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АВТОРСКОЕ РЕЗЮМЕ 
Был собран и систематизирован материал по ископаемым образцам из Y-гаплогрупп G и I, опубликованный в 
научных работах с 2012 по май 2022 года. Данные по более чем 1000 образцам размещены на интерактивных 
каретах на платформе Google Maps (https://www.google.com/maps/d/edit?mid=13zk0SwvZkHX0PDNdo
Mjb6LuY0JruOVWU&usp=sharing и https://www.google.com/maps/d/edit?mid=1OF0IJexAbSiTwS2m6e6--
SDnwSn689LX&usp=sharing). Согласно полученным результатам, ископаемые образцы ДНК из гаплогруппы I 
могут рассматриваться как важный источник по истории Европы от палеолита до периода бронзы, когда ее 
представители доминировали среди коренного населения. Его взаимодействие с переселившимися из Малой 
Азии носителями гаплогруппы G предопределило ход неолитической революции в Европе. В частности, 
кризис сообществ раннего неолита в начале IV тысячелетия до н.э., известный как гибель Старой Европы, 
сопровождался усилением и численным ростом ветвей из гаплогруппы I.

КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА: ископаемая ДНК, Y-гаплогруппа G, Y-гаплогруппа I, интерактивная карта, история Европы, 
Старая Европа.
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ABSTRACT 
Data on ancient DNA samples from Y-chromosomal haplogroups G and I have been collected and arranged. They 
are taken from scientific sources published from 2012 to May 2022. More than 1000 samples have been placed onto 
interactive maps on the Google Maps platform (https://www.google.com/maps/d/edit?mid=13zk0SwvZkHX0PD
NdoMjb6LuY0JruOVWU&usp=sharing and https://www.google.com/maps/d/edit?mid=1OF0IJexAbSiTwS2m6e6--
SDnwSn689LX&usp=sharing). The current results on ancient DNA samples from I haplogroup can be considered as an 
important source on the European history since Paleolithic time until Bronze Age when its bearers dominated among 
the population of Europe. Its interaction with bearers of the haplogroup G, who migrated from Asia Minor, had a major 
impact in the process of Neolithic Revolution in Europe. In particular, a crisis of the Early Neolithic societies in the 
beginning of the 4th millennium BC (commonly known as the End of the Old Europe) has been accompanied by the 
‘resurgence’ and numerical growth of people from the haplogroup I.

KEYWORDS: ancient DNA, Y-chromosomal haplogroup G, Y-chromosomal haplogroup I, interactive map, history of 
Europe, Old Europe.

ВВЕДЕНИЕ
Настоящая статья является продолжением серии 

обзоров по ископаемой Y-ДНК, начатой в 2017 году 
и продолженной спустя 4 года (Рожанский 2017; 2021). 
Предыдущий обзор был посвящен гаплогруппе R1b, 
по которой имеется самый большой массив данных – 
более 1000 образцов, охарактеризованных с помощью 
современных методов палеогенетики. При анализе 
данных удалось получить сведения по истории Европы 
и Центральной Азии, которые были ранее недоступны 

для исследователей, либо являлись предметом дис-
куссий и спекуляций. В частности, появились прямые 
подтверждения, что смена археологических культур 
Европы эпохи ранней бронзы (4500-4200 лет назад) со-
провождалась резкими изменениями в демографии 
и быстрым ростом популяций, в которых доминировали 
носители гаплогруппы R1b.

Анализ демографической истории Европы был 
бы неполон без данных о линиях, которые уступили 
свое ведущее положение ветвям из гаплогруппы R1b. 
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По данным палеогенетики, население Старой Европы (в 
определении М. Гимбутас) составляли в основном носи-
тели гаплогрупп G-M201 и I-M170. Данные по находкам 
образцов из этих гаплогрупп в археологических памят-
никах должны представлять большую ценность для ре-
конструкции древней истории Европы. С их помощью 
появляется возможность проверить гипотезы о древ-
них европейских миграция независимыми методами. 
В частности, это касается процесса неолитизации Евро-
пы, о движущих силах которого нет связного представ-
ления. В предыдущем обзоре анализировались данные 
только по гаплогруппе R1b. Следуя тому же принципу, 
анализ данных по гаплогруппам G и I можно провести 
раздельно, но в данном случае более наглядная карти-
на получается, если сделать это параллельно, двигаясь 
от эпохи к эпохе. О достоинствах и возможных недостат-
ках такого подхода пусть судят читатели.

ПОСТАНОВКА ЗАДАЧИ И РЕЗУЛЬТАТЫ
Также как в предыдущем обзоре, собранные автором 

сведения из оригинальных работ размещены на инте-
рактивных картах, где каждый образец помещен в место 
его находки, а информация по нему открывается в виде 
всплывающего окна при нажатии на символ. Постоянно 
обновляющиеся гаплокарты на платформе GoogleMaps 
можно найти по следующим ссылкам:

G-M201	 https://www.google.com/maps/d/edit?mi
d=13zk0SwvZkHX0PDNdoMjb6LuY0JruOVWU&usp=sharing

I-M170	 h t t p s : / / w w w . g o o g l e . c o m /
m a p s / d / e d i t ? m i d = 1 O F 0 I J e x A b S i T w S 2 m 6 e 6 - -
SDnwSn689LX&usp=sharing

Каждый образец подписан его обозначением в ори-
гинальной публикации, а также снабжен (если доступ-
но) кодом в музейных каталогах, статьях археологов 
и т.п. Нотация Y-гаплогрупп, во избежание двусмыс-
ленности, приведена в соответствие с нотацией YFull 
v10.03.00 (https://www.yfull.com/tree/). Это дает возмож-
ности при необходимости быстро найти положение 
образца на YTree, пользуясь опцией поиска на портале 
YFull. Нотация митохондриальных гаплогрупп оставле-
на такой же, как в оригинальных работах. Если доступ-
но, во всплывающем окне также дается т.н. покрытие 
(coverage) – среднее число прочтений полного генома 
образца. Его величина дает представление о степени 
сохранности ДНК и надежности определения снипов. 
При тестировании современных образцов ДНК стан-
дартом считается покрытие от 10 до 30, что позволяет, 
как правило, получить исчерпывающую информацию 
о позиции на древе гаплогрупп Y-ДНК. Если оно мень-
ше, то появляется неопределенность, нарастающая 
по мере убывания величины. По этой причине данные, 
полученные на покрытии менее 1, как правило, неод-
нозначны, а выводы, полученные из анализа, могут 
различаться у разных исследователей. Для большин-
ства образцов с низким покрытием удается углубиться 
только на уровень самых поверхностных субкладов, 
что следует учитывать при работе с картой. В обозначе-
ниях датировок аббревиатура «cal» означает, что дата 

Рис. 1. Упрощенное древо гаплогруппы G, с указанием основных субкладов, датировок ветвления и времен жизни предков 
современных представителей ветвей (длина цветных прямоугольников)
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была получена при радиоуглеродном анализе материа-
ла из того же образца и откалибрована по общеприня-
той методике. Доверительный интервал дается для 95 
% вероятности. Если пометка «cal» отсутствует, то да-
тировка было получена по косвенным данным: архео-
логическому контексту, близкому родству с образцами, 
датировки которых известны, и т.д. При заполнении 
графы «археологический контекст» приоритет отда-
вался данным из оригинальных работ. Если они отсут-
ствовали или были неоднозначными, привлекались 
материалы из работ археологов по соответствующей те-
матике. Названия мест находок и их координаты взяты 
из оригинальных статей. Если данных по координатам 
не было или они были заведомо неточными, их поиск 
автор проводил самостоятельно, используя все до-
ступные материалы. Каждый образец снабжен ссылкой 
на публикацию, где он описан. Их список можно найти 
в конце статьи. В оригинальных работах можно, при не-
обходимости, найти другие характеристики образцов, 
что были опущены в таблицах во избежание излишней 
перегруженности.

При пользовании картой следует иметь в виду, 
что образцы, взятые из одного и того же места, на-
кладываются один на другой, а потому виден только 
последний из списка. Чтобы получить информацию 
по каждому, следует воспользоваться легендой к карте, 
где они выписаны по отдельности. Автор сознательно 
не стал их искусственно разносить, чтобы не искажать 
фактическое географическое положение того или ино-
го археологического сайта. Для удобства работы с кар-

той, образцы разных эпох обозначены разными симво-
лами: каменный век и энеолит – кружками, бронзовый 
век – ромбами, железный век – квадратами. Цвет сим-
вола соответствует принадлежности к субкладу той 
или иной гаплогруппы, согласно приведенным ниже 
схемам ветвления (рис. 1 и 2). Если ни один из обозна-
ченных на схеме субкладов не удается определить, сим-
вол не закрашен.

Также как в предыдущем обзоре по гаплогруппе R1b, 
в список источников вошли работы, в которых анализ 
ДНК проводили по технологии NGS (Next Generation 
Sequencing), а сырые данные по секвенсированию об-
разцов были размещены в открытом генетическом бан-
ке данных (https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/home). 
Эти публикации датируются 2012 годом и позднее. 
Данные из более ранних работ на карту не нанесены 
как недостаточно информативные. Для дальнейшего 
уточнения привлекались материалы с порталов YFull 
(https://www.yfull.com/tree/) и Indo-European (https://
indo-european.eu/ancient-dna/), на которых размещены 
результаты независимого анализа генетических данных 
для части опубликованных образцов.

По состоянию на конец мая 2022 года на интерактив-
ной карте гаплогруппы G размещено 346 образцов, га-
плогруппы I - 739 образцов. Они распределены по 6 сло-
ям по хронологическому принципу. По тому же прин-
ципу построен обзор данных, который ориентирован 
на ключевые моменты по каждой из рассматриваемых 
эпох.

Рис. 2. Упрощенное древо гаплогруппы I, с указанием основных субкладов, датировок ветвления и времен жизни предков 
современных представителей ветвей (длина цветных прямоугольников)
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СЛОЙ № 1. ПАЛЕОЛИТ И МЕЗОЛИТ
В слой включено 44 образца с датировками от 31000 

до 8000 лет назад, все из гааплогруппы I. Образцы из га-
плогруппы G времен палеолита и мезолита пока отсут-
ствуют в базах данных, что вызвано, прежде всего, не-
достаточной изученностью Передней Азии. Найдено 
всего несколько образцов ископаемой ДНК из Грузии, 
Турции, Ирана и Израиля, что датируются ранее, чем 
10000 лет назад. Они из гаплогрупп C, E и J. В более из-
ученной Европе столь ранние образцы из гаплогруппы 
G также пока не обнаружены. Очевидно, находки из га-
плогруппы G времен палеолита – дело будущего.

Что касается гаплогруппы I, то имеющиеся на се-
годняшний день данные говорят об ее глубоких евро-
пейских корнях. Ее носителей обнаружили в образцах 
из Австрии и Чехии со стоянок граветтской культуры 
верхнего палеолита. Они датируются 31000-29000 года-
ми назад, что ранее, чем время разделения гаплогрупп 
I1-M253 и I2-M438 (30000-25000 лет назад, по расчетам 
YFull). В согласии с датировкой, ни у одного из этих об-
разцов не обнаружены снипы, характеризующие гапло-
группы I1 и I2. Они из «нерасчлененной» гаплогруппы I, 
в которой до сих пор не обнаружено ни одного совре-
менного носителя. Та же родительская ветвь гаплогруп-
пы I определена у более поздних образцов из палео-
литической культуры Мадлен (16000-14000 лет назад) 
с территории Германии и Бельгии, но степень сохран-
ности ДНК не позволяет это надежно подтвердить.

Образцы приемлемого качества эпохи мезолита рас-
пределены по разным субкладам, что существуют по сей 
день. Из-за недостаточной статистики сложно делать 
выводы о деталях в их географическом распростра-
нении. Например, в захоронениях у Железных Ворот 
на Дунае определили 6 субкладов из тех, что отмечены 
на рис. 2, но неизвестно, были те люди из одного пле-
мени или из разных. Можно также отметить, что пока 
в этом слое несколько чаше встречаются образцы 
из субкладов I2a-S21825 и I2a-S2555, что ныне являются 
одними из самых редких в гаплогруппе I. К последнему, 
в частности, принадлежит человек из Чеддера, живший 

10565-9916 лет назад. От него получен самый ранний 
образец Y-ДНК с Британских островов (Brace et al. 2019).

СЛОЙ № 2. НЕОЛИТ
В слой входит 132 образца из гаплогруппы G и 111 об-

разцов из гаплогруппы I с датировками от 9300 до 6000 
лет назад. Определение слоя как «неолитического» не-
сколько условно, потому что в разных регионах в этот 
интервал времен попадают также археологические 
культуры, которые принято относить к мезолиту (в част-
ности, на севере Европы) и энеолиту (Передняя Азия). 
В данном случае, представляется более важным следо-
вать датировкам, а не определениям археологов, кото-
рые могут меняться.

В данном слое число образцов из гаплогруппы G пре-
вышает их число из гаплогруппы I. Произошло это бла-
годаря исследованиям палеогенетиков, посвященных 
культурам раннего неолита Европы: Старчево-Криж, 
Винча и линейно-ленточной керамики (Lipson et al. 2017; 
Mathieson et al. 2018). Выяснилось, что гаплогруппа G 
была основной среди людей, принадлежавших к этим 
культурам, с которыми связывают появление в Европе 
технологий неолита и производящего уклада хозяй-
ства. Для образцов приемлемого качества установлены 
субклады G2a-PF3147, G2a-PF3359 и G2a-P303, общий 
предок которых жил около 17 тысяч лет назад, задолго 
до прихода людей из гаплогруппы G в Европу. Исследо-
вания по образцам на юго-востоке Турции позволили 
выяснить, где жили носители тех трех субкладов до пе-
реселения в Европу. Это хорошо известное археологам 
городище Чатал-Хююк и окружавшие его более мелкие 
поселения (Kılınç et al. 2016; Yaka et al. 2021). Эти находки 
следует считать прямым доказательство считавшегося 
долгое время спорным тезиса о Чатал-Хююке как пра-
родине европейского неолита. За многие века жизни 
на ограниченном пространстве люди их этих трех вет-
вей полностью перемешались, а их потомки пересекли 
Босфор уже будучи перемешанными. То же самое на-
блюдается в неолитических захоронениях из Централь-

Рис. 3. Снимки экрана для слоев с образцами палеолита и мезолита от 18.06.2022
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ной Европы – образцы из разных субкладов встречают-
ся порой в пределах одной семейной группы.

На основании расчетов по полному геному людей 
из культур раннего неолита Европы и Малой Азии их 
объединили в один кластер, получивший название 
«анатолийские фермеры» (AF). Из расчета также сде-
лали вывод об отсутствии сколько-нибудь значимого 
смешивания пришедших из Малой Азии земледельцев 
с коренным населением Балкан. Однако, это не так, 
если сопоставлять статистику по Y-ДНК. На 62 образ-
ца из культур раннего неолита Юго-Восточной Европы 
из гаплогруппы G приходится 30 образцов гаплогруппы 
I из тех же самых захоронений. У них определены те же 
субклады, что у жителей Балкан предшествующей эпо-
хи мезолита. Следовательно, смешение было, и доста-
точно заметное, особенно по мужской линии. Почему 
его не зафиксировали расчеты по полным геномам, во-
прос следует адресовать составителям алгоритмов.

За пределами Малой Азии и Восточной Европы об-
разцы из той же триады субкладов гаплогруппы G най-
дены в Западном Средиземноморье, Германии и Фран-
ции, также в захоронениях местных неолитических 
культур. Здесь их доля сопоставима с долей гаплогруп-
пы I, а это означает, что неолитическая революция в Ев-
ропе происходила не только за счет миграции из Малой 
Азии, но и путем освоения новых навыков местным на-
селением. По мере удаления от Балкан второй путь ста-
новился все более весомым.

Помимо «неолитической триады» G2a-PF3147, G2a-
PF3359, G2a-P303, в слое присутствуют образцы из Ира-
на, что принадлежат к линиям, не обнаруженным в Ев-
ропе той эпохи. Это ныне очень редкая ветвь G2b-M3115 
и субклад G2a-Z6552, что в настоящее время характерен 
для народов Кавказа. По имеющимся на сегодняшний 
день единичным образцам невозможно оценить, где 
и в каком количестве жили носители этих ветвей в ту 
эпоху.

Гаплогруппа G отсутствует среди образцов из Ир-
ландии, Швеции и Латвии, на территории которых тог-
да жили племена охотников-собирателей. Для них ха-

рактерна гаплогруппа I, что представлена разными, 
далеко разошедшимися субкладами. Можно отметить, 
что среди них пока отсутствует гаплогруппа I1-M253, 
что в настоящее время является одной из самых боль-
ших по численности в Северной Европе. Днепро-до-
нецкую культуру охотников, рыболовов и собирателей, 
что представлена в слое образцами с Украины, принято 
относить к неолиту. Среди людей, похороненных у дне-
провских порогов, отмечен только один субклад гапло-
группы I, а именно I2a-M223>L701, рост которого начал-
ся примерно за 2-2,5 тысячелетия до времени жизни тех 
людей (Mathieson et al. 2018). По имеющимся данным это 
была основная линия племен, живших на Среднем Дне-
пре, но образцы из субклада L701 встречаются также 
в других местах, от Дуная до Хвалынска в Саратовской 
области (Anthony et al. 2022). Что стало движущей силой 
преимущественного роста и столь широкой географии 
сравнительно молодой в то время линии, еще предсто-
ит выяснить.

СЛОЙ № 3. ЭНЕОЛИТ
Слой насчитывает 98 образцов из гаплогруппы G 

и 280 – из гаплогруппы I, с датировками от 6000 до 4500 
лет назад. Как и с предыдущим слоем, определение 
«энеолит» здесь несколько условно, потому что в лите-
ратуре принято относить культуры Северной Европы 
той эпохи к среднему и позднему неолиту. В данной си-
туации приоритет отдавался не терминологии, а хроно-
логии, что дает более объективную картину.

Распределение образцов из гаплогруппы G в Европе 
совпадает с тем, что было в предыдущую эпоху, но их 
доля относительно линий аборигенов из гаплогруппы I 
неуклонно снижается. Например, на территории Испа-
нии и Португалии соотношение образцов эпохи энеоли-
та из гаплогрупп G и I составляет 17 к 65. В Центральной 
Европе, в ареале более ранней культуры линейно-лен-
точной керамики, гаплогруппа I также преобладает, 
но еще остаются анклавы, где линии гаплогруппы G 
из «неолитической триады» по-прежнему имеют пере-
вес. Это захоронения трипольской культуры из пеще-

Рис. 4. Снимки экрана для слоев с образцами неолита от 18.06.2022
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ры Вертеба на Украине (Gelabert et al. 2022) и культуры 
Хорген в Швейцарии (Furtwängler et al. 2020). Субклад 
G2a-PF3147 определили у самого изученного, наверное, 
представителя той эпохи – «ледяного человека» Этци 
с итальянско-австрийской границы в Альпах (Keller et 
al. 2012). Результат теста был опубликован в 2012 году 
и стал сенсацией, потому что историки и археологи 
меньше всего ожидали, что древний европеец окажется 
из линии, что в современной Европе встречается край-
не редко. Последующие находки подтвердили, что это 
не было случайностью.

Есть основания считать, что замена линий анатолий-
ского происхождения на европейские далеко не всегда 
проходила мирно. Археологи отмечают многочислен-
ные следы разрушений и пожаров в селениях на Балка-
нах между 6000 и 5700 годами назад, а также заметный 
регресс в технологии (Anthony 2007: 225-230). В работах 
М. Гимбутас этот период получил образное название 
«Гибель Старой Европы». В расчетах по полному ге-
ному тот же период характеризуется как «возрожде-
ние наследия охотников-собирателей» (‘resurgence’ of 
hunter-gatherer ancestry) (Haak et al. 2015; Mathieson et 
al. 2018). Очевидно, все эти методы описывают одну и ту 
же цепь событий, детали которых пока неясны. Соглас-
но гипотезе М. Гимбутас и ее последователей, они были 
вызваны вторжением степных племен, носителей ин-
доевропейских языков. Однако это не подтверждают 
данные по ископаемой Y-ДНК на существующем уровне 
статистики – замещение происходило за счет местных, 
а не пришлых линий.

В то время, как в Европе продолжалась история тех 
же ветвей гаплогруппы G, что появились там ранее, 
в Переднкй Азии обнаруживают другие, не найденные 
до того субклады G1-M342 и G2a-M406 (Lazaridis et al. 
2016; Skourtanioti et al. 2020). В настоящее время их носи-
тели живут в тех же местах (Турция, Иран, Азербайджан 
и другие страны Передней и Средней Азии), в Европе 
встречаются очень редко, преимущественно среди ев-
реев-ашкенази. Очевидно, во времена раннего неолита 
их носители жили в стороне от мест, из котороых шла 

миграция в Европу. Где именно, пока неизвестно в силу 
слабой изученности региона, в сравнении с Европой.

В археологических культурах Северной и Восточной 
Европы той эпохи образцы гаплогруппы G пока не най-
дены, а доминирует гаплогруппа I. Значительный пе-
ревес в статистике над гаплогруппой G в данном слое 
вызван, в первую очередь, детальными исследованиям 
по Британским Островам, что дали в сумме 92 образца 
из 280. В свою очередь, 47 из 92 британских и ирланд-
ских образцов (почти половина) приходится на ветвь 
I2a-M223>M284>L1195, рост которой начался 6300-4800 
лет назад, уже после появления носителей неолитиче-
ских культур на Островах. В силу обстоятельств эта мо-
лодая на тот момент линия оказалась демографически 
наиболее успешной. В настоящее время среди ее но-
сителей встречаются почти исключительно уроженцы 
Британских Островов и их потомки в Новом Свете, но их 
доля многократно уступает той, что была во времена 
строительства Стоунхенджа.

Среди других линий гаплогруппы I, что характери-
зуют те или иные археологические культуры, можно 
отметить субклад I2a-M223>Z161>L801. Он оказался ос-
новной линией среди людей из культуры шаровидных 
амфор. Образцы поступили из 5 разных захоронений 
с территории Польши и Украины, что делает маловеро-
ятным случайный статистический выброс. Культуру ша-
ровидных амфор ранее считали одной из предшествен-
ниц культуры шнуровой керамики (боевых топоров), 
но данные палеогенетики ставят под сомнение такую 
трактовку.

СЛОЙ № 4. БРОНЗОВЫЙ ВЕК
Слой по своей численности заметно уступает преды-

дущим. В него включено 39 образцов из гаплогруппы G 
и 108 – из гаплогруппы I, с датировками от 4500 до 2800 
лет назад. О причинах столь явной убыли можно про-
честь в предыдущем обзоре по гаплогруппе R1b (Рожан-
ский 2021). Это следствие общего демографического 
кризиса в Европе в конце III тысячелетия до н.э., после 

Рис. 5. Снимки экрана для слоев с образцами энеолита от 18.06.2022
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которого на западе Европы стал доминировать субклад 
R1b-L51, а на востоке – R1a-Z283.

Немногочисленные образцы гаплогруппы G из Цен-
тральной Европы принадлежат в основном к субкладу 
G2a-PG3147, что в эпоху неолита был основной линией 
региона. Тот же субклад отмечен в эпоху бронзы за пре-
делами Европы – в Сирии (город Эбла) и Узбекистане 
(городище Саппали-тепе из бактрийско-маргианского 
археологического комплекса). Число образцов из Пе-
редней Азии и Леванта, как и в Европе, сильно уступает 
тому, что было в более ранние эпохи. Здесь преоблада-
ет гаплогруппа J, но о реальном соотношении гапло-
групп в регионе судить сложно из-за весьма скудной 
статистики.

Гаплогруппа I пережила кризис менее болезненно. 
Принадлежащие ей образцы находят в качестве минор-
ных линий в захоронениях культур шнуровой керамики, 
колоколовидных кубков и особенно унетицкой, что при-
шла им на смену в Центральной Европе. Половину от по-
гибших в битве времен поздней бронзы у реки Толлензе 
на севере Германии составляют люди из субклада I2a-
M223>Y3670 (Burger et al. 2020). Вероятно, это была одна 
из основных линий племени, потерпевшего поражение 
в сражении с неизвестным пока противником. Домини-
ровавший в днепро-донецкой неолитической культуре 
субклад I2a-M223>L701 продолжил свой путь на Восток. 
Принадлежащие к нему образцы нашли в захоронении 
ямной культуры в Калмыкии, а также на севере Пакиста-
на в могильнике времен поздней бронзы (Allentoft et al. 
2015; Narasimhan et al. 2019).

Впервые после единичных и не слишком надежных 
находок времен мезолита и неолита появляются образ-
цы из гаплогруппы I1 (Allentoft et al. 2015). Их находят 
на юге Швеции, где эта гаплогруппа сейчас занимает 
первое место по распространенности. Эпохой брон-
зы датируется образец I18719 из Хорватии, у которого 
определили самую многолюдную современную ветвь 
гаплогруппы I2 - I2a-M423>CTS10228 (Patterson et al. 
2021). Однако, по его датировке есть вопросы, посколь-
ку ее оценивли по контексту, а не измеряли радиоугле-

родным методом. Не исключено, что в будущем ее скор-
ректируют в более позднюю сторону.

Наконец, отдельного упоминания заслуживает 
о. Сардиния. В обзоре гаплогруппы R1b отмечалось, 
что в эпоху бронзы это был своего рода «заповедник 
Старой Европы», где сохранился субклад R1b-V88, ис-
чезнувший на континенте. Все то же самое касается 
гаплогрупп G и I, что принадлежат к ветвям, типичным 
для неолитической Европы.

СЛОЙ № 5. ЖЕЛЕЗНЫЙ ВЕК
В этот слой занесен 51 образец из гаплогруппы G и 40 

– из гаплогруппы I, с датировками от 2850 до 1400 лет 
назад. Снижение их количества вызвано, прежде всего, 
сравнительно небольшим числом работ палеогенети-
ков, посвященных Европе железного века.

Обращает на себя внимание необычно большое (20 
образцов) число находок из субклада G2a-L497, что в на-
стоящее время занимает первое по численности место 
среди всех ветвей гаплогруппы G в Западной Европе. 
Большая их часть обнаружена в захоронениях латен-
ской культуры из Франции, Чехии и Венгрии (Patterson 
et al. 2021). Распространение этой культуры связывают 
с экспансией кельтских племен. Видимо, носители суб-
клада L497 входили в состав континентальных кельтов 
в качестве минорной линии, что в итоге способствовало 
его демографическому успеху в эпоху железа.

После большой паузы появляются данные ископа-
емой ДНК по Северному Кавказу, и они приносят ре-
зультат в виде образцов из субклада G2a-Z6552 в захо-
ронении кобанской культуры в Кабардино-Балкарии 
(Boulygina et al. 2020). В настоящее время этот субклад 
является одной из основных линий у осетин, карачаев-
цев, балкарцев и сванов, живущих в том же регионе.

В гаплогруппе I на первое место выходят образцы 
из различных ветвей гаплогруппы I1. Помимо Сканди-
навии, их находят в Англии, Франции, Польше, Герма-
нии и Италии, как правило, в захоронениях германских 
племен. Древний субклад I2a-L701 по-прежнему встре-
чается среди степных народов, хотя и в единичных эк-

Рис. 6. Снимки экрана для слоев с образцами бронзового века от 18.06.2022
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земплярах. В данном слое это образец scy301 из скиф-
ского некрополя Глиное в Приднестровье (Krzewinska 
et al. 2018b) и DA30 из сарматского кургана в Казахстане 
(Damgaard et al. 2018).

СЛОЙ № 6. СРЕДНИЕ ВЕКА И НОВОЕ ВРЕМЯ
Слой насчитывает 26 образцов из гаплогруппы G 

и 156 из гаплогруппы I, с датировками от раннего Сред-
невековья (VI век н.э.) до XIX века. Несмотря на срав-
нительно небольшой охват по географии, статистика 
по основным ветвям в целом отображает современное 
состояние.

Гаплонруппа G представлена довольно скромно. 
Как в предыдущем слое, в Западной Европе наблюда-
ется некоторый перевес субклада G2a-L497. В степной 
зоне Восточной Европы (Венгрия и Россия) появля-
ются образцы из «кавказского» субклада G2a-Z6552, 
к которым добавляется ранее не обнаруженная ветвь 
G2a-L1266, что также характерна для современных жи-
телей Кавказа. Их отсутствие в более ранних находках 
объясняется, очевидно, тем, что Кавказ остается белым 
пятном для палеогенетики. Детали истории этих двух 
ветвей – дело будущего.

В гаплогруппе I 114 из 156 образцов приходится на га-
плогруппу I1-M253, во многом за счет масштабного ис-
следования захоронений эпохи викингов (Margaryan et 
al. 2020). На втором месте идет славянская супер-ветвь 
I2a-M423>CTS10228, что пока ускользает от палеогене-
тиков в более ранние времена, за исключением единич-
ного образца из Хорватии с сомнительной датировкой. 
Происхождение и обстоятельства бурного роста этой 
ветви, насчитывающей 30-35 миллионов современных 
носителей, по-прежнему остаются неясными. В образ-
цах раннего Средневековья из Венгрии вновь появля-
ется субклад I2a-M223>Z161>L801, что был основной ли-
нией у людей из культуры шаровидных амфор позднего 
неолита. Его определили у семейной группы из герман-
ского племени лангобардов, продвигавшегося с севера 
Германии в Италию. В настоящее время ветвь L801 явля-

ется демографически наиболее успешной линией суб-
клада I2a-M223, ранее широко распространенного в Ев-
ропе. Ее носители прошли через бутылочное горлышко 
около 4000 лет назад, и в настоящее время на северо-за-
паде Германии, в Нидерландах и Шотландии составля-
ют 5-6 % от населения. Пришли их предки из Восточной 
Европы, или эта германская линия возникла независи-
мо от той, что обнаружили в Польше и на Украине, пока 
неизвестно.

ОБСУЖДЕНИЕ
Как и в предыдущем обзоре, акцент в обсуждении 

следует сделать на белых пятнах в материалах палео-
генетике и перспективах дальнейших исследований. 
В силу разных причин (научные приоритеты, наличие 
пригодного для анализа материала, финансирование, 
политические обстоятельства, и т.д.) многие ключе-
вые для понимания регионы и эпохи остаются не ох-
ваченными. По принципиально важным для истории 
гаплогруппы G Закавказью, Месопотамии и Иранскому 
нагорью число образцов ископаемой ДНК невелико, 
и они неравномерно разбросаны по эпохам. Это не дает 
возможности даже в самых общих чертах прояснить во-
прос, что имеет политическое значение для народов 
Кавказа – восходят ли самые распространенные среди 
них линии к древнейшим жителям региона, или их пред-
ки появились там в более поздние времена. Если вто-
рое, где находилась прародина? Другим белым пятном 
является Греция, древнейшая история которой должна 
представлять интерес для широкого круга специали-
стов, занятых проблемой возникновения европейской 
цивилизации. Имеющиеся единичные образцы брон-
зового века не дают сколько-нибудь внятного ответа 
на вопрос об этногенезе греков. Хотелось бы ожидать, 
что в будущем этот регион привлечет внимание палео-
генетиков в большей степени, чем это происходит сей-
час.

Текущая ситуация по Европе, демографическая 
история которой тесно связана с гаплогруппой I, вну-

Рис. 7. Снимки экрана для слоев с образцами железного века от 18.06.2022
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шает больше оптимизма. По таким регионам, как Пире-
нейский полуостров, Британские Острова, Чехия и Вен-
грия, имеются статистические значимые выборки иско-
паемой ДНК, что охватывают длительные промежутки 
времени. К ним быстро подтягиваются другие страны. 
Однако, Русская равнина по-прежнему представлена 
немногочисленными разрозненными образцами, а это 
не позволяет в настоящее время очертить восточную 
границу ареала гаплогруппы I в древности и установить 
характерные для данного региона ветви. Решение этой 
задачи имеет важное значение для истории Европы, 
в том числе по проблеме индоевропейской прародины. 
Исследования в этом направлении ведутся, но недоста-
точно активно.

Несмотря на активность исследователей из сканди-
навских стран, Эстонии и Германии, в ископаемой ДНК 
с севера Европы все еще имеются обширные лакуны. 
До сих пор не установлен регион, в котором в эпоху ран-
ней бронзы начался рост гаплогруппы I1, ныне одной 
из принципиальных линий Северной Европы. Если в бу-
дущем он будет найден, и будет установлен археологи-
ческий контекст первых носителей нынешних линий 
гаплогруппы I1, это даст новый материал по истории 
формирования германских народов и эволюции гер-
манских языков.

Из положительных моментов, что стали очевидны 
за последние 1-2 года, следует отметить ситуацию, кото-
рую можно описать как «гаплогруппы не горят», по ана-
логии с известной фразой М.А. Булгакова. При всех взле-
тах, падениях и бутылочных горлышках, что претерпе-
вали гаплогруппы G и I за свою историю, среди наших 
современников до сих пор можно найти ветви, которые, 
казалось бы, давно угасли. Их носителей очень мало, 
но они регулярно появляются по мере роста популяр-
ности тестирования ДНК. Есть даже примеры, когда 
специалисты вначале идентифицировали новые линии 
среди ископаемых образцов, и их считали вымершими, 
но затем появлялись наши современники с таким же от-
несением. Например, так произошло с редкой ветвью, 

в которой находится человек из Чеддера, живший более 
10 тысяч лет назад. Без современных участников из по-
добных реликтовых ветвей был бы невозможен полно-
ценный анализ древней ДНК.

ВЫВОДЫ
В гаплокартах G и I собран и систематизирован ма-

териал из десятков научных публикаций, в которых 
есть данные по более, чем 1000 образцам от палеолита 
до Нового Времени. По результатам их анализа можно 
сформулировать некоторые предварительные выводы 
по истории гаплогрупп G и I. В согласии с оценки, сде-
ланными по современным данным, история гаплогруп-
пы I уходит в Европу эпохи палеолита. После отступле-
ния ледника ее носители в течение не менее 4 тысяче-
летий доминировали в Европе. Истоки гаплогруппы G 
находятся, очевидно, в Передней Азии, однако детали 
ее ранней истории остаются неизвестными из-за от-
сутствия данных. Данные палеогенетики доказывают, 
что неолитическая революция в Европе началась с мас-
сового переселения земледельцев из Малой Азии, но-
сителей неолитических культур Чатал-Хююка. По мере 
продвижения вглубь Европы ее коренное население 
из гаплогруппы I частично вытеснялось, частично по-
глощалось переселенцами, что в итоге дало новую эт-
нокультурную общность, известную как Старая Евро-
па. В начале IV тысячелетия до н.э. процесс смешения 
с численно возросшими линиями коренного населения 
Европы стал более интенсивным, что привело к серии 
конфликтов, известных как гибель Старой Европы. Чис-
ленность носителей гаплогруппы G в ее ходе система-
тически снижается. В то же время продвижение новых 
технологий и обычаев на север Европы продолжается 
за счет линий гаплогруппы I, что переживают стадию 
быстрого роста. Демографический кризис, поразивший 
Европу на рубеже энеолита и бронзы, привел к сокра-
щению доли обеих гаплогрупп. После его преодоления 
гаплогруппа I постепенно восстановила свою числен-
ность за счет новых линий, ранее находившихся в тени. 

Рис. 8. Снимок экрана для слоев с образцами из Средневековья и Нового Времени от 18.06.2022



вернуться к оглавлению ▲№4, 2021134 

Из них особо следует выделить гаплогруппу I1-M253 
и субклад I2a-CTS10228 что ныне доминируют на севе-
ре и юго-востоке Европы, соответственно. Рост гапло-

группы G продолжился на ее предполагаемой родине 
в Передней Азии, но детали пока недоступны из-за не-
достатка данных.
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