает до 
примерно 16 тысяч лет назад.  Общий предок среднеазиатских серий 
гаплотипов (казахских, узбекских, таджикских, тувинских, уйгурских) жил 
10-12 тысяч лет назад, и датировка падает до 8-6 тысяч лет назад при 
переходе гаплотипов R1b на Кавказ, в Анатолию и на Ближний Восток. 
Общие предки среднеазиатских серий гаплотипов с европейскими (R1b1a2) 
жили примерно 10 тысяч лет назад, видимо, на миграционном пути от 
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Центральной Азии к Кавказу и Ближнему Востоку. Показано, что ветви 
субклада V88 являются относительно молодыми, а сам субклад имеет 
возраст примерно 6575 лет. Из совсем недавних ветвей V88 можно отметить 
евреев-ашкенази (350±120 лет до общего предка) и британскую ветвь 
(650±230 лет до общего предка), общий предок которых жил у самого 
временного «дна» субклада V88, около 6875 лет назад. Еще одна ветвь 
евреев-ашкенази V88 имеет общего предка 1525±250 лет назад, причем 
корни этой ветви идут из Судана и Саудовской Аравии (4540 и 3875 лет 
назад, соответственно, когда гаплогруппа V88 когда субклад V88 уже был в 
Африке [Клёсов, 2010b] и на Ближнем Востоке). Возраст основания субклада 
V88 превышает возраст ближневосточных общих предков гаплогруппы R1b, 
и скорее попадает территориально в Иран, Среднюю Азию, на Кавказ. 
Дочерний субклад группы V88, R1b1c4-V69 (примеры регионов современ-
ных носителей – Камерун, Саудовская Аравия, Иордания, Польша),  имеет 
возраст 4300±600 лет.  

Введение

Возвращение к теме происхождения гаплогруппы R1b и ее субкладов  
вызвано продолжающимися и совершенно безосновательными 
спекуляциями вокруг этого вопроса. Так, швейцарская компания iGENEA 
объявила, что гаплогруппа R1b1a2 появилась 9500 лет назад  в районе 
Черного моря, и вместе с продвижением сельского хозяйства начиная с 7000 
лет назад носители этой гаплогруппы двинулись в Европу.  Они были 
якобы индоевропейцами, которые распространились по Европе нескольки-
ми волнами вскоре после 7000 лет назад
 (http://www.igenea.com/en/index.php?c=62). Никакого обоснования ни 
времени, ни места, естественно, не дается, потому что этого обоснования 
просто нет в природе. Равно как не пояснено, откуда эти представления о 
«индоевропейцах», носителях гаплогруппы R1b, 7000 лет назад или «после», 
и что такое «после» более конкретно.     

На сайте Еупедиа (http://www.eupedia.com/europe/Haplogroup_R1b_Y-
DNA.shtml) под заголовком «Анатолийское или кавказское происхожде- 
ние?»  сообщается, что наиболее древние «формы» гаплогруппы R1b найде-
ны на Ближнем Востоке и в района Кавказа. Что за «древние формы» - не 
сообщается, как и то, что означает «древние», поскольку возраст «форм» не 
приводится. Но высказывается предположение, оснований к которому не 
дано, что гаплогруппа R1b* и затем R1b1* могли образоваться «в северной 
части Ближнего Востока во времена последнего ледникового периода 
примерно 20 тысяч лет назад». Это вообще любимое занятие популяцион-
ных генетиков – сочинять басни, не подкрепляя их абсолютно ничем. 
Почему именно Ближний Восток, да еще его северная часть, да еще 20 
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тысяч лет назад – не указано. Видимо, потому что СЕЙЧАС там (например, 
в Турции) имеется довольно много R1b, как и в Армении, но это сейчас. 
Видимо, исходя из милой сердцу попгенетика концепции «палеолитиче-
ской непрерывности» с неизбежностью получается, что раз там R1b есть 
сейчас, то были и 20 тысяч лет назад. Непрерывность же, притом 
палеолитическая. Дальше, конечно, финикийцы распространили 
гаплогруппу R1b1*, а также образовавшиеся R1b1b-M335 и R1b1a-M18 по 
своим колониям, в частности, в Сардинии и в Магрибе. Естественно, 
гаплогруппа R1b и ее субклады были «индоевропейцами», поскольку, по 
представлениям авторов, именно на территориях распространения R1b 
были распространены ИЕ языки «в древние времена» (какие, понятно, не 
указывается), «от Атлантического побережья в Европе до Индии», не 
задумываясь о том, что в Индии гаплогруппы R1b как не было, так и сейчас 
почти нет, за исключением единичных случаев. В качестве этих территорий 
приводится почти вся Европа, а также Анатолия, Армения, Европейская 
часть России, южная Сибирь, Синцзян, Туркмения, Таджикистан, 
Афганистан, Иран, Пакистан, Индия и Непал, нимало не смущаясь, что все 
эти территории были также (а в ряде случаев и в основном) регионами 
распространения гаплогруппы R1a.      

Не отстает и Wikipedia, согласно которой гаплогруппа R1b произошла 
«наиболее вероятно в Западной Азии» (ссылка на статью Myres  et al, 2010), 
причем со ссылкой на Т. Карафет указывается, что гаплогруппа R1, 
родительская по отношению к R1b, образовалась 18,500 лет назад. Занятно, 
что в самой статье Myres et al предложение о «западно-азиатском» 
происхождении гаплогруппы R1b делается на основании филогении, при 
том, что, как авторы сами пишут, они вообще не рассматривали 
Центральную Азию.  Wikipedia сообщает и о теориях O. Semino, по 
которым гаплогруппа R1b произошла в Европе до последнего ледникового 
периода, и скрывалась от ледников в некоем “иберийском убежище», 
откуда и распространилась. На каком основании был сделан такой 
фантазийный вывод – ни Википедия, ни сама Семино в своих трудах не 
сообщает. Про западноазиатское происхождение писали, кроме Myres et al, 
еще Balaresque et al. (2010) в статье с характерным названием "A 
Predominantly Neolithic Origin for European Paternal Lineages", а именно про 
неолитическое происхождение гаплогруппы R1b в Европе, причем в статье 
считали «по Животовскому», то есть удревняя «неолит» на 250-300%, а 
также Cruciani (2010), тоже считая «по Животовскому» и не затрагивая 
Центральную Азию.   

Очевидный вопрос: почему, на каком основании происхождение 
гаплогруппы R1b помещают на Ближний Восток или на Кавказ? Ответ 
прост – потому что носителей гаплогруппы R1b там много СЕЙЧАС. По той 
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же логике странно, что происхождение R1b не поместили в США – много 
сейчас там этой гаплогруппы. Никто из сторонников этой гипотезы не 
рассматривал структуру гаплотипов, не считал времена до общих предков 
субкладов, не рассматривал и не сравнивал гаплотипы группы R1b в 
Центральной Азии. Поразителен основной аргумент администратора 
Проекта R1b1(xP297) FTDNA Vizachero – центрально-азиатские гаплотипы и 
их гаплогруппы не подходят на роль древних, потому что они «молодые». 
Действительно, времена до общих предков центрально-азиатских ветвей 
небольшие, порой сотни лет, порой полторы-две тысячи лет. Но похоже, 
что администратор Проекта не слышал про понятие «бутылочного 
горлышка популяции», при котором популяция выживает только за счет 
ограниченного количества людей, порой от очень древних популяций, и в 
итоге «обнуливается», начиная ДНК-генеалогическую линию с нового 
«общего предка». Но гаплотип такого общего предка, как правило, уходит 
далеко по аллелям от других выживших ветвей, и это расстояние позволяет 
реконструировать историю субкладов и гаплогруппы в целом. Но это уже 
ДНК-генеалогия, не популяционная генетика, поэтому неосведомленность 
администратора Проекта здесь объяснима. Настоящая статья призвана 
отчасти заполнить этот пробел. В качестве базы данных для настоящего 
исследования использована следующая:
http://www.familytreedna.com/public/R1b1Asterisk/default.aspx?section=yre
sults

Это и есть Проект R1b1(xP297) FTDNA, администраторы  V. Vizachero, S. 
Vaas и P. Hrechdakian. В базе данных Проекта – 68 67-маркерных 
гаплотипов (из которых 21 гаплотип субкладов R1b1a2, не имеющих 
отношения к названию Проекта), которые распределяются по субкладам 
следующим образом:

R1b1*-L389+ 17 гаплотипов (номера 1-17 на дереве
гаплотипов ниже; из них № 12-16 имеют
М335-, и № 17 имеет М335+),
подразделенные в Проекте на кластеры 
А1-А4, В1, B2a и B2b. 

V88 24 гаплотипа (кластеры A, B1, B2, C1, C2, C3
и не «кластеризованные», № 18-41)

V88-V69+ 6 гаплотипов (№ 42-47)

R1b1a2-L21/P312 21 гаплотип (№48-68)
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Соответствующие субклады показаны ниже на диаграмме ISOGG-2011. 
Субклады, упоминаемые в списке выше, выделены.  

•    •     R1b   M343
•    •     •     R1b*   -
•    •     •     R1b1   L278, M415, P25_1, P25_2, P25_3
•    •     •    •     R1b1*   - L389 (?)
•    •     •    •     R1b1a   P297, L320
•    •     •    •     •     R1b1a*   -
•    •     •    •     •     R1b1a1   M73, M478
•    •     •    •     •     R1b1a2   L265, M269, M520, S3, S10, S13, S17
•    •     •    •     R1b1b   M335 
•    •     •    •     R1b1c   V88
•    •     •    •     •     R1b1c*   -
•    •     •    •     •     R1b1c1   M18
•    •     •    •     •     R1b1c2   V8
•    •     •    •     •     R1b1c3   V35
•    •     •    •     •    •     R1b1c3*   -
•    •     •    •     •    •     R1b1c3a   V7
•    •     •    •     •     R1b1c4   V69

Дерево всех 68 гаплотипов приведено ниже (рис. 1).

Гаплотипы субклада R1b1-L278 и его парагруппы R1b1*-L389

Рассмотрим дерево по ветвям. Интересно, что значительную часть древних 
(по сути) ветвей составляют гаплотипы евреев-ашкенази с недавними 
общими предками. Например, ветвь гаплотипов 1-3 предоставлена евреями 
из Венгрии, России и Беларуси, с базовым гаплотипом 

13 23 14 11 12 13 12 13 12 13 13 29 – 15 9 9 11 11 25 15 18 28 13 14 14 16 – 11 11 18 
23 15 17 20 15 36 40 14 11 – 11 8 15 16 8 10 10 8 10 10 12 19 21 16 10 12 12 12 8 11 27 
21 14 11 11 13 13 11 12 11 

Во всех трех гаплотипах, то есть в 201 маркерах – всего 4 мутации. Это дает 
4/3/0.12 = 11 поколений, то есть 275 лет до общего предка этих трех евреев 
из Восточной и Центральной Европы. Это поколение примерно 1736 года.
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Рис. 1. Дерево из 68 67-маркерных гаплотипов субкладов R1b1* (1-17), 
R1b1c-V88 (18-41), R1b1c4-V88-V69 (42-47), R1b1a2 (48-68)

Гаплотипы 4 (происхождение неизвестно) и 6 (Италия), хоть и находятся 
вблизи друг друга, но между ними 29 мутаций, что составляет 8,000 лет 
мутационной разницы, с условным общим предком 4 тысячи лет назад.    

11 24 15 11 13 14 12 13 12 13 13 30 – 14 9 9 11 11 26 15 18 30 14 14 14 16 – 10 11 18 
23 14 16 19 16 34 34 15 11 – 11 8 15 16 8 10 10 8 11 9 12 19 21 17 10 12 12 13 8 12 25 
21 13 11 11 13 12 11 12 12 
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13 24 16 11 12 14 12 13 12 13 13 29 – 14 9 9 11 11 25 15 18 28 14 14 14 14 – 11 11 18 
22 15 16 17 16 36 36 14 8 – 11 8 15 16 8 10 10 8 11 10 12 19 21 15 10 12 12 14 8 12 24 
21 14 11 11 13 12 11 12 13 

Гаплотип 5 (Пуэрто-Рико) 

13 23 16 11 12 14 12 14 11 14 13 30 – 14 9 9 11 11 26 15 18 27 13 14 14 16 – 11 11 18 
23 15 17 18 16 35 35 12 11 – 11 8 15 16 8 10 10 8 11 10 12 19 21 16 10 13 12 15 8 12 24 
20 14 11 11 13 12 11 12 12 

различается с предыдущими двумя на 30 и 23 мутации, то есть на 8275 и 
5950 лет, соответственно. Как видно, это фактически одиночные гаплотипы, 
не собранные в ветви. 

Два немецких гаплотипа (7 и 8) близки друг к другу, имея условный 
базовый гаплотип

13 24 15 10 12 13 12 13 12 14 12 30 – 14 9 9 10 11 25/26 14 18 29 14 15 15 17 – 10 11 
22 23 16 17 18/19 16/17 37/38 38 13 11 – 11 8 15 16 8 10 10 8 11 10 12 19 21 16 10 
12 12 15 8 13 22 20 13/14 11 11 13 12 11 14 12 
 
Между этими двумя гаплотипами 9 мутаций, что дает 9/0.12 = 75  81 
поколение, то есть примерно 2025 лет  между ними, с условным общим 
предком, жившим примерно 1013 лет назад. 

Гаплотипы 9, 10, 11 (Армения и Турция) имеют следующий базовый 
гаплотип

13 23 15 10 13 13 11 13 11 13 13 29 – 14 9 9 11 11 25 14 18 29 14 14 16 18 – 11 11 23 
23 14 16 18 16 34 35 12 11 – 11 8 15 16 8 10 10 8 12 11 12 19 21 15 10 12 12 14 8 14 21 
21 15 11 11 13 12 11 12 12 

с 25 мутациями на три гаплотипа, что дает 25/3/0.12 = 69  74 поколения, 
то есть примерно 1850 лет до общего предка. 

Если сопоставить полученные шесть гаплотипов, три из которых базовые 
подветвей и три одиночные (тем самым мы уравниваем «веса» всех шести 
гаплотипов), и средний возраст которых составляет 520 лет, то получаем 
базовый гаплотип всей ветви из 11 гаплотипов R1b1*:
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13 24 15 11 12 13/14 12 13 12 13 13 29 – 14 9 9 11 11 25 15 18 28/29 14 14 14 16 – 11 
11 18 23 15 16/17 18 16 35/36 35/36 13/14 11 – 11 8 15 16 8 10 10 8 11 10 12 19 21 
16 10 12 12 14 8 12 24 21 14 11 11 13 12 11 12 12 

от которого число мутаций во всей сводной ветви составляет 45.5 в первых 
25 маркерах, 95 в первых 37 маркерах, и 125.5 во всех 67 маркерах. Это дает 
соответственно 165, 176 и 174 поколения (без поправки на возвратные 
мутации) до общего предка. Обращает на себя внимание хорошая 
сходимость полученных данных, что показывает общую приемлемость 
методологии расчетов. 174 поколения с поправкой дают 211 поколений, то 
есть 5275 лет до общего предка всей ветви, плюс 520 лет (см. выше), 
суммарно (округленно) 5800 лет до общего предка. Напомним, что это в 
основном евреи-ашкенази, Италия, Пуэрто-Рико, Германия, Армения и 
Турция, то есть в основном Европа (в Пуэрто-Рико, конечно, европейский 
источник R1b1). Это – времена субклада L23 на Кавказе и в Анатолии, 
времена гаплогруппы R1b на Ближнем Востоке (Клёсов, 2010а), и, 
соответственно, прибытие носителей субклада R1b1* вместе с ними. 
Никакой «прародины» родительской гаплогруппы R1b1* здесь не 
просматривается.  
    
Соседняя ветвь из шести гаплотипов R1b1* включает четыре довольно 
близких гаплотипа из Армении, Узбекистана, Ирака и Бахрейна (13, 14, 15, 
16), и имеет следующий базовый гаплотип (отмечены прогоны аллелей, в 
которых в данной серии нет мутаций, что показывает близость этих 
гаплотипов и, скорее всего, их родственную ДНК-генеалогическую линию):

13 24/25 16 10 11 13 12 12 11 13 13 29 – 15 9 9/10 11 11 26 14 19 33 12 14 15 16  – 
10 11 21 23 15 16 17 18 34/35 36 13 11 – 11 8 15 16 8 10 10 8 10 11 12 22 22 15 10 12 
12 15 8 12 24 20 12 12 11 13 11 11 11 12/13 

Между ними - 40 мутаций от базового гаплотипа. Это дает 40/4/0.12 = 83  
91 поколение, то есть примерно 2275 лет до общего предка, почти как и в 
предыдущей серии армянских и турецких гаплотипов (1850 лет), но между 
их базовыми гаплотипами 48 мутаций (!). Это разводит эти две серии гапло-
типов субклада R1b1* на 48/0.12 = 400  646 поколений, или 16150 лет, с 
условным общим предком примерно 10,100 лет назад (с учетом возраста 
самих серий гаплотипов). Последняя величина откорректирована ниже при 
рассмотрении всех гаплотипов ветви. Как мы видим, в состав этой серии 
входят современные жители Центральной Азии (Узбекистан), Армении и 
Ближнего Востока.   

Наконец, гаплотипы 12 и 17 (Индия и Германия, соответственно) являются 
одиночными, и было бы ошибкой анализировать их совместно с четырьмя 
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близкими гаплотипами из той же общей ветви, потому что последние 
играли бы роль «предковых» за счет бОльшего «веса» по количеству. Эти 
гаплотипы (12 и 17) имеют следующий вид:

13 18 14 10 11 12 12 12 13 13 13 28 – 15 9 10 11 11 25 15 20 29 12 14 15 15 – 10 10 20 
24 14 15 18 19 30 35 12 12 – 11 8 15 16 8 10 11 8 10 11 12 22 24 15 10 12 12 15 8 11 22 
20 15 12 11 13 10 11 11 12 

13 24 16 10 13 14 12 12 11 14 13 31 – 15 9 10 12 11 26 14 20 34 12 15 15 15 – 11 10 18 
23 14 15 17 20 36 37 12 11 – 11 8 15 16 8 10 10 8 10 11 12 21 22 16 10 12 12 19 8 13 22 
20 11 12 11 13 11 12 11 12 

Между ними – 57 мутаций (!), что дает 57/0.12 = 475  850 поколений, или 
21,250 лет между их общими предками, или примерно 10,600 до ИХ общего 
предка, как и в случае условного общего предка гаплотипов Центральной 
Азии (Узбекистан), Армении и Ближнего Востока. Между индийским и 
узбекским гаплотипами – 48 мутаций, что соответствует расхождению в 400 
 646 поколений, или в 16,150 лет,  приводя к условному общему предку 
8,075 лет назад, как и в ближневосточно-кавказской серии. Но здесь – Индия 
и Узбекистан, с характерной для центрально-азиатских гаплотипов низким 
значением DYS390, в данном случае 18 (у индийского гаплотипа). 

Видно, что немецкий гаплотип тяготет к узбекскому, между ними «всего» 34 
мутации, что помещает их общего предка на 4,900 лет назад. Это – время 
перехода носителей гаплогруппы R1b в Европу, откуда, видимо, и был 
унаследован будущим немцем гаплогруппы R1b1*. Там уже нормальная 
величина DYS390 = 24, которая и унаследована субкладом М269, как видно 
из диаграммы выше. Так что индийский гаплотип принадлежит к другой, 
видимо, архаичной серии.   

Итак, мы пока видим древний индийский гаплотип R1b1* с характерным 
для части среднеазиатских гаплотипов низким значением DYS390 (=18),  
более близкий к современности узбекский гаплотип (DYS390=24), 
предположительно его потомок – немецкий гаплотип (с их общим предком 
4,900 лет назад), и древние гаплотипы с потомками в современнной 
Армении, на Ближнем Востоке, в Узбекистане.  При попарном или тройном 
сравнении гаплотипов R1b1* никакой особой древности, сопоставимой с 
возрастом самой гаплогруппы R1b (порядка 16 тысяч лет) не наблюдается, 
хотя проявляются вполне заслуженные 8-10 тысяч лет до общих предков. 

Для более корректного определения возраста субклада R1b1* в отношении 
его современных потомков рассмотрим всю серию базовых и одиночных 
гаплотипов. В ней – 8 гаплотипов, приведенных выше, плюс резко 
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отличающийся индийский гаплотип. Между первыми 8 гаплотипами  – 87.5 
мутаций в первых 25 маркерах, 156 мутаций в первых 37 маркерах, и 226 
мутаций во всех 67 маркерах от базового гаплотипа 

13 24 15/16 10/11 12 13/14 12 13 11/12 13 13 29 – 14 9 9 11 11 26 14/15 18 30 
13/14 14 14/15 16 – 11 11 18 23 15 16 18 16 36 36 13 11 – 11 8 15 16 8 10 10 8 11 10 
12 19 21 16 10 12 12 14/15 8 12 24 20/21 14 11 11 13 12 11 12 12 

что дает 238, 217 и 235 поколений (без поправки на возвратные мутации). 
Это показывает, что данные неплохо сходятся по разным панелям 
гаплотипов. 235 поколений (67-маркерный гаплотип) с поправкой дает 306 
поколений, то есть 7650 лет до общего предка от усредненной величины 
возраста всех 8 гаплотипов (770 лет), то есть суммарно 8420 лет до общего 
предка. Как видно, это опять тот же диапазон величин для возраста общего 
предка гаплогруппы R1b1* наших современников данной гаплогруппы.       

Отдельно стоящий индийский гаплотип отличается от данного базового 
гаплотипа на 62.5 мутации (!) на 67 маркерах. Это дает 62.5/0.12 = 521  991 
поколений разницы, то есть 24,775 лет «латеральной» дистанции. Ясно, что 
дело здесь не в низкой величине DYS390, она дает только 6 мутаций на 
фоне общих 62.5 мутаций разницы, то есть менее 10%.    
  
Для получения времени жизни общего предка индийского гаплотипа (с 
DYS390 = 18) и серии из восьми гаплотипов R1b1* c DYS390 = 23-24, имеем 
простую пропорцию (24,775 + 0 + 8420)/2 = 16,600 лет для общего предка 
евразийских гаплотипов гаплогруппы R1b1*. Это – та же величина, 
полученная ранее (Клёсов, 2008) для общего предка европейских и 
центрально-азиатских гаплотипов (казахские, уйгурские, узбекские, 
тувинские). Поскольку эта величина рассчитывалась для общего предка 
среднеазиатских гаплотипов М73 и М269, то это и есть гаплогруппа R1b1, 
хотя и с неким фантомным предком. Поскольку с тех пор (2008 г.) была 
лучше понята природа мультикопийных мутаций, в настоящей статье 
данные трехлетней давности откорректированы.   

Итак, двумя разными методами с использований разный серий гаплотипов 
разных субкладов мы пришли к выводу, что возраст гаплогруппы R1b1 в 
отношении ныне живущих потомков составляет примерно 16 тысяч лет. 

Гаплотипы субклада R1b1c-V88

Эти гаплотипы занимают всю левую часть дерева гаплотипов (см. выше). 
Большинство гаплотипов образуют довольно недавние ветви, характерные 
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для ситуаций с прохождение бутылочного горлышка популяций, или 
недавним вхождением линий в «чужеродные» популяции. Например, 
шесть гаплотипов (27, 31-33, 36, 37) гаплогруппы V88 принадлежат евреям 
России, Украины, Венгрии, Германии и Франции, с базовым гаплотипом 

13 23 16 10 12 14 11 12 12 14 13 29 – 18 9 10 11 12 27 14 19 28 12 12 15 15 – 11 12 21 
23 15 15 18 19 32 39 11 11 – 12 8 15 16 8 10 11 8 9 11 12 22 22 15 11 12 12 15 8 13 23 
20 13 12 11 13 11 12 12 12 
   
На все шесть гаплотипов там только 10 мутаций, что дает 10/6/0.12 = 14 
поколений, то есть 350±120 лет до общего предка. Но сам базовый гаплотип 
может показывать, насколько далеко он удален от других базовых 
гаплотипов, и давать сведения о времени жизни древних общих предков 
популяции. 

Например, три гаплотипа другой ветви группы V88 (гаплотипы 20-22 из 
Англии и Шотландии) имеют базовый гаплотип

13 25 15 10 13 15 12 12 11 14 13 29 – 16 9 10 11 12 26 15 19 29 12 12 16 16 – 11 11 21 
21 15 17 19 16 34 34 12 11 – 12 8 15 16 8 10 10 8 10 10 12 21 23 15 11 12 12 14 8 12 22 
20 11 12 11 13 11 12 12 11 
 
отличающийся на 41 мутацию от предыдущего. В то же время эти три 
гаплотипа имеют только 9 мутаций от базового, что дает 9/3/0.12 = 25  26 
поколений, то есть всего 650±230 лет до общего предка. Но общие предки 
гаплотипов современных англичан и евреев субклада V88 расходятся на 
41/0.12 = 342  510 поколений, или 12,750 лет,  и ИХ общий предок жил 
(12750+350+650)/2 = 6,875 лет назад.   

Далее, серия из 11 гаплотипов V88 слева на дереве (номера 24-26, 28-30, 34, 
35, 38-40) интересна тем, что указывает на распространение данной серии 
гаплотипов из Саудовской Аравии (40) через Испанию (39) в еврейское 
сообщество (все остальные гаплотипы). Базовый гаплотип всей группы из 9 
евреев  следующий, 

13 23 16 10 12 14 11 12 12 14 13 29 – 17 9 10 11 11 27 14 19 28 12 12 15 15 – 11 12 21 
23 15 15 18 19 32 37 11 11 – 12 8 15 16 8 10 11 8 9 11 12 22 22 15 11 12 12 15 8 13 23 
20 13 12 11 13 11 12 12 12 

от которого все 9 гаплотипов имеют 62 мутации, что дает 62/9/0.12 = 57  
61 поколение, то есть 1525±250 лет до общего предка евреев даной группы 
V88. Гаплотип из Саудовской Аравии (40) 
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13 23 17 11 13 14 11 12 12 14 12 29 – 16 8 9 11 13 26 14 19 29 12 13 14 15 – 11 11 21 
23 15 14 18 20 33 35 11 11 – 12 8 15 16 8 10 10 8 9 11 12 22 23 15 11 12 12 14 8 12 23 
20 13 12 11 13 11 12 12 13 

отличается от базового гаплотипа евреев на 24 мутации, то есть их общие 
предки расходятся на 24/0.12 = 200  249 поколений, то есть на 6225 лет. 
Это помещает общего предка гаплотипа из СА и современных евреев-
ашкенази группы V88 на (6225+1525 +0)/2 = 3875 лет назад. Это – времена 
Авраама, начала еврейства. Возможно, гаплотип из Судана (номер 41)

15 24 16 11 13 13 12 12 12 13 12 29 – 16 9 10 11 12 25 14 19 31 12 12 15 15 – 11 12 21 
23 15 16 18 19 32 38 13 11 – 12 8 15 16 8 10 11 8 10 12 12 22 23 15 11 12 12 15 8 14 24 
20 15 12 11 13 11 12 12 12 

является более предковым, так как отстоит от базового гаплотипа ашкенази 
на 28 мутаций, или на 28/0.12 = 233  302 поколения, или 7550 лет, что 
помещает общего предка суданского гаплотипа V88 и гаплотипа евреев на  
на (7550+1525 +0)/2 = 4540 лет назад. Вот так разворачивается динамика 
перехода гаплотипа из одной популяции в другую, распространения 
гаплотипа по територии. Это – Ближний Восток, но уже намного позже 
прихода туда носителей гаплогруппы R1b, что было примерно 6000-5500 
лет назад. 

Два немецких гаплотипа V88 (18 и 19) отличаются друг от друга на 15 
мутаций, то есть на 15/0.12 = 125  143 поколения, то есть на 3575 лет, с 
условным общим предком 1800 лет назад, в начале новой эры. Их базовый 
гаплотип: 

13 24 15 10 14 15/16 12 12 11 13 13 29 – 17 9 10 11 12 26 15 19 29 12 12 15 17 – 11 
11/12 21 24 15 13 16 18 33 34/35 12 11 – 10 8 15 16 8 11 10 8 10/11 9/10 12 21/22 
22 16 12 12 12 15 8 12 21/22 20 15 13 11 13 11 11 12 13 
 
Теперь можно вычислить время жизни общего предка всех приведенных 
шести гаплотипов – базовых и одиночных – субклада V88, со средним 
временем до общего предка 1100 лет. Их базовый гаплотип следующий:

13 24 16 10 13 14 12 12 12 14 13 29 – 16/17 9 10 11 12 26 14 19 29 12 12 15 15 –      
11 12 21 23 15 15 18 19 33 35/36 12 11 – 12 8 15 16 8 10 10 8 9 11 12 22 23 15 11 12 
12 15 8 12/13 23 20 13 12 11 13 11 12 12 12 

и все гаплотипы суммарно отклоняются от него на 129.5 мутаций. Это дает 
129.5/6/0.12 = 180  219 поколений, или 5475 лет, и при суммировании со 
среднем временем для ветвей и одиночных гаплотипов 1100 лет получаем, 
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что возраст субклада V88 (по имеющимся в наличии гаплотипам) равен 
примерно 6575 лет.  Это – разумная величина, согласующаяся с другими 
данными настоящего исследования. Так, общий предок евреев и англичан 
группы V88 жил 6875 лет назад, суданский гаплотип V88 имеет общего 
предка с гаплотипами евреев 4540 лет назад, и общий предок группы V88 в 
Центральной Африке имеет возраст примерно 4400 лет.   

Гаплотипы субклада R1b1c4-V69

Эти гаплотипы составляют ветвь из шести субкладов в нижней части дерева 
гаплотипов (гаплотипы 42-47). Их базовый гаплотип

13 23 15 11 13 15 12 12 13 13 13 29 – 16/17 9 10 11 12 27 14 19 29 12 12 14 15 –      
11 12 21 23 15 16 17 19 33 36/37 12 12 – 12 8 15 16 8 10 10 8 10 11 12 21 24 15 11 12 
12 14 8 12/13 22 20 13 12 11 13 11 12 12 13 

Все шесть гаплотипов ветви суммарно имеют 106 мутаций от базового 
гаплотипа, что дает 106/6/0.12 = 147  172 поколения, то есть 4300±600 лет 
до общего предка.  Поскольку это дочерний субклад группы V88 (возраст 
которой 6575 лет), то возраст субклада V69 вполне разумный. Проверим его 
сопоставлением с соседней подветвью из трех британских гаплотипов V88 
(гаплотипы 20-22) с возрастом 650 лет (см. выше).    

13 25 15 10 13 15 12 12 11 14 13 29 – 16 9 10 11 12 26 15 19 29 12 12 16 16 – 11 11 21 
21 15 17 19 16 34 34 12 11 – 12 8 15 16 8 10 10 8 10 10 12 21 23 15 11 12 12 14 8 12 22 
20 11 12 11 13 11 12 12 11 

Между ними – 30 мутаций, что разводит их общих предков на 30/0.12 = 250 
 331 поколение, то есть 8275 лет, и помещает ИХ общего предка на 
(8275+650+4300)/2 = 6,600 лет назад. Это и есть возраст самого субклада V88, 
родительского по отношению к обеим ветвям.  

Еще одна проверка, теперь уже с вычисленным базовым гаплотипом 
субклада V88 (см выше), с возрастом 6575 лет:

13 24 16 10 13 14 12 12 12 14 13 29 – 16/17 9 10 11 12 26 14 19 29 12 12 15 15 –      
11 12 21 23 15 15 18 19 33 35/36 12 11 – 12 8 15 16 8 10 10 8 9 11 12 22 23 15 11 12 
12 15 8 12/13 23 20 13 12 11 13 11 12 12 12 

Между этим гаплотипом (базовым V88) и базовым V69 – 19 мутаций

13 23 15 11 13 15 12 12 13 13 13 29 – 16/17 9 10 11 12 27 14 19 29 12 12 14 15 –      
11 12 21 23 15 16 17 19 33 36/37 12 12 – 12 8 15 16 8 10 10 8 10 11 12 21 24 15 11 12 
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12 14 8 12/13 22 20 13 12 11 13 11 12 12 13 

что разводит их общих предков на 19/0.12 = 158 187 поколения, то есть 
4675 лет, и помещает ИХ общего предка на (4675+6575+4300)/2 = 7,775 лет 
назад. Это вполне в пределах погрешности с возрастом субклада V88 (6,575 
лет), поскольку эта погрешность не менее плюс-минус тысячи лет в данном 
случае. Суть одна – V88 это относительно молодой субклад, а V69 – еще 
моложе. 

Гаплотипы субклада R1b1a2 

Последней на дереве гаплотипов осталась ветвь справа внизу, из 20 
гаплотипов. Это – обычные европейские гаплотипы, с базовым 

13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 – 17 9 10 11 11 25 15 19 29 15 15 17 17 –  
11 11 19 23 15 15 18 17 37 38 12 12 – 11 9 15 16 8 10 10 8 10 10 12 23 23 16 10 12 12 
15 8 12 22 20 13 12 11 13 11 11 12 12  

Он в точности соответствует базовым гаплотипам субкладов R-P312 и R-L21. 
На все 20 гаплотипов приходится 365 мутаций, что дает 365/20/0.12 = 152  
179 поколений, то есть 4475±505 лет до общего предка. Это – обычная 
величина для обоих указанных субкладов группы R-M269.

Если сопоставить этот базовый гаплотип с базовым для V88 (см. выше)

13 24 16 10 13 14 11/12 12 12 14 13 29 – 16/17 9 10 11 12 26 14 19 29 12 12 15 15 – 
11 11/12 21 23 15 15 18 19 33 35/36 11/12 11 – 12 8 15 16 8 10 10/11 8 9 11 12 22 
22/23 15 11 12 12 15 8 12/13 23 20 13 12 11 13 11 12 12 12 
 
то они различаются на 36 мутаций, что дает 36/0.12 = 300  424 поколений, 
то есть 10,600 лет. Это помещает ИХ общего предка на (10600+6575+4475)/2 
= 10,800 лет назад. Судя по диаграмме выше, это предок является в 
некотором роде фантомным, и размещается ниже R1b1, но выше V88. Так 
оно, в общем, и получается, поскольку R1b1, как мы установили, имеет 
возраст примерно 16,600 лет, V88 – 6,575 лет. Это можно рассматривать как 
еще одну полуколичественную проверку датировок. 
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Гаплотипы субклада R-M73

Ниже приведены четырнадцать 25-маркерных гаплотипов среднеазиатско-
го происхождения. Это гаплотипы узбеков, таджиков, тувинцев, уйгур, 
казахов, полученные непосредственно от работающих там исследователей 
(Клёсов, 2008).

001 13 22 14 11 13 17 12 12 12 13 13 30 -- 15 9 9 11 11 23 15 20 31 12 14 15 17
002 13 22 14 11 13 17 12 12 12 13 13 30 -- 15 9 9 11 11 23 15 20 31 12 15 15 17
003 13 22 14 11 13 17 12 12 13 13 13 30 -- 15 9 9 11 11 23 15 20 29 12 15 15 17
004 13 22 14 11 13 17 12 12 13 13 13 30 -- 15 9 9 11 11 23 15 20 29 12 15 15 17
005 14 24 14 13 13 16 12 12 12 13 13 31 -- 16 9 9 11 11 23 15 20 29 12 15 15 17
006 14 24 14 13 13 16 12 12 12 13 13 31 -- 17 9 9 11 11 24 15 20 29 12 15 15 17
101 13 19 14 10 13 13 12 12 13 14 13 30 -- 18 9 9 11 11 23 15 19 33 12 15 15 16
102 13 19 14 11 13 13 12 12 13 14 13 30 -- 17 9 9 11 11 21 14 19 33 12 15 15 16
103 13 19 14 11 13 13 12 12 13 14 13 30 -- 17 9 9 11 11 23 15 19 33 12 14 15 15
104 13 19 14 11 13 13 12 12 13 14 13 30 -- 17 9 9 11 11 23 15 19 33 12 15 15 16
105 13 19 14 11 13 13 12 12 14 14 13 30 -- 17 9 9 11 11 23 14 19 33 12 15 15 16
106 13 19 14 11 13 13 12 12 14 14 13 30 -- 17 9 9 11 11 23 15 19 31 12 12 15 15
107 13 19 14 11 13 13 12 12 14 14 13 30 -- 17 9 9 11 11 23 15 19 33 12 15 15 16
108 13 19 14 11 13 13 12 12 14 14 13 30 -- 17 9 9 11 11 23 15 19 33 12 15 15 16

Видно, что этот список гаплотипов неоднородный, и представляет две 
разные серии, каждая со своим общим предком. Этому соответствует 
нумерация гаплотипов от 001 до 006, и от 101 до 108. На дереве гаплотипов  
(рис. 2) они расходятся по совершенно разным ветвям.

Для правой ветви базовый гаплотип следующий:

13 22 14 11 13 17 12 12 12 13 13 30 -- 15 9 9 11 11 23 15 20 29 12 15 15 17

Все 6 гаплотипов в сумме имеют 25 мутаций, что дает 25/6/0.046 = 91  100 
поколений, то есть 2500±560 лет до общего предка. 

Сопоставим этот базовый гаплотип с базовым для R1b1a2-Р312 (или L21, что 
то же самое):

13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 – 17 9 10 11 11 25 15 19 29 15 15 17 17

Между ними – 16 мутаций на 25 маркерах, что разносит их общих предков 
на 16/0.046 = 348 524 поколения, или 13,100 лет, и помещает ИХ общего 
предка на (13100+4475+2500)/2 = 10,000 лет назад.   Исходя из диаграммы 
дерева гаплотипов выше, это предположительно субклад R1b1a-P297. 
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Примерно та же дата получалась при сопоставлении V88 и M269 (см. выше). 
Этот общий предок относится или к Центральной Азии, или к маршруту 
миграции гаплогруппы R1b от Центральной Азии на запад.   

Рис. 2. Дерево из четырнадцати 25-маркерных гаплотипов 
среднеазиатских гаплотипов гаплогруппы R1b (Клесов, 2008).

Если сравнить приведенный выше центрально-азиатский базовый гаплотип 
с индийским гаплотипом R1b1* (первые 25 маркеров), приведенным в 
первом разделе

13 18 14 10 11 12 12 12 13 13 13 28 – 15 9 10 11 11 25 15 20 29 12 14 15 15

то между ними окажется 20 мутаций, что дает 20/0.046 = 435  737 
поколений, или 18,425 лет между ними. Общий предок индийского R1b1* и 
центрально-азиатского гаплотипа жил (18425+2500)/2 = 10,500 лет назад, та 
же самая датировка, что для общего предка европейского и центрально-
азиатского гаплотипа. Очень вероятно, что этот предок жил в Центральной 
Азии или на пути к Европе. Столько древних предков гаплогруппы R1b в 
Европе или на Ближнем Востоке не найдено.    
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У левой ветви на дереве (рис.2) базовый, или предковый гаплотип 
следующий:

13 19 14 11 13 13 12 12 14/13 14 13 30 -- 17 9 9 11 11 23 15 19 33 12 15 15 16

Это – субклад R-M73. Общий предок всех восьми человек с этими 
гаплотипами жил совсем недавно по историческим меркам. Все восемь 
гаплотипов в сумме имеют всего 15 мутаций во всех 25-маркерных панелях, 
что дает 15/8/0.046 = 41  43 поколения, то есть 1075±300 лет до общего 
предка.  

С базовым гаплотипом R-P312 (см выше) данный гаплотип имеет 19.5 
мутаций, что дает 19.5/0.046 = 424  708 поколений, или 17,700 лет 
«латеральной» дистанции между их общими предками. Это помещает ИХ 
общего предка на (17700+1075+4475)/2 = 11,625 лет назад. Это опять близкая 
датировка к уже выявленным выше, и опять по отношению к центрально-
азиатским гаплотипам. 

По сравнению с индийским гаплотипом R1b1* центрально-азиатский 
базовый гаплотип выше расходится на  те же 19.5 мутаций, что помещает 
ИХ общего предка на (17700+1075)/2 = 9,400 лет назад. Это опять близко к 10 
тысячам лет возраста для центрально-азиатских предков гаплогруппы R1b.  

Оба центрально-азиатских базовых гаплотипа расходятся на 18.5 мутаций, 
что дает 18.5/0.046 = 402  652 поколения, то есть 16,300 лет, и их общий 
предок жил (16300+2500+1075)/2 = 9,940 лет назад. Та же самая дата, но уже 
только для центрально-азиатских гаплотипов.  

Проверим эти выводы на других выборках. В сети есть «Проект R1b1b1» 
(http://www.familytreedna.com/public/R1b1b1/default.aspx?section=yresults, 
в котором имеются двадцать 25-маркерных гаплотипов, и пятнадцать 37-
маркерных гаплотипов. Дерево 25-маркерных гаплотипов приведено на 
рис. 3.

Видно, что дерево гаплотипов расходится на три почти одинаковые по 
размеру ветви, у которых можно ожидать совершенно разные базовые 
гаплотипы. Так и оказалось. У ветви слева базовый гаплотип

12 25 14 11 13 14 12 12 12/13 14 13 29 –16/17 9 10 11 11 22 15 20 31 12 15 16 17
13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 – 17 9 10 11 11 25 15 19 29 15 15 17 17
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c 30 мутациями на всех шести гаплотипах. Это даёт 30/6/0.046 = 109  122 
поколения, или 3050±630 лет до общего предка. От базового гаплотипа R-
M269-P312 у него 15 мутаций на 25 маркерах, что помещает ИХ общего 
предка примерно на (11900+3050+4475)/2 = 9,700 лет назад. Те же около 10 
тысяч лет. 

Рис. 3. Дерево из двадцати 25-маркерных гаплотипов гаплогруппы 
R1b1b1-М73. Построено по данным 

http://www.familytreedna.com/public/R1b1b1/default.aspx?section=yresults

У нижней ветви базовый гаплотип выглядит следующим образом

13 22 14 11 13 17 12 12 12 13 13 30 –15 9 9 11 11 23 15 20 30 12 15 15 17

и имеет 25 мутаций на 6 гаплотипах. Это даёт 2500±560 лет до общего 
предка. Но от М269-Р312 этот базовый гаплотип отличается на 17 мутаций 
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на 25 маркерах, что определяет ИХ общего предка на (14350+2500+4475)/2 = 
10,700 лет назад.

Наконец, третья ветвь из 8 гаплотипов, справа на рис. 3, имеет базовый 
гаплотип

13 19 14 11 13 13 12 12 13/14 14 13 30 –17 9 9 11 11 23 15 19 33 12 15 15 16
13 18 14 10 11 12 12 12 13 13 13 28 – 15 9 10 11 11 25 15 20 29 12 14 15 15

c 18-ю мутациями в ветви, что даёт 1300±330 лет до общего предка. От R-
M269-Р312 он отличается на 20.5 мутаций, что дает 20.5/0.046 = 446 767 
поколений, или 19,175 лет между ними. Это помещает ИХ общего предка на 
(19175+1300+4475)/2 = 12,475 лет назад. 

По сравнению с индийским гаплотипом R1b1* этот базовый гаплотип имеет 
19 мутаций, что помещает их общего предка на (16975+1300)/2 = 9,100 лет 
назад. Опять знакомая картина.

Итак, по имеющимся в базах данных гаплотипам R1b1, общий предок 
данного субклада образовался (или обнаруживается) примерно 16 тысяч 
лет назад, с наибольшей вероятностью в Центральной Азии. Общий предок 
субклада M73 жил примерно 10-12 тысяч лет назад, предположительно в 
Центральной Азии или по пути на запад. Общий предок субклада V88 
образовался (или обнаруживается) примерно 6575 лет назад, на подходе из 
Центральной Азии к Ближнему Востоку (или Ирану или Кавказу).    
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Гаплогруппа Т в Закавказье

А.А. Лабай
1V12189@mail.ru

В  статье  (Лабай, 2011) были продолжены исследования 17-маркерных 
гаплотипов армян гаплогруппы Т-М184, начатые А.А.Клёсовым (2011a). 
Получены следующие результаты:

1. Общий предок современной армянской популяции гаплогруппы 
Т в Закавказье жил примерно 7,000 лет назад.

2. Представители гаплогруппы Т-М184 участвовали в этногенезе 
армян на территории Великой Армении  с II в. - Iв. до н.э. (районы 
озера Ван, Араратская долина и район озера Севан). Их доля в 
современной популяции армян по исследуемой выборке 
гаплотипов составляет 14%.

3. Было высказано предположение, что представители гаплогруппы 
Т тесно связаны с представителями гаплогрупп R1b1b и J2, так как 
датировки пребывания этих гаплогрупп в Закавказье примерно 
совпадают и доля R1b1a и J2 в современной популяции армян 
Закавказья соответственно 46% и 40%.

Рис.1. Дерево из 18 67-маркерных гаплотипов представителей Закавказья 
(из базы данных FTDNA). Гаплотипы турок 13, 14, 34, 116, 170, 179; 
остальные принадлежат армянам. Цифрами 1,2 и 3 обозначены 
исследуемые ветви.
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