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АВТОРСКОЕ РЕЗЮМЕ 
Был собран и систематизирован материал по ископаемым образцам из Y-гаплогруппы R1a, опубликованный в 
научных работах с 2015 по август 2022 года. Данные по более чем 500 образцам размещены на интерактивной 
карте на платформе Google Maps. Согласно полученным результатам, ископаемые образцы ДНК из гаплогруппы 
R1a могут рассматриваться как важный источник по истории Европы и Центральной Азии периода бронзы и 
железа. В частности, с их помощью удалось установить, что возникновение и распространение иранских и 
индоарийских языков коррелирует с миграциями степных народов эпохи бронзы, среди которых доминировал 
субклад R1a-Z93. Данный результат подтверждает косвенные выводы, основанные на лингвистическом 
материале. Вопрос о независимой проверке «курганной гипотезы» возникновения индоевропейских языков 
по-прежнему остается открытым.

КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА: ископаемая ДНК; Y-гаплогруппа R1a; интерактивная карта; история Европы; миграции 
ариев.

A REVIEW OF ANCENT DNA DATA: HAPLOMAP OF R1a
Igor Rozhanskii
Academy of DNA Genealogy
Russia, 127591, Moscow, st Dubninskaya, house 26, building 1
e-mail: info@dna-academy.ru

ABSTRACT 
Data on ancient DNA samples from Y-chromosomal haplogroup R1a have been collected and arranged. They are 
taken from scientific sources published from 2015 to August 2022. More than 500 samples have been placed onto the 
interactive map on the Google Maps platform. The current results on ancient DNA samples from R1a haplogroup can 
be considered as an important source on the Bronze and Iron Age history of Europe and Central Asia. In particular, 
they helped in establishing clear correlations between origins and spread of Iranian and Indo-Aryan languages and 
migrations of Steppe peoples during the Bronze Age. Subclade R1a-Z93 is a common feature of both. This result 
confirms earlier indirect conclusions made from linguistic considerations. An independent verification of the Kurgan 
hypothesis of the Indo-European language family homeland still remains an open issue.

KEYWORDS: ancient DNA; Y-chromosomal haplogroup R1a; interactive map; history of Europe; Aryan migrations.

ВВЕДЕНИЕ
Настоящая статья продолжает серию обзоров по ис-

копаемой Y-ДНК, начатой в 2017 году и продолженной 
спустя 4 года (Рожанский 2017; 2021a; 2021b). Преды-
дущие части были посвящены гаплогруппам R1b, G и I, 
по которым на сегодняшний день в научных публикаци-
ях и базах данных имеется более 2000 образцов, охарак-
теризованных с помощью современных методов пале-
огенетики. При их анализе удалось получить сведения 
по истории Европы, Передней и Центральной Азии, 
которые были ранее недоступны для исследователей. 
В частности, при анализе образцов из гаплогрупп G 
и I удалось независимым методом подтвердить гипо-

тезу о возникновении первых неолитических культур 
Европы за счет миграции народов из Малой Азии, а так-
же выяснить степень их взаимодействия с коренными 
жителями Европы. Анализ данных из гаплогруппы R1b 
дал прямое подтверждения, что смена археологических 
культур Европы эпохи ранней бронзы (4500-4200 лет на-
зад) сопровождалась резкими изменениями в демогра-
фии и быстрым ростом популяций, в которых домини-
ровали носители гаплогруппы R1b.

За рамками предыдущих обзоров осталась гапло-
группа R1a-M420, современные носители которой со-
ставляют значительную долю среди народов Восточной 
Европы, Центральной и Южной Азии. Исторически, R1a 
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была первой Y-гаплогруппой, идентифицированной 
(тогда еще косвенным методом) у древних европейцев 
(Haak et al. 2008). С работы, посвященной захоронению 
из культуры шнуровой керамики, начинается возник-
новение палеогенетики как самостоятельной научной 
дисциплины. В последующие 14 лет число опублико-
ванных образцов из гаплогруппы R1a достигло несколь-
ких сот, а их анализ дал важную информацию по демо-
графии и миграциям эпох бронзы и раннего железа. 
Настоящий обзор целиком посвящен ископаемой ДНК 
из гаплогруппы R1a-M420, но в ходе обсуждения будут 
постоянно привлекаться данные по родственной гапло-
группе R1b-M343, в истории которой есть много общего.

ПОСТАНОВКА ЗАДАЧИ И РЕЗУЛЬТАТЫ
Также как в предыдущих обзорах, собранные ав-

тором сведения из оригинальных работ размещены 
на интерактивных картах, где каждый образец помещен 
в место его находки, а информация по нему открывает-
ся в виде всплывающего окна при нажатии на символ. 
Постоянно обновляющуюся гаплокарту на платформе 
Google Maps можно найти по следующей ссылке: https://
www.google.com/maps/d/edit?mid=1cKY45vmVxT3pWycBj
Hm2U8bS4BGb36f6&usp=sharing

Пример информационного окна приведен на рис. 1.
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, приедена в соответствие с нотацией YFull 

v10.05.00 (https://www.yfull.com/tree/R1a/). Это дает 
возможности, при необходимости, быстро найти по-
ложение образца на древе, пользуясь опцией поиска 
на портале YFull. Нотация митохондриальных гапло-
групп оставлена такой же, как в оригинальных работах. 
Если доступно, во всплывающем окне также дается т.н. 
покрытие (coverage) – среднее число прочтений полно-
го генома образца. Его величина дает представление 
о степени сохранности ДНК и надежности определения 
снипов. При тестировании современных образцов ДНК 
стандартом считается покрытие от 10 до 30, что позво-
ляет, как правило, получить исчерпывающую инфор-
мацию о позиции на древе гаплогрупп Y-ДНК. Если оно 
меньше, то появляется неопределенность, нарастаю-
щая по мере убывания величины. По этой причине дан-
ные, полученные на покрытии менее 1, как правило, не-
однозначны, 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 
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 дати-
ровка было получена по косвенным данным: археоло-
гическому контексту, близкому родству с образцами, 
датировки которых известны, и т.д. При заполнении 
графы «археологический контекст» приоритет отда-

Рис. 1. Пример информационной сводки по образцу ископаемой ДНК с карты
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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. Помимо 
них, звездочками отмечены образцы из захоронений 
культурной общности шнуровой керамики (Corded Ware 
Culture), которой посвящен отдельный раздел данного 
обзора. Цвет символа соответствует принадлежности 
к субкладу гаплогруппы R1a, согласно приведенной 
ниже схеме ветвления (рис. 2). Двойные обозначения 
нескольких субкладов введены для того, чтобы совме-
стить текущую нотацию YFull с более ранними версия-

ми. Широко используемые в публикациях снипы YP1272, 
L664, M458 и Z284 маркируют не самые ранние развилки 
в своих линиях. За прошедшее время в соответствую-
щих субкладах были найдены ветви, отошедшие ранее, 
а потому для корректного отображения данных ископа-
емой ДНК были взяты родительские ветви, датируемые 
более ранними временами. Если ни один из обозначен-
ных на схеме субкладов не удается определить, символ 
не закрашен.

Также как в предыдущих обзорах, в список источни-
ков вошли работы, в которых анализ ДНК проводили 
по технологии NGS (Next Generation Sequencing), а сы-
рые данные по секвенсированию образцов были разме-
щены в открытом генетическом банке данных (https://
www.ebi.ac.uk/ena/browser/home). Эти публикации да-
тируются 2015 годом и позднее. Данные из более ранних 
работ на карту не нанесены как недостаточно информа-
тивные. В силу научной значимости, были также взяты 
данные из нескольких работ, где секваенсирование 
методом NGS не проводили, но осуществили деталь-
ное исследование снипов. 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 августа 2022 года на интерак-
тивной карте размещено 557 образцов. Чтобы их упоря-
дочить, они распределены по 5 слоям по хронологиче-
скому принципу. По тому же принципу построен обзор 
данных, который ориентирован на ключевые моменты 
по каждой из рассматриваемых эпох.

Рис. 2. Упрощенное древо гаплогруппы R1a, с указанием основных субкладов, датировок ветвления
и времен жизни предков современных представителей ветвей (длина цветных прямоугольников)
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СЛОЙ № 1. КАМЕННЫЙ ВЕК И ЭНЕОЛИТ
В слой включено 17 образцов с датировками от 11000 

до 5200 лет назад. Они находятся на территории Рус-
ской равнины, покрывая все ее пространство. Только 
для 7 из них есть данные по субкладам, что относят их 
в рано отошедшие ветви R1a-YP4141 (I5876 с Украины, 
8990-8650 лет назад) и R1a-YP1306 (4 образца с севе-
ра Русской равнины и один из прикаспийских степей). 
Образец I1819 с самой ранней датировкой (11067-10505 
лет назад) из могильника Васильевка в низовьях Дне-
пра имеет терминальный снип M459, что помещает его 
в отдельную ветвь, разошедшуюся с остальными 17600-
12800 лет назад. Древние субклады YP4141 и YP1306 до-
жили до наших дней, но доля их носителей среди наших 
современников исключительно мала.

Очень похожая ситуация наблюдается для образцов 
из гаплогруппы R1b того же временного промежутка. 
Они также встречаются на Русской равнине, и также 
представлены рано отошедшими, ныне почти угасши-
ми субкладами. Нередко образцы из реликтовых ветвей 
R1a и R1b встречаются в одних и тех же захоронениях, 
как, например, в Хвалынске Саратовской области, дав-
шем имя хвалынской археологической культуре энео-
лита (Mathieson et al. 2015), и могильнике Шарачалсун 
Ставропольского края времен Майкопской культуры 
(Wang et al. 2019). В отличие от R1a, ареал гаплогруп-
пы R1b времен каменного века и энеолита захватывает 
не только Русскую равнину, но всю континентальную 
Европу. Как правило, ее носители являются минорной 
группой в популяциях, где доминировала гаплогруппа 
I2 – основная линия европейцев со времен мезолита. 
Для древних R1a пока сложно выявить подобные зако-
номерности из-за недостатка данных и большой раз-
бросанности во времени и пространстве. В частности, 
пока неизвестно, населяли люди из (ныне) реликтовых 
субкладов R1a и R1b восток Европы совместно с эпохи 
мезолита, или зафиксированное палеогенетиками сме-
шение произошло позже.

СЛОЙ № 2. КУЛЬТУРА ШНУРОВОЙ КЕРАМИКИ 
И СИНХРОННЫЕ ЕЙ СООБЩЕСТВА
Как уже упоминалось во вступительной части, куль-

турная общность шнуровой керамики, или боевых то-
поров, как ее также называют, стала первым объектом 
исследования методами палеогенетики. За 14 лет был 
собран большой материал по Y-ДНК из культур, входя-
щих в общность, ареал которой растянулся от побере-
жья Северного моря до Среднего Поволжья. Основной 
Y-хромосомной линией ее носителей является гапло-
группа R1a, к которой принадлежит около ¾ от проте-
стированных образцов. В слое размещено 56 образцов 
с датировками от 4800 до 4200 лет назад, отнесенных ар-
хеологами к культурам из группы шнуровой керамики. 
Находки покрывают весь ее ареал, за исключением еще 
не исследованных Финляндии, севера Германии и Поль-
ши, Белоруссии и западных областей России.

Все образцы с приемлемой степенью сохранности 
ДНК входят в субклад M417, до сих пор не обнаружен-
ный в более ранних находках. Согласно оценкам YFull, 
его наиболее глубокая развилка, из которой расходятся 
субклады CTS4385 и Z645, датируется интервалом между 
6000 и 4700 лет назад. Самые ранние образцы из запад-
ной (RISE434, Бавария, Германия) и восточной (NAU001, 
Ярославская область, Россия) частей ареала имеют ка-
либрованные радиоуглеродные датировки 4830-4579 
и 4786–4523 лет назад, соответственно. Они помеща-
ют тех людей на границу интервала, рассчитанного 
по большому массиву современных данных, а это под-
разумевает необычайно быстрый, почти взрывной 
рост рода, занявшего за короткий промежуток времени 
огромные пространства в лесной зоне Европы.

Те же самые характерные черты были отмечены 
для линий гаплогруппы R1b из более ранней ямной 
культуры евразийских степей и культуры колоколовид-
ных кубков Западной и Центральной Европы, рост ко-
торой начался около 4600 лет назад (Рожанский 2021a). 
С особенностями распространения последней культуру 
шнуровой керамики роднит также раннее географи-
ческое разделение дочерних ветвей: в западной части 

Рис. 3. Снимок экрана для слоя с образцами каменного века и энеолита от 01.09.2022
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ареала (Чехия, Польша) отмечены носители субклада 
CTS4385, в северной (Швеция, Эстония, Литва) – субклад 
Y2395, в восточной (фатьяновская культура, Россия) 
– субклад Z93. Потомки древних носителей субклада 
CTS4385 по-прежнему занимают западную часть со-
временного европейского ареала гаплогруппы R1a, где 
образуют малочисленную ветвь R1a-L664. Потомки лю-
дей из субклада Y2395 сейчас составляют значительную 
часть уроженцев Скандинавского полуострова, форми-
руя «скандинавский» субклад Z284. Потомки древних 
носителей субклада Z93 ушли дальше на восток и на юг, 
о чем подробнее будет рассказано в следующей главе.

Помимо 56 образцов из культуры шнуровой кера-
мики, в слой помещено 3 образца, не связанные с ней 
по археологическому контексту, но попадающие в тот 
же временной промежуток. По образцам I11955_I11954 
из Румынии (Sirak et al. 2020) и I20086 из Молдавии 
(Lazaridis et al. 2022) отсутствуют радиоуглеродные да-
тировки и археологическое описание, что затрудняет 
их использование при анализе. У первого из них опре-
делен «восточный» субклад Z93, но из-за отсутствия 
археологического контекста он мало информативен. 
Более подробная информация есть для образца I0432 
из Самарской области, у которого определили ветвь 
R1a-Z93>Z94>Z2124 (Mathieson et al. 2015). Его обнаружи-
ли при раскопках кургана полтавкинской культуры ран-
ней бронзы в могиле, частично разрушенной при по-
следующем погребении. Радиоуглеродная датировка 
4875-4441 лет назад приходится на время существова-
ния полтавкинской культуры, но его Y-ДНК характерна 
для более поздней синаштинской культуры. Поскольку 
детали погребального обряда не сохранились, архео-
логическое отнесение самого раннего на сегодняшний 
день образца из ветви R1a-Z93>Z94>Z2124 остается не-
известным.

СЛОЙ № 3. БРОНЗОВЫЙ ВЕК
В слой включено 167 образцов с датировками от 4200 

до 2600 лет назад, то есть временами, последовавшими 
за культурами шнуровой керамики и колоколовидных 

кубков в Европе, а также синхронными им культурами 
евразийских степей. Их ареал в лесной зоне Европы со-
впадает с тем, что был во времена культуры шнуровой 
керамики. На территории Прибалтики R1a по-прежнему 
остается единственной Y-гаплогруппой, в западной ча-
сти, как и ранее, встречается вместе с R1b. В частности, 
на севере Чехии в захоронениях из культуры шнуровой 
керамики гаплогруппу R1a определили для 8 образцов, 
гаплогруппу R1b – для 5. В образцах унетицкой культуры 
XXIII-XVIII веков до н.э. с той же территории соотноше-
ние составляет 8 к 9, соответственно (Papac et al. 2021). 
Очевидно, некоторый перевес R1b в более позднее вре-
мя вызван смешением с людьми из культуры колоколо-
видных кубков, занимавшей территорию Чехии до по-
явления унетицкой культуры.

Среди 47 образцов из лесной зоны Европы было 
определено 14 представителей субклада Z280, ныне 
занимающего первое место по численности среди ев-
ропейских носителей гаплогруппы R1a. Самый ранний 
образец с радиоуглеродной датировкой 4082-3699 лет 
назад найден в Литве (Spiginas2; Mittnik et al. 2018). Поч-
ти тем же временам датируются образцы из Польши 
и Чехии, а также из Башкирии, из захоронения срубной 
культуры (kzb008 и kzb005; Krzewinska et al. 2018b). В на-
ходках времен культуры шнуровой керамики субклад 
Z280 пока не обнаружен, видимо, из-за недостаточного 
числа пригодных для адекватного анализа образцов. 
Той же самой причиной можно объяснить отсутствие 
в находках бронзового века субкладов CTS4385 и Y2395, 
что отмечены в культуре шнуровой керамики.

Основное внимание исследователи уделили степ-
ным культурам бронзового века, начиная с синаштин-
ской, которая сменила существовавшую ранее в приу-
ральских степях полтавкинскую культуру (Anthony 2007: 
386). Смена материальной культуры сопровождалась 
сменой населения – среди людей из синаштинской куль-
туры доминирует субклад R1a-Z93, тогда как характер-
ная для предыдущего населения гаплогруппа R1b-Z2103 
встречается лишь в единичных случаях. В общей слож-
ности в слой включено 90 образцов из субклада Z93 

Рис. 4. Снимок экрана для слоя с образцами из культуры шнуровой керамики и синхронных ей сообществ от 01.09.2022
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с датировками от 4200 до 2900 лет назад. Они занимают 
ту же территорию, что ямная и афанасьевская культуры 
тысячелетием ранее, но захватывают также и более юж-
ные регионы, вплоть до верховьев Инда. Для подавля-
ющей части образцов с приемлемым покрытием уста-
новлен нисходящий от Z93 субклад Z2124, широко рас-
пространенный у современных народов степной зоны 
Евразии и их потомков. По оценкам YFull, субклад Z2124 
образовался в промежуток времени между 4900 и 4200 
годами назад, что практически совпадает с временем 
жизни человека из Самарской области, о котором шла 
речь в предыдущей главе (I0432, 4875-4441 лет назад). 
Это подразумевает столь же бурный рост численности, 
что имел место в сообществах культуры шнуровой ке-
рамики, а ранее ямной и афанасьевской культур. Хотя 
первые носители субклада R1a-Z2124 были найдены 
«на взлете», его происхождение пока остается загадкой 
в контексте археологии. С какими археологическими 
культурами связана его история до синаштинской, мож-
но только строить предположения.

В концепциях археологов и лингвистов, степные 
культуры среднего бронзового века (синаштинскую, ан-
дроновскую, срубную) связывают с носителями индо-и-
ранских или только иранских языков. Распространен-
ность субклада Z2124 среди народов Передней и Южной 
Азии согласуется с гипотезой, но для ее дальнейшей 
проработки необходимо привлекать ископаемую ДНК 
из Южной Азии, данные по которой пока очень фраг-
ментарны. Единственным исследованным археологи-
ческим объектом остается группа могильников времен 
поздней бронзы на севере Пакистана, в предгорьях Гин-
дукуша (Narasimhan et al. 2019). Гаплогруппа R1a была 
определена всего у двух образцов из 55, а их качество 
не позволило углубиться далее уровня R1a-Z93>Z94.

Помимо субклада Z93, в азиатской части слоя есть 
несколько образцов из других ветвей гаплогруппы R1a. 
Это упомянутые выше образцы из срубной культуры, от-
несенные к европейскому субкладу Z280 и датируемые 
3832-3639 годами назад, а также образцы из реликтово-
го субклада YP4141. Это C2047 из Синьцзян-Уйгурского 

Автономного Округа Китая, датируемый 4284-4090 года-
ми назад (Kumar et al. 2022), и более поздний (3563-3458 
лет назад) образец I4773 из Восточно-Казахстанской 
области Казахстана (Narasimhan et al. 2019). Поскольку 
они обнаружены в единичных экземплярах как «микро-
примесь» к R1a-Z93, об их происхождении можно выдви-
гать различные версии, ни доказать, ни опровергнуть 
которые нет возможности.

СЛОЙ № 4. ЖЕЛЕЗНЫЙ ВЕК
В слой занесено 183 образца с датировками от 2600 

до 1400 лет назад, большая часть которых приходит-
ся на Азию. Активность исследователей в Европе идет 
на убыль в сравнении с эпохой бронзы, как можно за-
ключить из разрывов в европейском ареале. Систе-
матические данные есть только по Прибалтике, Чехии 
и Венгрии. Как и в эпоху бронзы, в лесной зоне Европы 
чаще встречается субклад Z280 (7 образцов), представ-
ленный разными нисходящими ветвями. К ним добав-
ляется 3 образца из ранее не встречавшегося субклада 
M458, что в настоящее время является основной линией 
западных славян. Самый ранний из них (MX265, 2707-
2371 лет назад) не имеет археологического описания, 
но по датировке и месту находки (близ Боденского озе-
ра на юге Германии) должен быть связан с галльштатт-
ской культурой раннего железного века. Более поздние 
образцы IV-I веков до н.э. из Венгрии и Чехии найдены 
в захоронениях латенской культуры, наряду с образца-
ми из субклада R1b-U152 (Patterson et al. 2021). Обе куль-
туры связывают с кельтскими племенами, широко рас-
селившимися в Европе во времена античности. По-ви-
димому, на этом этапе своей истории часть носителей 
субклада M458 входила в состав этих племен в качестве 
минорной группы. Аналогичный вывод был ранее сде-
лан для носителей субклада G2a-L497 того же периода 
(Рожанский 2021b).

Основное внимание по-прежнему привлекает Азия 
и европейская часть евразийских степей. Подавляю-
щее большинство образцов, рассеянных от Молдавии 
до Монголии, принадлежат к тем же ветвям субклада 

Рис. 5. Снимок экрана для слоя с образцами бронзового века от 01.09.2022
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Z93, что известны по находкам эпохи бронзы, подтверж-
дая тем самым преемственность населения. На террито-
рии Казахстана, Киргизии и Южной Сибири доля носи-
телей гаплогруппы R1a понижается в сравнении с брон-
зовым веком за счет азиатских гаплогрупп C, N и Q. Это 
следует считать одним из проявлений постепенного 
смешения потомков людей, пришедших со стороны 
приволжских степей, с коренным населением региона. 
На одном из этапов процесса произошел переход носи-
телей субклада Z93 на тюркские языки. Принадлежали 
утраченные ими языки иранской группе, как постулиру-
ется для всего скифо-сарматского мира, или они были 
более разнообразными, неизвестно из-за неоднознач-
ности дошедших до нас сведений. В частности, до сих 
пор неизвестно происхождение тохарских языков, пер-
вые носители которых также могли быть из субклада 
Z93. Возможно, новые находки из Синьцзяна дадут со 
временем ключ к разгадке.

Субклад Z93 найден также за пределами степной 
зоны – в Венгрии, Турции и Италии начала нашей эры. 
Территория Венгрии в то время переживала нашествие 
степных народов, известных под собирательным име-
нем «гунны», а потому появление характерной для тех 
народов линии выглядит вполне закономерным. Степ-
ное или ближневосточное происхождение, вероятно, 
имел человек из Рима времен Империи (R1548; Antonio 
et al. 2019). Как выяснилось из анализа захоронений I-III 
веков н.э., население Вечного Города тогда в значитель-
ной мере составляли выходцы из Восточного Средизем-
номорья и их потомки, с характерными для них Y-гапло-
группами. Образец R1548 из ветви, что до сих пор встре-
чается в Турции, вписывается в этот поток мигрантов.

Наконец, коллекцию реликтовых линий Централь-
ной Азии пополнила семейная группа из Тувы, из кур-
ганов, датируемых 2530-2440 годами назад (Mary et al. 
2019). Эта семья представляет собой ранее неизвестную 
линию гаплогруппы R1a, поскольку у образцов не под-
твержден ни один из снипов, нисходящих от M420, а ее 
базовый 27-маркерный гаплотип чрезвычайно далек 
от гаплотипов всех известных ветвей R1a, включая 

YP4141. Восходит эта ныне угасшая ветвь к коренным 
жителям юга Сибири, или ее предки пришли с запада 
вместе с племенами из афанасьевской или андронов-
ской культур, пока неизвестно.

СЛОЙ № 5. СРЕДНИЕ ВЕКА И НОВОЕ ВРЕМЯ
Слой насчитывает 131 образец с датировками 

от раннего Средневековья (VI век н.э.) до XIX века. Так-
же, как со средневековыми образцами из гаплогруппы 
R1b, основной вклад в статистику внесли исследования 
по захоронениям эпохи викингов (Margaryan et al. 2020). 
По этой причине на первом месте находится субклад 
Z284, характерный для уроженцев Скандинавского по-
луострова. Образцы обнаружены повсюду, где в раннем 
Средневековье селились скандинавы, в том числе в Ис-
ландии и Гренландии, находящихся за пределами сним-
ка экрана на рис. 7. Среди скандинавских поселенцев 
также найдено 3 образца из «северо-западного» субкла-
да L664, история которого уходит во времена культуры 
шнуровой керамики.

В континентальной Европе, как и ранее, первое ме-
сто остается за субкладом Z280, среди носителей кото-
рого можно отметить самый ранний на сегодняшний 
день образец из восточных славян. Он принадлежит во-
ину из племени кривичей, жившему в догосударствен-
ные времена – в IX, начале X века (Меркулов и др. 2020). 
Образцы из центрально-европейского субклада M458 
обнаружены в регионах, где сейчас они встречаются 
чаще всего – в Польше и Восточной Германии. Их число 
выросло с 3 в предыдущий период до 16, приближаясь 
к своей доле в настоящее время.

Из мест средневековых находок внимания заслужи-
вает о. Готланд, расположенный в центральной части 
Балтийского моря. В городской черте его администра-
тивного центра Висбю было раскопано кладбище X, 
начала XI века. При генетическом и изотопном анализе 
похороненных там людей выяснилось, что около поло-
вины из них не были скандинавами по происхождению. 
Тот же вывод подтвердили данные Y-ДНК – у «чужаков» 
оказались ветви, характерные для славян и народов 

Рис. 6. Снимок экрана для слоя с образцами эпохи железа от 01.09.2022
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Прибалтики, в том числе из гаплогруппы R1a. На 4 об-
разца из субклада Z280 и 3 из M458 приходится всего 
один из скандинавской ветви Z284. Кем были те люди, 
торговцами, поселенцами или умершими в неволе плен-
никами, неизвестно. В любом варианте, данная находка 
предоставляет новые факты в пользу того, что история 
освоения Балтики в эпоху викингов была более слож-
ной, чем следует из сохранившихся источников, преи-
мущественно скандинавских.

Число образцов из «восточного» субклада Z93 умень-
шилось со 129 в предыдущем слое до 34, причем основ-
ная их часть приходится не на Азию, а на Восточную 
Европу. На территории Монголии и Казахстана в сред-
ние века начинает преобладать гаплогруппа С, а R1a 
уходит на второй план, также как в настоящее время. 
В западной части степного ареала образцы из субкла-
да Z93 были найдены на территории существовавшего 
в то время Хазарского каганата. Поскольку их число не-
велико, а сохранность ДНК не всегда позволяла прове-
сти глубокий анализ, нет возможности установить, кем 
были те люди – потомками местного населения эпохи 
бронзы или недавними мигрантами из Центральной 
Азии.

Более определенные выводы можно сделать из дан-
ных по Венгрии времен Аварского каганата и завоева-
ния венгерскими племенами. По археологическим и ан-
тропологическим данным люди из субклада Z93 имели 
степное происхождение, в согласии с письменными 
источниками. В настоящее время доля Z93 у венгров 
очень мала, а это означает, что те средневековые ли-
нии впоследствии угасли, либо их носители покину-
ли территорию страны. Сказанное выше относится 
к королевской династии Арпадов, правившей Венгрией 
до 1301 года. Была проведена большая работа по иден-
тификации останков нескольких представителей ди-
настии, в которой использовались современные мето-
ды палеогенетики. У представителей мужской линии 
рода была определена ветвь R1a-ARP5, которая входит 
в «синаштинский» субклад Z2124 и находится в родстве 
с группой современных башкир (Varga et al. 2022). В на-

стоящее время это единственное в мире исследование, 
где не только секвенсировали ДНК исторических лично-
стей, но провели всесторонний анализ их происхожде-
ния не на спекулятивном, как ранее, а на полноценном 
научном уровне.

ОБСУЖДЕНИЕ
Как в предыдущих обзорах, обсуждение касается ла-

кун, которые не позволяют в должной мере проводить 
анализ имеющихся данных. В основном они охватывают 
те же регионы и эпохи, что уже рассматривались в от-
ношении гаплогруппы R1b. Это Русская равнина, Север-
ная Европа и Балканы. По этой причине пока нет воз-
можности проследить судьбу людей из фатьяновской 
культуры. Они могли (1) угаснуть, не оставив потомков, 
(2) мигрировать в другие места, или (3) остаться, войдя 
в состав последующего населения. С решением этой про-
блемы тесно связан вопрос языковой принадлежности 
«фатьяновцев». На основании археологических данных 
и гидронимики их принято считать носителями языков, 
родственных современным балтским, но прямые ука-
зания на преемственность по данным палеогенетики 
пока отсутствуют. Следует также отметить, что уточнен-
ные датировки и отнесение образцов из фатьяновской 
культуры делает крайне маловероятным ее корни в бас-
сейне Вислы, где за 2-3 столетия до того существовала 
культура шаровидных амфор. Носители последней при-
надлежали к одному из субкладов гаплогруппы I2, ис-
чезнувшему после появления людей из культуры шну-
ровой керамики (Рожанский 2021b).

В отношении Балканского полуострова ситуация 
несколько улучшилась после недавних публикаций 
(Patterson et al. 2021; Lazaridis et al. 2022), но по-преж-
нему ключевая для истории региона эпоха между 6000 
и 4500 годами назад остается почти не охваченной. Еди-
ничные образцы R1a из Румынии и Молдавии не имеют 
археологического контекста, а потому не дают возмож-
ности выяснить их происхождение. Все то же самое ра-
нее было сказано про единичные находки R1b.

Рис. 7. Снимок экрана для слоя с образцами эпохи Средневековья и Нового Времени от 01.09.2022
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Ситуация с т.н. «степным наследством», которое, на-
ряду с носителями ямной культуры, постулируют у лю-
дей из культуры шнуровой керамики, уже обсуждалась 
ранее (Рожанский 2021a), и за прошедшее время почти 
не изменилась. По регионам, где, по предположению 
археологов, могли сформироваться современные суб-
клады гаплогрупп R1a и R1b, по-прежнему нет прямых 
данных. Есть только модельные расчеты методами по-
пуляционной генетики, которые крайне сложно прове-
рить. Ключевой для «курганной» гипотезы вопрос ждет 
своего решения. Участие людей из гаплогруппы R1a 
в распространении индоевропейских языков можно 
считать доказанным, но их ранняя история пока с тру-
дом поддается реконструкции.

По более поздней эпохе бронзы наиболее чувстви-
тельной лакуной следует считать отсутствие данных 
по древней ДНК из Ирана и бассейна Инда времен, за-
печатленных в гимнах Ригведы и Авесты. Хотя данные 
современной ДНК не вызывают сомнений, что нынеш-
ние носители гаплогруппы R1a-Z93 в странах Передней 
и Южной Азии являются потомками жителей евразий-
ских степей эпохи бронзы, пути и датировки их появ-
ления в регионе требуют уточнения и подтверждения. 
Академический, казалось бы, вопрос имеет политиче-
ское значение, потому что среди индийских историков 
распространена точка зрения, что пришедших с севера 
ариев придумали колонизаторы, а реальные создатели 
древнеиндийской цивилизации никогда не покидали 
Индийский субконтинент.

По эпохе железа недостаток данных из Восточной 
Европы пока не дает возможности проследить раннюю 
историю славян, основные линии которых из гаплогруп-
пы R1a уже должны были существовать. Их обнаруже-
ние у носителей тех или иных археологических культур 
Европы могло бы дать важный материал по возникнове-
нию и миграциям ранних славянских племен, что в на-

стоящее время реконструируется только на археологи-
ческом материале. Очевидно, это дело будущего.

ВЫВОДЫ
В гаплокарте R1a собран и систематизирован ма-

териал из десятков научных публикаций, в которых 
есть данные по более, чем 500 образцам от мезолита 
до Нового Времени. По результатам их анализа можно 
сформулировать некоторые предварительные выводы 
по истории гаплогруппы R1a. Согласно имеющимся дан-
ным, ее ранний этап связан в Восточной Европой эпохи 
мезолита. После отступления ледника ее носители за-
селили территорию Русской равнины, но детали пока 
неизвестны из-за фрагментарности находок. В эпоху 
ранней бронзы носители субклада R1a-M417, место 
происхождения которого пока неизвестно, за короткое 
время заселили лесную полосу Европы от Северного 
моря до Среднего Поволжья. Они преобладали среди 
племен из культурной общности шнуровой керамики, 
вытеснившей существовавшие до нее сообщества позд-
него неолита. В эпоху средней бронзы носители субкла-
да R1a-Z93 заселили зону евразийских степей от Дуная 
до Енисея, где вытеснили или ассимилировали прежнее 
население, восходящее к носителям ямной культуры. 
Обе миграции коррелируют с данными по распростра-
нению индоевропейских языков, в том числе иранских 
и индоарийских, среди носителей которых велика доля 
субклада R1a-Z93. В эпоху железа представители евро-
пейского субклада R1a-Z283 составили основу народов, 
в среде которых возникли балтские и славянские язы-
ки, а также внесли вклад в формирование германских 
народов. Носители субклада R1a-Z93, в свою очередь, 
частично влились в состав тюркоязычных народов, 
как следует из средневековых образцов ДНК и совре-
менных данных.
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формат. 2017. № 1-2. С. 92-114.
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