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Изложены основы новой научной дисциплины, формирующейся в последние несколько лет, – ДНК#генеа#
логии. Методологической базой новой дисциплины является использование аппарата химической (биоло#
гической) кинетики для анализа картины неупорядоченных мутаций в определенных нерекомбинантных
участках ДНК. Цель анализа – перевод динамической картины мутаций в хронологические, временные по#
казатели, датировки времен жизни общих предков популяций, древних родов и племен. Приведены приме#
ры определения времен жизни древних предков этнических русских: восточных славян (род R1a1), запад#
ных славян (род I1 и I2), северных, или уральских славян (род N1c), которые жили – по «записям» в их Y#
хромосоме – примерно 4600 лет назад (предки современных русских рода R1a1), 3650 лет назад (рода I1),
3000 и 10 500 лет назад (рода I2, две основные ветви), 3525 лет назад (рода N1c) (доверительные интервалы
датировок приведены в статье). Полученные значения сопоставлены с соответствующими датировками об#
щих предков «индоевропейского» рода R1a1 в Индии, потомки которых составляют большинство (до 72%)
в высших кастах Индии (датировка общего предка 4050 лет назад), и показано, что гаплотипы этнических
русских рода R1a1 (до 62% общего населения РФ) и индийцев рода R1a1 (>100 млн. человек в Индии) прак#
тически совпадают вплоть до протяженных гаплотипов (67 маркеров). Это фактически решает двухсотлет#
нюю загадку, кем на самом деле были арии, пришедшие в Индостан примерно 3500 лет назад. Проведено
также сопоставление гаплотипов и датировок древних предков этнических русских групп I1 и I2 с гаплоти#
пами и датировками общих предков этих групп в Восточной и Западной Европе и в Скандинавии и показа#
но, что излагаемый подход фактически закладывает основы «молекулярной истории», в которой функцию
основного инструментария выполняет высокотехнический анализ молекул ДНК современников и ископа#
емых останков. 

КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА: ДНК#генеалогия, гаплотип, гаплогруппа, мутации, Y#хромосома.

В данной статье описывается новая наука,
которая только создается на основе стремитель#
ного накопления экспериментального материа#
ла. Ежедневно в базы данных поступают десятки
новых «экспериментальных точек», которые по
принципу обратной связи корректируют мето#
дологию новой науки, что приводит к уточне#
нию методов расчета.

Имя этой науки – ДНК#генеалогия. Ее экс#
периментальные данные – это картина мутаций
в нерекомбинантных участках мужской половой
хромосомы (на самом деле и в митохондриаль#
ной ДНК, но в этой статье речь пойдет только об
Y#хромосоме, иначе объем статьи выйдет за пре#
делы допустимого), причем картина мутаций в
Y#хромосомах как отдельных людей, так и их

групп, популяций. Методология новой науки –
перевод динамической картины мутаций в хро#
нологические показатели, во времена жизни об#
щих предков популяций, а на самом деле – об#
щих предков древних родов и племен. Факти#
чески расчетным путем определяются времена,
когда в древности жили эти роды и племена. 

Мутации, рассматриваемые в ДНК#генеало#
гии, – это или одиночные (как правило) замены
нуклеотидов в ДНК, например аденина на цито#
зин или цитозина на тимин, или вставки нуклео#
тидов, или делеции, или более сложные мута#
ции, при которых ошибка копирующего фер#
мента приводит к переносу целого блока нуклео#
тидов, тандемного, как его иногда называют.
Этим обусловливается или удлинение серии та#
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ких блоков на один (редко сразу на два#три бло#
ка), или их укорачивание. Первые мутации –
SNP (single nucleotide polymorphism), «снипы»,
обычно очень стабильны. Для ДНК#генеалогии
отбирают только такие, которые случаются 1 раз
(максимум 2 раза) за историю человечества.
Поэтому они являются маркерами человечес#
ких родов. Мутации второго типа – STR (short
tandem repeat) – значительно более быстрые.
Они происходят в определенных локусах ДНК
раз за несколько десятков или сотен поколений.
Поэтому гаплотипы ДНК выбирают так, чтобы
в них таких локусов было как можно больше (но
все#таки чтобы оставаться в рамках практич#
ности), и в ранних работах использовались 6#
маркерные гаплотипы, потом 12#маркерные,
затем 25# и 37#маркерные, а сейчас работа ру#
тинно ведется с 67#маркерными гаплотипами
(правда, в академических публикациях это
обычно от 8 до 17 маркерных гаплотипов). В 67#
маркерных гаплотипах, например, одна мута#
ция происходит в среднем за период жизни
восьми поколений.

Поскольку уже показано и доказано, что эти
мутации в локусах происходят в основном (или
исключительно) неупорядоченно, то к ним ста#
ло возможно применять правила и подходы хи#
мической (или биологической) кинетики (кому
какой термин больше нравится, суть одна).
Каждому маркеру свойственна определенная
константа скорости мутации, и каждому гапло#
типу (состоящему из набора маркеров) тоже
свойственна определенная средняя константа
скорости мутации [1, 2]. Поэтому чем древнее
общий предок популяции, тем больше мутаций
накапливается в гаплотипах его потомков по
сравнению с ним, тем больше поколений (и лет)
отделяет современных потомков от их общего
предка, и это число поколений (и лет) рассчи#
тывается методами ДНК#генеалогии.

Сразу приведем конкретный пример, чтобы
показать характер исходных данных, суть расче#
тов и вид получаемых результатов. 

Среди этнических русских (а для их изуче#
ния в работе [3] отбирались мужчины, которые
считали своим родным языком русский, их
предки (как минимум три поколения) жили в
одной из 12 областей европейской части Рос#
сийской Федерации, все (эти как минимум три
поколения) говорили на русском языке, и среди
них не было родственников как минимум в трех
поколениях) имеются три основных по числен#
ности рода. Назовем их условно (потому что это
лингвистическая классификация) восточно#сла#
вянским, западно#славянским и финноугор#
ским. В классификации ДНК#генеалогии эти
роды различаются по мутациям: все «восточные

славяне» имеют снип М198 (rs2020857), мутация
цитозина в тимин у их общего предка произо#
шла в определенном участке Y#хромосомы; все
«западные славяне» – снип М170 (rs2032597),
мутация аденина в цитозин у их общего предка
произошла в другом участке; все «финноугры» –
снип М46 (Tat, rs34442126), мутация цитозина в
тимин произошла также в другом участке. Род
«восточных славян» называется R1a1, «западных
славян» – I, «финноугров» – N1c. Эти роды ра#
зошлись от своих общих предков (десятки тысяч
лет назад) и опять для миллионов людей со#
шлись в Российской Федерации. 

Когда эти роды имели у этнических русских
общего предка? Где эти предки жили? Когда
пришли на земли, ставшие намного позже Рос#
сией? Это – вопросы ДНК#генеалогии. 

В работе [3] приведены списки 17#маркер#
ных гаплотипов 545 этнических русских, ото#
бранных по описанному выше принципу. По
этим данным нами было построено общее дере#
во гаплотипов. Программа, строящая дерево
(см. работы [1, 2]), сортирует гаплотипы по
принципу похожести картины мутаций и распо#
лагает их по ветвям согласно предполагаемой
последовательности мутаций. Наиболее мути#
рованные (по сравнению с другими) гаплотипы
уходят вдаль от дерева, наименее мутированные
располагаются вблизи «ствола». Исходные, не#
мутированные, т.е. «предковые», гаплотипы (их
называют базовыми) «сидят» на стволе дерева.
Их, как правило, остается мало в древних сери#
ях гаплотипов, но много в «молодых» сериях,
когда гаплотипы еще не успели мутировать,
например когда общий предок жил всего 1–2
тысячи лет назад, т.е. в новой эре. 

На рис. 1 показано дерево гаплотипов всех
545 этнических русских. Хотя 17#маркерные
гаплотипы не обладают хорошей разрешающей
способностью, свойственной более протяжен#
ным (25#, 37#, 67#маркерным) гаплотипам, вид#
но, что основные гаплогруппы на дереве в целом
разрешены; остальные небольшие, как правило,
смешанные ветви объединяют гаплотипы этни#
ческих русских из численно менее представи#
тельных гаплогрупп (родов) R1b (5%), J2 (3%),
E (3%), G (2%), K (2%), F (1%), C (0,4%) (числа
округлены, 1%–сотая доля общей численности
этнических русских в РФ). 

Столь сложные деревья в основном иллюст#
ративные. Для их количественного анализа вы#
деляют отдельные ветви, тем более когда они
подтверждены анализом снипов (т.е. заранее
известно, к какому роду относится любой гап#
лотип дерева), как в данном случае. На рис. 2
приведено дерево гаплотипов гаплогруппы
R1a1, основной по количеству среди этничес#
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ких русских. Видно, что это дерево относитель#
но симметричное по сравнению с совершенно
«гетерогенным» деревом (рис. 1). Дерево, при#
веденное на рис. 2, проанализировано в работе
[4], где показано, что оно состоит из девяти от#
дельных ветвей. По сути это может соответство#
вать девяти славянским племенам, каждое из
которых было объединено родственными уза#
ми. Это и должно приводить к отдельным вет#

вям гаплотипов. В той же работе [4] были рас#
считаны времена жизни общих предков этих
племен. Но поскольку в данной статье этот при#
мер иллюстративный, мы не будем останавли#
ваться на деталях, а сразу перейдем к расчетам.
Все 255 гаплотипов «группируются» по мутаци#
ям вокруг одного гаплотипа, расходятся от не#
го, «как круги по воде». Иначе говоря, имеется
один «центральный гаплотип», минимальный
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Рис. 1. Дерево из 545 17#маркерных гаплотипов по 12 областям Российской Федерации (Архангельская, Брянская, Воло#
годская, Ивановская, Липецкая, Пензенская, Новгородская, Орловская, Смоленская, Рязанская, Тамбовская, Тверская),
построено по данным работы [3]. Показаны ветви наиболее представленных в численном отношении гаплогрупп (родов)
в Российской Федерации – R1a1 (47% в среднем, до 62% по территориям), N1c (14% в среднем, более представлена на се#
вере РФ, от Архангельской до Псковской области включительно), I (22%, более представлена в Прибалтике и в западных
областях РФ) 

R1a1
R1a1

R1a1

I

N1c

I
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по мутациям, который с наибольшей вероят#
ностью был предковым. Аналог – сохранение
части исходного химического соединения в ре#
акционной системе. Оно и будет «минимально
по мутациям», т.е. по химическим превращени#
ям. Минимизация всех 255 гаплотипов данной
серии по мутациям ведет именно к этому гапло#
типу, который в принятом формате 17#маркер#
ных гаплотипов записывается в виде «базового

гаплотипа»: 16 11 14 13 30 25 11 11 13 14 11 10 20
16 15 23 11.

«Базовый» – это фактически синоним поня#
тия «предковый», но отражающий некоторую
схематичность понятия, его расчетный харак#
тер. Эта запись и отражает «тандемные мута#
ции». В первом маркере, или локусе (DYS19, где
DYS – это DNA Y Segment, локус номер 19),
определенная последовательность нуклеотидов
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Рис. 2. Дерево из 255 17#маркерных гаплотипов гаплогруппы R1a1 по 12 областям Российской Федерации (см. подпись к
рис. 1), построено по данным работы [3] 
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повторяется 16 раз. Во втором локусе другая
последовательность нуклеотидов повторяется
11 раз, в третьем – 14 раз, и т.д.

Оказалось, что все 255 гаплотипов, т.е. все
4335 маркеров (255 × 17) имеют 1320 мутаций по
отношению к базовому гаплотипу гаплогруппы
R1a1 этнических русских, т.е. в среднем 0,304 ±
± 0,017 мутации на маркер с 95%#ной достовер#
ностью. 

Поскольку средняя скорость мутаций в 17#
маркерных гаплотипах равна 0,002 мутации на
маркер на «поколение» (как скорость мутаций,
так и поколение калибровались в расчете 25 лет
на условное «поколение», и при желании кон#
станту скорости мутаций можно всегда перека#
либровать при другом числе лет на поколение)
[1], то общий предок этнических русских гап#
логруппы R1a1 (восточные славяне) жил 152 ± 16
поколений назад (без поправки на возвратные
мутации) или 179 ± 19 поколений с поправкой
[1], т.е. 4475 ± 460 лет назад (середина третьего
тысячелетия до н.э.). 

Методы расчетов, значения скорости мута#
ций, калибровка, таблицы возвратных мутаций,
способы расчета погрешностей приведены в ра#
боте [1]. Проверим полученное значение 4475 ±
± 460 лет назад с помощью совершенно другого
набора гаплотипов, а именно 148 67#маркерных
гаплотипов гаплогруппы R1a1 постсоветского
пространства. Это уже не «академическая», а
коммерческая выборка. В академических рабо#
тах 67#маркерных гаплотипов не бывает, за ис#
ключением работ автора настоящей статьи. При#
чины две: дорого, и специалистам не известно,
как их количественно анализировать. Приве#
денные 148 гаплотипов – это все гаплотипы гап#
логруппы R1a1, которые оказались в базе дан#
ных YSearch на середину ноября 2010 г. Они бы#
ли определены по заказу представителей нацио#
нальных групп, указанных в подписи к рис. 3. 

Все эти гаплотипы, независимо от того, к ка#
кой национальности относят себя их обладате#
ли, принадлежат к одному роду – R1a1, которо#
му, как отмечено выше, как минимум 4500 лет
только среди этнических русских. Естественно,
за эти тысячелетия род распространился, охва#
тив представителей многих национальностей.
Действительно, гаплотипы всех перечисленных
выше представителей разных национальностей
практически равномерно перемешаны на дереве
и не образуют отдельных выраженных ветвей.
Проверим, насколько этот «охват» соотносится
с «возрастом» этнических русских гаплогруппы
R1a1, восточных славян. 

Базовый 67#маркерный гаплотип серии из
148 гаплотипов в соответствующем формате за#
писывается следующим образом: 13 25 16 11 11

14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15
15 16 11 11 19 23 16 16 18 19 34 39 13 11 11 8 17 17
8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 14 23 21 12
12 11 13 11 11 12 13.

Это – точно такой же, какой приведен выше,
для 16 из соответствующих 17 маркеров, аллели
которых выделены (предпоследнего маркера для
17#маркерного гаплотипа нет в 67#маркерной
панели): 13 25 16 11 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9
10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 11 11 19 23 16 16 18
19 34 39 13 11 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15
10 12 12 13 8 14 23 21 12 12 11 13 11 11 12 13.

Обычно для столь протяженных гаплоти#
пов подсчитываются мутации только для пер#
вых 25 маркеров, их и так получается много.
Кроме того, для первых 25 маркеров система
наиболее отработана. Константа скорости мута#
ции для 25#маркерных гаплотипов равна 0,0183
мутации на маркер на условное «поколение»
(25 лет) [1]. Как видно, она более «медленная»
по сравнению с таковой для 17#маркерных гап#
лотипов (0,0020 мутации на маркер на «поколе#
ние»). В первых 25 маркерах во всех 148 гаплоти#
пах имеется 1037 мутаций, что обусловливает
среднее значение 0,280 ± 0,017 мутации на мар#
кер или 153 ± 16 поколений без поправки на
возвратные мутации, или 180 ± 19 поколений с
поправкой, т.е. 4500 ± 470 лет до общего предка.
Для 17#маркерных гаплотипов это было 4475 ±
± 460 лет. Такое практически абсолютное совпа#
дение в данном случае, конечно, случайно, но в
целом подобные совпадения в пределах погреш#
ности с 95%#ной достоверностью скорее прави#
ло, чем исключение.

Попытаемся выйти за пределы 25#маркер#
ных гаплотипов и посчитаем мутации для всех
148 гаплотипов в первых 37 маркерах. Их там
2023 мутации. Константа скорости для 37#мар#
керных гаплотипов равна 0,00243 на маркер на
поколение [1] (как пояснено выше, это фак#
тически не поколение, а промежуток времени
(25 лет), т.е. «условное поколение»; истинное
время жизни поколения – величина «плаваю#
щая» и зависящая от многих факторов: культур#
ных особенностей народов, исторических обсто#
ятельств и т.п.). Получаем 0,369 ± 0,016 мутации
на маркер или 152 ± 16 поколений без поправки,
или 179 ± 18 поколений с поправкой, т.е. 4475 ±
± 460 лет до общего предка. Совпадение абсо#
лютное. Наконец, во всех 67 маркерах было 2748
мутаций, что соответствует 2748/148/0,12 = 155 ±
± 16 поколений без поправки или 183 ± 19 поко#
лений с поправкой, т.е. 4575 ± 470 лет до общего
предка (константа скорости мутации для 67#мар#
керных гаплотипов равна 0,12 мутации на гап#
лотип или 0,00179 мутации на маркер на поко#
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ление). Совпадение опять почти абсолютное.
Средний «возраст» общего предка для приве#
денных 148 гаплотипов 4500 ± 60 лет. Это, ко#
нечно, формальный расчет погрешности, но
суть ясна. 

Как видно, серии гаплотипов, особенно их
несколько сотен, образуют «робастную» систе#
му, устойчивую к статистическим вариациям
(таблица). Как можно рассчитать с помощью
таблицы, среднее время до общего предка гап#
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Рис. 3. Дерево из 148 67#маркерных гаплотипов гаплогруппы R1a1 постсоветского пространства. Гаплотипы взяты из ба#
зы данных YSearch. Индексы гаплотипов RU, UK, BL, LI, KZ, AR, ES, AZ соответствуют русским (92 чел), украинцам
(20), белорусам (12), литовцам (11), казахам (3), армянам (3), эстонцам (2), азербайджанцам (2); Kyrgyz, Latvia, Moldova –
по одному гаплотипу. Количество гаплотипов на дереве отражают два фактора – относительная численность данной гап#
логруппы в популяции и число людей, решивших провести соответствующий анализ своей ДНК 



КЛЁСОВ

логруппы R1a1 на постсоветском пространстве,
большинство из потомков которого в выборке –
этнические русские и их «родственники» по ро#
ду, составляет 4600 ± 150 лет. Это заметно мень#
ше той погрешности, которая оценивалась по
числу мутаций и по предполагаемой погрешно#
сти в определении константы скорости мутаций
в гаплотипах.

В процессе этих исследований было обнару#
жено, что гаплотипы большинства индийцев
гаплогруппы R1a1, которых в Индии насчиты#
вается не менее 100 млн., практически идентич#
ны гаплотипам этнических русских той же гап#
логруппы [5, 7]. Иначе говоря, половина рус#
ских и от четверти до трети индийцев – это по#
томки одного и того же общего предка, который
у индийцев жил примерно 4050 лет назад и тог#
да же у иранцев той же гаплогруппы R1a1 [8].
Базовый гаплотип, приведенный выше, одина#
ковый у русских, индийцев и иранцев рода
R1a1, но общий предок на Русской равнине у эт#
нических русских старше примерно на 500 лет
[7]. Это влечет за собой решение интересней#
шей исторической задачи, которой уже не менее
200 лет. Однако мы не будем на нем останавли#
ваться, предоставив возможность сделать это са#
мим читателям. Отметим только, что эта загадка
относилась к роду ариев (под этим названием
они вошли в индийские веды). До самого недав#
него времени наука не знала, как их обозначить
в «научных терминах», какой объективный, из#
меряемый параметр их объединяет. Собственно,
вопрос так и не ставился. Некие «арии», при#
шельцы в Индостан с севера, знают снег, холода,

им знакомы береза, ясень, бук, им знакомы вол#
ки, медведи, знакома лошадь. Сейчас стало из#
вестно – это люди рода R1a1, потомками кото#
рых являются, в частности и в особенности, вос#
точные славяне – русские, украинцы, белорусы.
«В особенности», потому что среди них, восточ#
ных славян, доля гаплогруппы R1a1 самая зна#
чительная и времена жизни общих предков
предшествуют переходу носителей гаплогруппы
R1a1 в Индостан и на Иранское плато, что про#
изошло по историческим данным примерно
3500 лет назад, в середине второго тысячелетия
до н.э. 

В качестве дополнительной иллюстрации
этих исследований совместной истории предков
на Русской равнине и в Индостане приведем
67#маркерный гаплотип автора этой статьи, сла#
вянина гаплогруппы R1a1 (13 24 16 11 11 15 12 12
10 13 11 30 16 9 10 11 11 24 14 20 34 15 15 16 16 11
11 19 23 15 16 17 21 36 41 12 11 11 9 17 17 8 11 10 8
10 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 15 23 21 12 13 11 13
11 11 12 13), и три типичных 67#маркерных гап#
лотипа индийцев#«индоевропейцев», совер#
шенно неупорядоченно взятых с индийского
сайта FTDNA. Мутационные различия между
ними выделены:

13 24 17 10 11 14 12 12 10 13 11 32 16 9 10 11 11 24
14 20 31 12 15 15 16 11 10 19 23 16 16 17 20 33 34
13 11 11 8 17 17 8 11 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12
13 8 14 23 21 13 13 11 13 11 11 12 13,

13 24 16 11 11 14 12 12 10 13 11 31 16 9 10 11 11 24
14 20 33 12 15 15 16 10 12 19 23 15 17 18 18 35 41
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15 11 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12
13 8 13 23 21 12 12 11 13 10 11 12 12, 

13 23 16 11 12 15 12 12 10 13 11 30 16 9 10 11 11 24
14 20 30 12 16 16 16 11 12 19 23 15 16 18 21 35 39
12 11 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 16 10 12 12
13 8 14 24 22 13 13 11 13 11 11 12 12.

Степень сходства между гаплотипами видна
сразу. Отметим, что число мутаций между ин#
дийскими гаплотипами попарно равно 27–30 и
между славянским (по определению) гаплоти#
пом автора и каждым из индийских – тоже по#
парно – мутационная разница равна 25–30.
Иначе говоря, гаплотип автора ближе к индий#
ским гаплотипам, чем они сами между собой.
На самом деле эти различия практически равны
друг другу и находятся в пределах погрешности. 

Для примера, типичный базовый западно#
европейский гаплотип (гаплогруппы R1b), ко#
торый (и его производные) имеют ~60% запад#
но# и центральноевропейцев и до 90% жителей
Британских островов, имеет вид [9] 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 36 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.

Число мутаций между ним и индийскими
гаплотипами (и гаплотипами этнических рус#
ских) приближается к 50, что не удивительно –
их предков разделяют не менее 30 000 лет. В Ин#
дии и Иране гаплотипов гаплогруппы R1b очень
мало, почти нет. Среди ариев 3500 лет назад
предков современных западноевропейцев, по#
хоже, не было. Отметим, что в высших индий#
ских кастах в настоящее время имеется до 72%
носителей гаплогруппы R1a1 [10]. 

Подобные же подходы к анализу гаплотипов
этнических русских гаплогруппы I («западные
славяне») и N1c («финноугры») позволили по#
строить деревья гаплотипов, которые рассмот#
рены ниже. Анализ этих деревьев проведен в ра#
ботах [11, 12]. В работе [3], в которой приведены
гаплотипы, их анализ не проводился. Этот ана#
лиз вообще практически никем в литературе не
проводился, не считая крайне приблизительных
оценок в рамках подходов популяционной гене#
тики, когда ставятся совершенно другие задачи
и используется другая методология. Популяци#
онная генетика обычно занимается сравнитель#
ным анализом популяций путем изучения час#
тот аллелей и их изменения под влиянием эво#
люционных процессов, объясняя таким образом
адаптацию и специализацию в популяциях, и в
итоге формулируя закономерности и законы пе#
рехода от набора генотипов к серии фенотипов в
популяции. Напротив, ДНК#генеалогия – это

по сути наука историческая, создаваемая на базе
химической и биологической кинетики и секве#
нирования ДНК. В ней ярко и количественно
выражена временнáя компонента. Иными сло#
вами, ДНК#генеалогия – это продукт слияния
определения последовательностей определен#
ных фрагментов ДНК (гаплотипов) и методов
химической кинетики, количественно анализи#
рующих динамику изменения этих последова#
тельностей в популяциях. Генетики как таковой
в ДНК#генеалогии нет, она рассматривает толь#
ко негенные области ДНК. 

Фактически динамика изменения мутаций в
гаплотипах аналогична динамике в системах па#
раллельных и последовательных химических
или биологических реакций, причем реакций
обратимых (потому что мутации в ДНК от пред#
кового гаплотипа могут происходить «в обе сто#
роны»). Это образует довольно сложную систе#
му, особенно в интервалах времен в тысячи и де#
сятки тысяч лет. Для их анализа и нужны подхо#
ды химической кинетики, которые не применя#
ются в популяционной генетике. Эти подходы
включают в себя логарифмические зависимости
убывания исходных, предковых гаплотипов во
времени (происходящие по экспоненциальному
закону в каждой ветви), учет накопления мута#
ций в гаплотипах, учет возвратных мутаций, ко#
торые накапливаются во времени, учет симмет#
рии мутаций (увеличения или уменьшения чис#
ла аллелей) и т.д. [1, 13–15]. 

Отметим, что если в исходной цитированной
работе [3] в общую гаплогруппу I были зачисле#
ны 117 гаплотипов, то дерево гаплотипов ясно
показывает наличие совершенно разных ветвей,
каждая со своей историей и со своими предка#
ми, жившими в разные исторические эпохи
(рис. 4). Они действительно разошлись от одно#
го рода I, причем, судя по картине мутаций, это
произошло не менее 15 000 лет назад, но образо#
вали свои роды, I1 и I2, которые в свою очередь
дали свои ДНК#генеалогические ветви. Правая
ветвь гаплотипов этнических русских принадле#
жит к гаплогруппе I2 с возрастом общего предка
3000 ± 380 лет, причем предок имел гаплотип 16
14 15 13 31 24 11 11 13 15 10 13 20 15 17 23 10 в
формате, использованном выше для описания
гаплогруппы R1a1 (так называемый формат Y#
файлера). От базового гаплотипа R1a1 этничес#
ких русских, приведенного выше, он отличается
на 14 мутаций, что на самом деле соответствует
«латеральной» разнице во временах жизни об#
щих предков в десятки тысяч лет. 

Древняя ветвь гаплогруппы I2 этнических
русских на рис. 4 (это наиболее «распушенные»
и удаленные от ствола серии гаплотипов на ветви
слева) имеет общего предка возрастом 10 500 ±
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1100 лет. В ней – 203 мутации на 20 гаплотипов,
т.е. в среднем 0,597 ± 0,084 мутации на маркер
(ср. с 0,304 ± 0,017 мутации на маркер для гап#
логруппы R1a1). Ясно, что эта ветвь значитель#
но более древняя, причем можно рассчитать,
насколько более древняя. 

Опять сравним результат, полученный с при#
менением 17#маркерных гаплотипов, с результа#
тами расчетов на примере более протяженных
коммерческих гаплотипов той же гаплогруппы I2.
На рис. 5 приведено дерево гаплотипов Восточ#
ной Европы. Как видно, конфигурация дерева
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Рис. 4. Дерево из 117 17#маркерных гаплотипов этнических русских сводной гаплогруппы I по 12 областям Российской
Федерации, построено по данным работы [3]. Справа – молодая ветвь гаплогруппы I2 (3000 ± 380 лет до общего предка),
слева – ветвь гаплогруппы I1 (3650 ± 800 лет до общего предка (средняя часть ветви)) и древней гаплогруппы I2 (10 500 ±
± 1100 лет до общего предка)
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та же, что и у этнических русских (рис. 4), толь#
ко развернута в другую сторону, что не имеет ни
малейшего значения ни по сути, ни для анализа
данных. Возраст молодой ветви 2650 ± 320 лет
несколько меньше возраста этнических русских
(3000 ± 380 лет), но совпадает с ним в пределах
погрешности расчетов. Возраст древней ветви
10 800 ± 1200 лет, что практически совпадает с
возрастом ветви I2 этнических русских (10 500 ±
± 1100 лет), т.е. род I2 в Восточной Европе один
и тот же, с одними общими предками, независи#
мо от современных государственных границ. Ба#
зовый (предковый) гаплотип один и тот же, и в
25#маркерном формате он имеет вид 13 24 16 11
14 15 11 13 13 13 11 31 17 8 10 11 11 25 15 20 32 12

14 15 15. Он точно такой же, как в 17#маркерном
формате (выделены те маркеры из 17#маркерно#
го формата, которые пересекаются с 25#маркер#
ным форматом): 13 24 16 11 14 15 11 13 13 13 11
31 – 17 8 10 11 11 25 15 20 32 12 14 15 15.

В Скандинавии общие предки данной гапло#
группы совершенно другие, хотя возраст ветвей
тот же. Дерево гаплотипов гаплогруппы I2 Скан#
динавии приведено на рис. 6. Правая ветвь имеет
общего предка, который жил 3025 ± 470 лет назад,
что в пределах погрешности совпадает с временем
жизни общего предка этнических русских «моло#
дой» ветви (3000 ± 380 лет назад) и восточноевро#
пейцев в целом (2650 ± 320 лет назад). Но базовый
гаплотип этой скандинавской ветви совершенно
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Рис. 5. Дерево 25#маркерных гаплотипов Восточной Европы гаплогруппы I2. Дерево состоит из 96 гаплотипов, построе#
но с помощью базы данных YSearch. Индексы гаплотипов соответствуют России, Украине, Белоруссии, Польше, Литве,
Латвии (последняя – только в «молодой» ветви)
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другой: 13 22 14 10 13 14 11 14 11 12 11 28 – 15 8 9 8
11 23 16 20 28 12 14 15 15. Он отличается от восточ#
но#европейского (включая и этнических русских)
на 26 мутаций на 25 маркерах (!), что разводит их
общих предков на 29 000 лет. Это означает, что об#
наруживаемая в гаплотипах молодой ветви гап#
логруппы I2 картина мутаций только «верхушка
айсберга», то, что биологи называют «прохожде#
нием бутылочного горлышка популяции». От

древнего общего предка остались только (чудом)
выжившие потомки, которые тысячи лет назад
дали побеги новой «молодой» ветви в Скандина#
вии, другой ветви в Восточной Европе, и только
по ним, обрывкам древней популяции, можно
выявить, что сама ДНК#линия гаплогруппы I2 ве#
дет от предка той же гаплогруппы, который жил
более 20 000 лет назад, видимо, в Европе. Это –
времена неандертальцев. 
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Рис. 6. Дерево 25#маркерных скандинавских гаплотипов гаплогруппы I2, построено c помощью базы данных YSearch. Оно
состоит из 68 гаплотипов. Индексы гаплотипов соответствуют Швеции, Норвегии, Дании, Финляндии
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Другим обрывком той же древней ветви яв#
ляется ветвь I2 возрастом примерно 10 000 лет
(10 500 ± 1100 лет у этнических русских и 10 800
± 1200 в Восточной Европе в целом). В Сканди#
навии эта древняя ветвь (левая ветвь на рис. 6)
тоже совершенно другая, чем у восточно#евро#
пейских I2. Их базовые гаплотипы соответ#
ственно равны 13 23 14 10 14 15 11 14 11 12 11 28 –
16 8 9 8 11 24 16 20 28 12 14 14 15 и 13 23 15 10 15
15 11 13 11 13 12 29 – 16 8 9 11 11 24 14 20 27 12 14
15 16. 

В первой, скандинавской ветви, в среднем
0,509 ± 0,065 мутации на маркер, что соответ#
ствует 9575 ± 1140 лет до общего предка. Во вто#
рой, восточно#европейской ветви – 0,556 ± 0,045
мутации на маркер, что соответствует 10 800 ± 1200
лет до общего предка. Между их базовыми гап#
лотипами – 13 мутаций, что помещает их обще#
го предка примерно на 15 000 лет назад. Это все
тоже «обрывки» древней линии гаплогруппы I2,
а до того – I, древнейшей гаплогруппы в Европе.

Следует отметить, что по виду «молодая»
ветвь гаплогруппы I1 на рис. 4 действительно
оказывается самой «молодой» в сводной гапло#
группе I. Ее базовый гаплотип в формате Y#фай#
лера 14 14 14 12 29 22 10 11 13 16 10 11 20 14 15 22
10, и общий предок ветви жил 3650 ± 800 лет на#
зад. Практически этот же базовый гаплотип (в
25#маркерном формате, одинаковые аллели вы#
делены, а неодинаковые отличаются всего на
доли единицы) 13�22�14�10�13�14#11#14#11�12�
11�28–15#8#9#8#11#23#16�20#28#12#14#15#16 был
найден для западно#, центрально# и восточно#
европейской серий гаплотипов и отдельно Гер#
мании [16] с «возрастом» общего предка соответ#
ственно 3425 ± 350, 3425 ± 350, 3225 ± 360 и
3225 ± 330 лет. При этом для анализа и расчетов
использовались довольно большие серии гапло#
типов (857, 284, 74 и 276 25#маркерных гаплоти#
пов). Но есть небольшая серия гаплотипов, все
европейские (Франция, Англия, Швейцария,
Греция, Германия и Польша), которые разбега#
ются по мутациям настолько, что необходимо
21 400 лет для такого разбега. Это и есть мини#
мальный возраст общего предка гаплогруппы I1
в Европе. Общий же предок гаплогрупп I1 и I2,
т.е. общий предок гаплогруппы I, уходит вглубь
более чем на 30 000 лет назад, а возможно и бо#
лее чем на 40 000 лет назад. 

Перейдем к этническим русским «финно#
угорского» происхождения (гаплогруппа N1c).
Надо подчеркнуть, что это такие же этнические
русские, которые упоминались выше и отбира#
лись для тестирования по тем же критериям, что
и остальные. Это – славяне, как «западные», так
и «восточные». По аналогии их можно назвать
«северными славянами». Основная разница в

происхождении древних предков состоит в том,
что древние носители гаплогруппы N1c мигри#
ровали тысячелетия назад из Южно#Сибирско#
го региона (видимо, с Алтая), и их язык был ре#
конструирован как принадлежащий к алтайской
языковой семье, и далее к уральской группе
языков. Гипотеза об урало#алтайской семье язы#
ков существует с XVIII в., так что носители гап#
логруппы N1c скорее уральцы, чем финноугры. 

На рис. 7 приведено дерево гаплотипов эт#
нических русских гаплогруппы N1c. Его анализ
показал, что все гаплотипы происходят от одно#
го общего предка с базовым гаплотипом (в фор#
мате 17#маркерных гаплотипов, как отмечено
выше) 14 11 13 14 30 23 11 14 14 14 10 10 19 14 17
22 11. Данный гаплотип отличается на 18 мута#
ций от базового гаплотипа R1a1 и на 23 мутации
от базового гаплотипа I2. Это свидетельствует о
том, что общие предки перечисленных родов
жили на десятки тысячелетий «врозь» как тер#
риториально, так и по времени, и о том, что фи#
логенетически гаплогруппы N1c и R1a действи#
тельно ближе, чем N1c и I2. 

Все 76 гаплотипов на рис. 7 содержат 317 му#
таций от показанного базового гаплотипа [12],
что свидетельствует в среднем об относительно
небольшом числе (0,245 ± 0,028) мутаций на
маркер и соответствует 3525 ± 400 лет до общего
предка этнических русских гаплогруппы N1c.
Это – середина второго тысячелетия до н.э. В
это время арии (гаплогруппа R1a1) уже уходили
в Индостан и на Иранское плато. Впоследствии
их назвали «индоариями», «авестийскими ария#
ми», «индоиранцами». 

Попытаемся осмыслить то, что описано вы#
ше. На самом деле автор имеет в своем распоря#
жении сотни примеров ДНК#генеалогических
деревьев, которые он строил и изучал в послед#
ние годы с помощью подходов биохимии, моле#
кулярной биологии, химической и биологичес#
кой кинетики. Работа в Гарвардском универси#
тете и биомедицинской компании (профессор и
главный научный сотрудник) позволила прово#
дить это исследование наряду с главной профес#
сиональной задачей – созданием новых подхо#
дов к лечению раковых заболеваний и прочих
острых воспалительных патологий [17, 18]. На#
стоящая статья только набрасывает контуры ро#
ли, которую ДНК#генеалогия может играть в
понимании происхождения, динамики и мигра#
ции человеческих родов, племен, генеалогичес#
ких линий, а также языков человечества – в
пространстве и во времени. В отличие от антро#
пологии, истории, археологии, которые опери#
руют памятниками прошлого, ДНК#генеалогия
имеет дело с молекулами, извлекаемыми из на#
шего организма. В результате серии отработан#
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ных физико#химических операций, доступных
грамотному технику#лаборанту и почти пол#
ностью автоматизированных, исследователь по#
лучает сведения о мутациях, накопившихся в
определенных участках ДНК, и может сравни#
вать характер (рисунок) этих мутаций у конк#
ретных людей или их коллективов, популяций,
этнических групп, народов. Это позволяет полу#
чать сведения о передвижениях предков совре#
менных (и ископаемых) носителей анализируе#
мых молекул ДНК, опять же в пространстве и во
времени, вплоть до времен 50 000–80 000 лет на#
зад (на самом деле вплоть до любых времен жиз#

ни предков человека, до сотен тысяч и миллио#
нов лет назад, но наука о таких временах пока
имеет слишком малую базу данных) и на любой
территории.

Помимо этого любая человеческая популя#
ция в определенные моменты времени проходи#
ла то, что генетики называют «бутылочным гор#
лышком» популяции. Это означает, что популя#
ция, будь то род, племя или просто группа
родственников, сокращается в размере настоль#
ко, что или прекращает свое существование, ге#
неалогическая линия прерывается (не прошли
«бутылочное горлышко»), или уменьшается до
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Рис. 7. Дерево из 76 17#маркерных гаплотипов этнических русских гаплогруппы N1c по 12 областям Российской Федера#
ции, построено по данным работы [3]. Индексы при гаплотипах соответствуют сокращенным названиям 12 областей Рос#
сийской Федерации (см. подпись к рис. 1)



ДНК#ГЕНЕАЛОГИЯ

нескольких или до одного человека, потомство
которого в итоге выживает и увеличивается в
числе. В таких случаях этот человек и оказыва#
ется «общим предком» выжившей популяции.
Методы расчета времени жизни общего предка
данной выжившей популяции ведут именно к
тому человеку, картина мутаций в ДНК его по#
томков сводится именно к нему, потому что
«разбег» мутаций в ДНК потомков отсчитывает#
ся именно от этого, выжившего предка. Он ста#
новится, в рамках понятий ДНК#генеалогии,
общим предком данной популяции.

В понятиях ДНК#генеалогии «до одного че#
ловека» скорее означает «до одного гаплотипа».
Людей, оставшихся в данной популяции, могло
быть несколько, Это могли быть отец и сын или
братья, группа родственников, у которых гапло#
тип мог и не различаться или различаться не#
сколькими мутациями, но в итоге выжил только
один гаплотип, и именно от него пошел «разбег
мутаций» у потомков.

Методы ДНК#генеалогии позволяют узнать,
когда жил общий предок и, значит, когда име#
лось «бутылочное горлышко» популяции на аб#
солютной шкале времени. При этом при нали#
чии умеренной статистики, а именно при рас#
смотрении всего нескольких десятков или (луч#
ше) сотен, а иногда и тысяч образцов ДНК по#
томков, можно идентифицировать времена
жизни общих предков с точностью ~10% при
95%#ной достоверности полученных абсолют#
ных значений времени. Так, если общий предок
данной популяции жил 5000 лет назад, то при
наличии (путем тестирования) сотни гаплоти#
пов, т.е. определенных фрагментов Y#хромосо#
мы современников, потомков данного общего
предка, время жизни общего предка определит#
ся с точностью 5000 ± 530 лет до настоящего
времени (для сотни 25#маркерных гаплотипов).
Это означает, что время жизни общего предка
данной популяции попадает в указанный интер#
вал, между 4470 и 5530 лет назад, с надежностью
95%.

Такая точность вызвана тем, что в сотне
25#маркерных гаплотипов (т.е. когда в каждом
гаплотипе имеется по 25 нуклеотидных марке#
ров и каждый мутирует с определенной средней
скоростью на протяжении этих тысяч лет) в рас#
поряжении исследователя есть 2500 «экспери#
ментальных точек», в которых на протяжении
5000 ± 530 лет произойдет, как исследователь
знает, ~770 мутаций. Это значение жестко связа#
но со средней скоростью мутаций, установлен#
ной и калиброванной [1]. Если мутаций в по#
добной серии из 100 гаплотипов меньше 770, то
общий предок жил <5000 лет назад, и опять
можно вполне надежно установить, когда он

жил. Например, при рассмотрении 750 19#мар#
керных гаплотипов басков (Пиренеи), рода
(гаплогруппы) R1b1b2, оказалось, что все они
содержат 2796 мутаций от гаплотипа, равноуда#
ленного от всех (это и есть предковый гаплотип,
так как мутации происходят в подавляющем
большинстве совершенно неупорядоченно, со
степенью симметрии 0,5 в любую сторону,
«вверх» или «вниз» по значению аллелей). Это
означает, что общий предок всех 750 басков жил
3625 ± 370 лет назад. На самом деле носители той
же гаплогруппы прибыли на Пиренеи ~4800 лет
назад и пронесли в континентальную Европу
археологическую культуру колоколовидных
кубков. По#видимому, пиренейские баски
прошли «бутылочное горлышко» популяции,
поскольку общий предок их современной попу#
ляции на тысячу лет «моложе» времен прибытия
носителей гаплогруппы R1b1b2 на Пиренеи. 

Можно вообще не обращать внимание на
число мутаций и просто посчитать, сколько сре#
ди этих 750 гаплотипов есть «равноудаленных»,
причем идентичных друг другу. Это и есть базо#
вые, или предковые, гаплотипы, и их число за#
дается законами химической кинетики, т.е. фи#
зической химии. Примерно такими же закона#
ми задается скорость радиоактивного распада,
хотя после превращения стабильный изотоп не
может стать обратно радиоактивным нуклидом;
эти процессы необратимы. Мутация же может
вернуться обратно, потому что мутации, как мы
отмечали, полностью не упорядочены. Иначе
говоря, мутированному гаплотипу все равно в
какую сторону мутировать в следующий раз, му#
тации обратимы. Это усложняет расчеты по
сравнению с расчетами простых процессов ра#
диоактивного распада, но проблема с успехом
решается.

Среди отмеченных 750 гаплотипов басков
16 оказались базовыми, т.е. за прошедшие
3625 ± 370 лет в полном соответствии с теорией
вероятности 16 гаплотипов из 750 так и не успе#
ли мутировать, они находятся «на хвосте» кри#
вой вероятностного распределения мутаций.
Если считать по законам радиоактивного рас#
пада (как говорят физико#химики, по законам
кинетики первого порядка), то из 750 гаплоти#
пов 16 останутся неизменными за ln(750/16)/
0,0285 = 135 поколений, прошедших со времени
жизни общего предка, т.е. за 3375 лет (продол#
жительность жизни условного «поколения» в
25 лет заложена в константу скорости мутации
0,0285 мутации на гаплотип на поколение, как
пояснялось выше). Но при этом расчете не учи#
тывается обратимость мутаций. Учет этой обра#
тимости опять в строгом соответствии с теорией
вероятности сдвигает число поколений со 135 до
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156, т.е. до 3900 лет до общего предка. Для введе#
ния подобных поправок есть детальные таблицы
расчетов [1, 13, 14]. Как видно, 3900 лет попада#
ет в интервал 95%#ной надежности расчетов
3625 ± 370 лет до общего предка.

Очевидно, что считать мутации или считать
базовые гаплотипы (если от времени жизни об#
щего предка прошло не так много лет и базовых
гаплотипов сохранилось достаточно много для
проведения расчетов) не имеет большого значе#
ния или большой разницы. Значения получают#
ся примерно одинаковые, если расчет ведется
правильно и используются надежные константы
скоростей мутации, подтвержденные экспери#
ментально, т.е. с учетом известных генеалогий
или известных исторических событий. В недав#
ней работе [1] приведены значения констант
скоростей мутаций для 22 типичных гаплоти#
пов, применяемых в ДНК#генеалогии, от 5#мар#
керного до 67#маркерного. В последнее время
эта таблица расширена уже до 32 типичных гап#
лотипов.

Чтобы показать, насколько массивными бы#
вают расчеты и насколько точными получаются
данные, приведем еще один пример – выборку
из 857 25#маркерных гаплотипов Англии (род I1),
т.е. 21 425 «экспериментальных точек» [1, 7]. Эти
гаплотипы содержали 4868 мутаций от базового
(предкового) гаплотипа. Название «базовый»
принято потому, что во многих случаях нет пол#
ной уверенности, особенно с очень древними
гаплотипами, что «равноудаленный» – это не#
пременно предковый гаплотип. Это может быть
хорошее приближение, но не более того. На#
звать его «предковым» было бы натяжкой, поэ#
тому назвали «базовым».

Такое число мутаций позволяет определять
среднее число мутаций на маркер (а именно это
среднее число фактически используется для
расчета времени жизни общего предка) с точ#
ностью 2–3% с 95%#ной надежностью. Это по#
тому, что для несимметричных мутаций точ#
ность расчетов (среднеквадратичное отклоне#
ние) среднего значения мутаций на маркер зада#
ется обратной величиной квадратного корня из
числа мутаций, а для симметричных отличается
лишь немногим [1]. Для 4868 мутаций это от#
клонение с 95%#ной надежностью составляет
2,87%, но поскольку точность средних скоро#
стей мутаций в гаплотипах обычно не ниже 5%,
то для 95%#ной надежности расчетов времени
жизни общего предка предельной точностью
может быть только 5%, т.е. 10%#ный интервал.

Поэтому для английских гаплотипов опреде#
лено, что общий предок всех 857 человек в дан#
ной выборке жил 3425 ± 350 лет назад (см. выше,
обсуждение гаплотипов гаплогруппы I). Это –

относительно недавнее время, относительно
молодые европейские популяции, хотя для не#
которых европейских родов общие предки по
данным ДНК#генеалогии жили 16 000–23 000 лет
назад. Для ряда азиатских родов общий предок
рода жил 16 000–21 000, для африканских родов –
28 000–37 000 лет назад. Здесь имеются в виду
предки, потомки которых выжили до настояще#
го времени. 

Эти примеры приведены для того, чтобы чи#
татель осознал, что ДНК#генеалогия – это не
просто нарождающаяся наука с зыбким фунда#
ментом (что характерно для новых областей наук).
За последние несколько лет ДНК#генеалогия
практически закончила формировать расчетный
базис, платформу, и временные расчеты прово#
дятся теперь с достаточной надежностью. С ис#
пользованием геномов многих популяций лю#
дей, а также геномов шимпанзе было экспери#
ментально показано, что мутации представляют
собой действительно «молекулярные часы»;
скорость мутаций в ДНК неизменна на протя#
жении по меньшей мере последних 2 млн. лет
[19].

Было экспериментально показано на тыся#
чах пар отец–сын, что мутации в гаплотипах
действительно равновероятны по «направле#
нию» и тандемные повторяющиеся блоки нук#
леотидов, называемые в ДНК#генеалогии мар#
керами, могут укорачиваться или удлиняться на
блок (т.е. менять число аллелей) с одинаковой
вероятностью. На этих системах было показано
что «двойные» или «многошаговые» мутации в
гаплотипах (маркерах) происходят редко, на
уровне единиц процентов, и практически не
влияют на расчетные значения времен до общих
предков популяций или серий гаплотипов [20].

Сложнее с географической привязкой, с вы#
явлением того, где именно жил общий предок,
так как время его жизни (т.е. сколько поколений
или лет назад он жил) на географию не указыва#
ет. Для выяснения того, где, на каких террито#
риях жили общие предки популяции, приходит#
ся привлекать независимые данные археологии,
антропологии, лингвистики, понимая частую
условность этих сведений. «Условность» потому,
что неизвестно, дожили ли гаплотипы тех иско#
паемых людей до наших времен. 

Именно поэтому союз антропологии, архео#
логии, лингвистики с ДНК#генеалогией так ва#
жен. Как уже отмечалось выше, ДНК#генеало#
гия предоставляет в их распоряжение жесткую
привязку в виде «метки» рода, определенную и
однозначно определяемую мутацию, снип, в
Y#хромосоме ДНК, которая (мутация) всегда
сопровождает каждого члена рода. Эта мутация
не ассимилируется в популяциях, как ассимили#

БИОХИМИЯ  том  76  вып.  5  2011

650

`



ДНК#ГЕНЕАЛОГИЯ

руются языки, культуры, религии, физические
черты, антропологические показатели.

Эта мутация, снип, одна и та же в смешан#
ных популяциях, позволяет отличить члена рода
через тысячи и десятки тысяч лет. Она позволя#
ет проследить миграции родов и отдельных
представителей рода, понять, останки предста#
вителей каких родов находятся в археологичес#
ких раскопах и как археологические культуры
связаны одна с другой (не только через матери#
альные, культурообразующие носители, но и че#
рез людей, через конкретные роды), понять ге#
незис, динамику археологических культур, до#
бавить важнейшую компоненту к динамике че#
ловеческих популяций и их материальных носи#
телей.

Похоже, что в ряде случаев потомки обитате#
лей древних стоянок (50 000–45 000 лет назад)
действительно дожили до настоящего времени.
Но это может быть верифицировано только пу#
тем анализа ДНК ископаемых останков. Техни#
чески это можно сделать путем определения
нуклеотидной последовательности фрагментов
костной ДНК, глубоко упрятанной в костях и
частично пережившей тысячелетия. Эти иссле#
дования пока немногочисленны, фактически
единичны, очень трудны и очень дорогостоящи.

Следует еще раз подчеркнуть, что ДНК#ге#
неалогия наших современников «докапывается»
только до «бутылочных горлышек» популяций,
родов, племен, генеалогических линий, связы#
вающих современников с их предками. «Буты#
лочное горлышко» – это далеко не обязательно
результат мора, эпидемий, войн, природных ка#
таклизмов в прошлом, хотя все эти факторы
оказали влияние на состав современных попу#
ляций. Трудно представить себе, насколько чума
середины XIV в., которая выкосила четверть ев#
ропейцев, терминировала генеалогические ли#
нии, гаплотипы и, возможно, целые гаплогруп#
пы, роды. Много генеалогических линий начи#
наются именно в середине XIV в. Это – выжив#
шие люди, которые повели линию популяции
сначала, ставшие «общими предками» много#
численных групп наших современников.

Геноцид – худший враг ДНК#генеалогии, не
говоря о самих носителях гаплотипов. Сколько
генеалогических линий прервали резня в Арме#
нии во втором десятилетии XX в., геноцид евре#
ев, цыган, других национальных, религиозных
групп и популяций – об этом можно только до#
гадываться. Сколько генеалогических линий
прервалось в мировых войнах XX в., прерывает#
ся сейчас ... Любая война вносит необратимый
вклад в уничтожение генетического «материа#
ла». Галльские войны Юлия Цезаря, по данным
Плутарха, привели к гибели более миллиона

жителей Центральной Европы, и еще миллион
был угнан в рабство. Можно только гадать, как
это изменило ландшафт гаплотипов и гапло#
групп в Европе.

Но «бутылочные горлышки» обусловлива#
ются еще и переездом, переходом, миграцией
носителя гаплогруппы и гаплотипа на новое
место. Если миграция массовая или даже не#
скольких человек, то эти люди «переносят» му#
тации своего общего предка на новое место, и с
точки зрения ДНК#генеалогии общий предок
мигрантов каким был тысячелетия назад, таким
и остался. Так, например, общий предок англи#
чан в Англии и в США один и тот же, как и об#
щий предок (но уже другой) русских, восточных
славян в США, например. Это совсем не означа#
ет, что восточные славяне жили так же и в Север#
ной Америке 4500 лет назад, как на территории
современной России. Тем не менее подобные
заключения – типичная ошибка начинающих в
области ДНК#генеалогии. Так, Исландия была
заселена только в IX в. н.э., а общий предок ис#
ландцев практически по всем родам – тысячеле#
тия назад, как и в континентальной Европе.

Общий предок гаплогруппы R1b1 по расчетам
ДНК#генеалогии (по мутациям в гаплотипах)
жил в Центральной (Средней) Азии 16 000 лет
назад, на территории современной России, сре#
ди этнических русских, – 6775 лет назад, на
Ближнем Востоке (в частности, среди евреев, а
также в Ливане) – 5500–5200 лет назад, на Пире#
неях – 4800 лет назад, в Ирландии – 3800–3400 лет
назад. Вот такой шлейф дает обоснованное
представление о временах и направлении миг#
раций рода R1b1, более того оно позволяет свя#
зать этот род с определенными археологически#
ми культурами (иногда с серией культур, гори#
зонтом, культурно#исторической общностью).

Отсюда и новый термин – «молекулярная
история», т.е. создание исторических рекон#
струкций исходя из молекулярных характерис#
тик ДНК потомков, а порой и (ископаемых)
предков. Поскольку далекие предки, передвига#
ясь, несли в новые края языки, то, прослеживая
миграции предков, происходившие сотни, ты#
сячи и десятки тысяч лет назад, можно получать
сведения о миграции языков во времена столь
глубокой древности. Сопоставление этих рекон#
струкций с данными лингвистики, полученны#
ми принципиально другими методами, может
позволить получать более обоснованные сведе#
ния в области языкознания, проверять сущест#
вующие концепции и приходить к новым, со#
вершенно неожиданным концепциям и идеям. 

Так биохимия повернулась своей неожидан#
ной и непредсказуемой ранее гранью к наукам
гуманитарным, историческим, лингвистичес#
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ким (хотелось бы, чтобы и в отношении уста#
новления и укрепления мира на планете). Все
мы, независимо от расовых и религиозных от#
ношений, потомки одних и тех же общих пред#
ков. Анализ гаплотипов разных популяций по#
казывает, что все люди в конечном итоге –
родственники. Более того, сейчас уже можно
довольно надежно рассчитывать степень этого
родства, и биохимия в этом играет важную роль. 

В заключение следует подчеркнуть, что ав#
тор совсем не приписывает себе роль первопро#
ходца в новой области науки. Скромная задача
автора состояла в привнесении количественных
подходов в анализ картины мутаций в гаплоти#
пах, в количественном, по возможности, анали#
зе деревьев гаплотипов, расчете хронологичес#
ких показателей исторических событий по мута#
циям в гаплотипах их участников. Естественно,
в задачи данной статьи не входит исчерпываю#
щий обзор истории создания и развития ДНК#
генеалогии, хотя справедливости ради следует
отметить, что ДНК#генеалогия вырастает из
дисциплины «популяционная генетика», кото#
рая была заложена трудами многих специалис#
тов. В приложении популяционной генетики к
ДНК человека в 1990#х гг. большую роль сыгра#

ли (хотя в данном списке, безусловно, отража#
ются личные предпочтения автора) Л. Кавалли#
Сфорца, M. Фельдман, Д. Голдстин, M. Хаммер,
М. Джоблинг, M. Кейзер, П. Де Ниф, А. Небел,
M. Ней, А. Оппенхейм, O. Семино, M. Стоун#
кинг, M. Tомас, П. Андерхилл, Б. Уолш, Р. Уэллс,
Л. Животовский, Т. Карафет и многие другие,
которых здесь отметить просто невозможно
(см., например, работы [21–36]). 

Этими и десятками других исследователей
были проведены тщательные отнесения снипов
к принципиальным родам человечества и их
подчиненным родам, а также к отдельным гене#
алогическим линиям рода, имеющим свои мута#
ционные метки в ДНК, называемым субклада#
ми. Снипы тщательно идентифицируют и выби#
рают для классификации, чтобы роды (в терми#
нах ДНК#генеалогии) были максимально четко
дифференцированы. Можно упомянуть, что
всего на Земле насчитывают 20 родов, именуе#
мых по буквам латинского алфавита (от А до Т),
хотя снипов, применяемых в ДНК#генеалогии,
известно уже несколько сотен, и их количество
приближается к тысяче. Всего же снипов мил#
лионы. Но так как объем данной статьи ограни#
чен, на этом придется остановиться. 
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This paper presents the basis of DNA genealogy, a new field of science that is currently emerging as an unusual blend
of biochemistry, history, linguistics, and chemical kinetics. The methodology of the new approach comprises chemi#
cal (biological) kinetics applied to a pattern of mutations in non#recombinant fragments of DNA (Y#chromosome
and mtDNA; the latter is not considered in this overview). This analysis aims at the translation of the DNA mutation
patterns into time spans to the most recent common ancestors of the given population, tribe, to dating of ancient
migration routes. To illustrate this approach, time spans to the common ancestors are calculated for the ethnic
Russians, that is Eastern Slavs (the R1a1 tribe), Western Slavs (I1 and I2 tribes), and Northern, or Uralic Slavs (the
N1c tribe), which were found to live around 4600 years before present (R1a1), 3650 ybp (I1), 3000 and 10500 ybp (I2,
two principal DNA#lineages), and 3525 ybp (N1c) (the confidence intervals are given in the main text). The data are
compared with the respective dates for the nearest common ancestor of the R1a1 “Indo#European” population in
India, who lived 4050 years before present, and descendants of whom present the majority of the upper castes in India
today (up to 72%). Furthermore, it was shown that haplotypes of the ethnic Russians of the R1a1 haplogroup (up to
62% of the population in the Russian Federation) and those of the R1a1 Indians (more than 100 million today) are
practically identical to each other, up to 67 marker haplotypes. This essentially solves a 200#year old mystery of who
were the Aryans who arrived in India around 3500 years before present. Haplotypes and time spans to the ancient
common ancestors were also compared for the ethnic Russians of haplogroups I1 and I2, on one hand, and the respec#
tive I1 and I2 populations in Eastern and Western Europe and Scandinavia, on the other. It is suggested that the
approach described in this overview lays the foundation for “molecular history”, in which the principal tool is the
high#tech analysis of the DNA molecules of both our contemporaries and excavated ancient DNA samples, along
with their biological kinetics.

Key words: DNA genealogy, haplotypes, haplogroups, mutations, Y chromosome
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