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Цель: Изучить структуру генофонда народов Алтая по единой панели SNP маркеров У хромо
сомы. При сравнении с населением окружающих регионов выявить основные направления потоков 
генов, сформировавших разнообразие генофонда Алтая. Оценить степень гетерогенности изу
ченных этно-территориальных объединений: для этого охватить исследованием составляющие 
их региональные и родоплеменные группы населения. Материалы и методы: Образцы ДНК получе
ны от представителей всех основных популяций, составляющих коренное народонаселение этой 
горной системы: челканцев, кумандинцев, тубаларов, теленгитов, алтай-кижи, горных и абаканс
ких шорцев (Россия), казахов Алтая (Казахстан), западных популяций халха-монголов и малочис
ленных монголоязычных групп Алтая (Монголия). Суммарно изучено 805 человек при условии пись
менного информированного согласия каждого на участие в исследовании. Средняя величина попу-
ляционной выборки - около 90 человек. Использованная панель из 40 SNP маркеров У хромосомы 
позволяет выделять дробные гаплогруппы (варианты) У хромосомы с большим разрешением и 
тем самым выявлять особенности генофондов, отражающие историю их формирования. Резуль
таты: Наиболее характерными для Алтая оказались следующие варианты У хромосомы: R1a1, Q, 
N1b, N1c1, R1b1b1 и субварианты гаплогруппы С. Первая из этих гаплогрупп (R1a1) может марки
ровать палеоевропеоидный компонент и указывать на связь с популяциями Европы. Гэплогруппа С 
распространилась на Алтае позднее в ходе экспансии монголоязычного центрально-азиатского 
населения, причем это влияние ограничилось только южными областями Алтая. «Сибирские» гап
логруппы Q и N1b могут отражать древний пласт алтайского генофонда, маркируя роль палео
азиатских и протоуральских групп. В пределах Алтая прослеживается четкий географический 
тренд: с севера на юг возрастает генетическое разнообразие, снижается частота «сибирских» 
гаплогрупп, увеличивается частота «центральноазиатских» вариантов, достигающая максиму
ма у монголов Алтая. Анализ генетических взаимоотношений популяций на дендрограмме выявля
ет шорский и южно-алтайский кластеры при обособленном положении прочих изученных популя
ций; тубалары присоединяются не к северным, а к южным алтайцам, что согласуется с современ
ными данными лингвистики. Этно-территориальные объединения, известные как «северные ал
тайцы» и «южные алтайцы» оказались генетически гетерогенными. Средняя величина гетеро
генности у народов Алтая значительно превышает значения этого показателя, характерные для 
народов Европы. Например, челканцы, кумандинцы и тубалары, объединяемые как «северные ал
тайцы», генетически различаются настолько, что для каждой из этих популяций характерны раз
ные мажорные гаплогруппы, составляющие половину их генофонда. Эти ярко выраженные гене
тические различия между популяциями, обладающих самоназваниями, указывают на целесообраз
ность повышения их популяционного «ранга» до уровня малых народов. Выводы: Выявлены этно-
генетические связи населения Алтая с различными регионами Евразии: западноевразийское, цен-
тральноазиатское и североазиатское («сибирское») направления потока генов. В пределах Алтая 
с севера на юг возрастает частота «монголоидных» гаплогрупп и увеличивается разнообразие 
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спектра вариантов У хромосомы. Однако межпопуляционные различия максимальны среди север
ных алтайцев, что может служить важным аргументом в пользу рассмотрения составляющих их 
популяций в качестве самостоятельных этнических (а не субэтнических) групп. 

Ключевые слова: У хромосома, народы Алтая, казахи, монголы, генофонд, внутриэтническая 
изменчивость 

Введение о различных типах маркеров (молекулярно-гене-
тических, квазигенетических, демографических). 

Анализ разнообразия Y хромосомы в популя- Сбор сведений о генетико-демографической 
циях Южной Сибири и центрально-азиатских по- структуре изучаемых народов позволил каче-
пуляций проводился во многих работах [Derenko ственно сформировать выборки, минимизировав 
et al., 2006; Karafet et al., 2001; Rootsi et al., 2007; влияние современных метисационных процессов, 
Wells et al., 2001; Харьков и др., 2007; Степанов и как со стороны пришлого населения, так и между 
др., 2000; Zerjal et al., 2002], в которых была пока- коренными народами. В результате анкетирова-
зана эффективность применения Y хромосомы ния отбирались представители, не состоящие в 
для прослеживания миграционных потоков и вы- кровном родстве, все предки которых относились 
явления древних этногенетических связей. к данной этнической группе как минимум на три 

В данной работе маркеры Y хромосомы впер- поколения. Сбор биологического материала (ве-
вые по единой программе изучены практически у нозная кровь) осуществлялся с письменного ин-
всех народов Алтая не только на территории Рос- формированного согласия обследуемого под кон-
сии, но и двух других государств: Казахстана и тролем Этической комиссии МГНЦ РАМН. 
Монголии. Для создания полного портрета гено- Были изучены популяции практически всех 
фонда коренного народонаселения Алтая полу- народов Алтая из различных географических ча-
чены данные по целому ряду популяций восьми стей этой горной системы. Суммарно собрано и 
народов: изучены шорцы, кумандинцы, челканцы, проанализировано 805 образцов от мужчин -пред-
тубалары, алтай-кижи и теленгиты, алтайские ка- ставителей коренных народов Алтая. Сбор мате-
захи и монголы Алтая. риала осуществлялся в местах компактного про-

Неоднократно отмечалась важность этого ре- живания представителей данных этнических групп, 
гиона в этногенезе не только населения Южной Этнический состав, объемы выборок и география 
Сибири, но и большинства автохтонных народов экспедиционных работ представлены в табл. 1. 
Сибири и смежных регионов. Учитывая общую ди- Выделение ДНК проведено классическим 
намику межэтнических взаимодействий и то, что методом фенол-хлороформной экстракции. Анализ 
Алтае-Саянское нагорье рассматривается как один

 Y
 хромосомы проведен с использованием 40 одно-

из возможных очагов расогенеза [Алексеев, 1968, нуклеотидных маркеров (SNP - Single nucleotide 
1989],можноожидатьвстретитьнаАлтаебольшое Polymorphism), каждый из которых определяет 
разнообразие гаплогрупп У хромосомы. принадлежность исследуемого образца к одной из 

гаплогрупп (генетических вариантов) Y хромосо
мы. Анализ SNP маркеров проведен методом 
TaqMan (Applied Biosystems) на приборе ПЦР в 
реальном времени ABI 7900. Изучены следующие 

Материалы и методы гаплогруппы (соответствующие SNP маркеры ука-
_ заны в скобках): наиболее частые в этом регионе 

Материал для настоящего исследования был е р ы К(М9) F(M89) р (М45 ) С(М130), СЗ(М217) 
собран в ходе комплексных экспедиции лабора- N(LLY22) N1b(P43) N1c1(M178) Q(M242) 
тории популяционной генетики человека МГНЦ R(M207), R1b(M343), R1a1(M198), а'также ред 
РАМН, проведенных под руководством Е.В. Бала- ки е г а п л о г р у п п ы С2(М38), C3c(M48), D(M174; 
новской по единой программе и технологии в со- Е ( М 9 6 ) Е1ММ(М35) Е1ММа(М78), G2(P15' 
трудничестве с Кемеровским университетом, на- G2a1a(P18) G2a3b(P303) J(M304), J1(M267 
учными учреждениями Монголии и Казахстана. j2(M172), l(M170), I1(M253), 12а(Р37), D2(P37.2 
Экспедиционные обследования проводились в цМ2о) , |_1(М27), L2(M317), L3(M357), 03(М122 
рамках международного проекта «Genographic» 03a3(P201), 03аЗа(М159), 03аЗЬ(М7), ОЗаЗ 
(2006-2011 гг.), грантов РФФИ и РГНФ. Основной (М134), R1Mc(M269), R1MM(M73), Т(М70). 
задачей всех экспедиций было изучение структу- Геногеографические карты построены в пр 
ры генофонда народов Алтая, генетического раз- грамме GeneGeo с использованием как даннь 
нообразия на разных уровнях популяционной сис- полученных в настоящей работе, так и литерату 
темы, особенностей отдельных народов поданным ных данных из базы Y-base (программа GeneG-
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Таблица 1. Описание изученных популяций 

Народ Популяция N Страна 
Республика, 

область Район Лингвистическая 
группа * 

Шорцы шорцы 
горные 

105 
Россия 

Кемеровская 
область 

Таштаголь-
ский 

уйгурская группа 
восточнохуннской 
ветви тюркских 

языков 

Шорцы 

шорцы 
абаканские 

32 
Россия 

Республика 
Хакасия 

Таштыпский 

уйгурская группа 
восточнохуннской 
ветви тюркских 

языков 
Северные 
алтайцы 

кумандинцы 54 

Россия 

Республика 
Алтай 

Турочакский 
уйгурская группа 
восточнохуннской 
ветви тюркских 

языков 

Северные 
алтайцы 

кумандинцы 54 

Россия 
Алтайский 

край 
Солтонский 

уйгурская группа 
восточнохуннской 
ветви тюркских 

языков 

Северные 
алтайцы 

челканцы 66 
Россия 

Республика 
Алтай 

Турочакский 

уйгурская группа 
восточнохуннской 
ветви тюркских 

языков 

Северные 
алтайцы 

тубалары 81 

Россия 

Республика 
Алтай Турочакский 

Чойский 

уйгурская группа 
восточнохуннской 
ветви тюркских 

языков 

Южные 
алтайцы 

алтай-кижи 77 

Россия 
Республика 

Алтай 

Онгудайский киргизо-кыпчакская 
группа 

восточнохуннской 
ветви тюркских 

языков 

Южные 
алтайцы 

теленгиты 128 
Россия 

Республика 
Алтай 

Кош-
Агачский 

Улаганский 

киргизо-кыпчакская 
группа 

восточнохуннской 
ветви тюркских 

языков 
Казахи 

казахи 
Алтая 

122 
Казах
стан 

Восточно-Казахстанская 
область 

кыпчакская группа 
западнохуннской 
ветви тюркских 

языков 
Монголы 

Монголы 
Алтая** 

140 
Монго

лия 
Аймаки Байан-Улгий, 
Ховд и Гоби-Алтай 

монгольская 
группа алтайской 
языковой семьи 

Примечания. * - По классификации [Баскаков, 1962]. ** - Халха-монголы исторического аймака Tusheet 
Khan, а также байады, урианхай и торгуты 

и база данных Y-base в течение ряда лет разра
батываются в лаборатории популяционной ге
нетики человека МГНЦ РАМН под руководством 
О.П. Балановского и постепенно публикуются на 
нашем сайте www.genofond.ru). 

По частотам гаплогрупп в популяциях рассчи
таны генетические расстояния Нея [Nei, 1987]. 
Расчет проведен в программе DJgenetic, создан
ной ЮА. Серегиным и Е.В. Балановской. Матри
ца генетических расстояний использована для 
построения дендрограммы в программе Statistics 
6.0. с применением метода Уорда. Средние гене
тические расстояния между популяциями одного 
этнического объединения использованы как мера 
его внутриэтнической гетерогенности (различия 
популяций в пределах этнического объединения). 

Результаты и обсуждение 

География основных вариантов Y хромосомы 

Исследование изменчивости У хромосомы у 
народов Алтая проведено по обширной выборке 
(суммарно 805 образцов ДНК), охватывающей ряд 
популяций восьми народов, для которых прове

ден анализ 40 SNP маркеров, определяющих гап
логруппы У хромосомы. Но из этого большого раз
нообразия лишь 12 гаплогрупп достигают уровня 
одного процента («мягкий» критерий полиморфиз
ма в популяционной генетике), а с частотой бо
лее 5% («жесткий» критерий полиморфизма) 
встречено только 7 гаплогрупп. Из них пять (R1a1, 
Q1a, N1c1, N1b, R1MM) формируют основной 
профиль алтайского генофонда, а две остальные 
гаплогруппы - СЗс и С(хСЗс) - составляют зна
чимую часть генофонда только на самом юге Ал
тайской горной системы. 

Для выявления основных паттернов взаимо
действия генофонда Алтая с соседними региона
ми распространение основных алтайских гаплог
рупп проанализировано с помощью геногеографи-
ческих карт Северной Евразии (рис. 1). 

Наиболее частой гаплогруппой на Алтае яв
ляется гаплогруппа R1a1(M198). R1a1 является 
одной из наиболее широко распространенных в 
Евразии гаплогрупп: она доминирует в генофонде 
Восточной Европы, в горных районах Центральной 
Азии и в Северной Индии, а с низкими частотами 
встречается почти по всей Евразии - от Англии до 
Китая (рис. 1а). На территории Алтая она состав
ляет около трети генофонда. Наличие гаплогруп
пы R1a1 у коренного населения Алтая, возможно, 
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является отражением мощного пласта населения, 
предшествовавшего экспансии монгольских и тюр
кских народов и связанного с палеоевропеоидны-
ми группами [Харьков и др., 2007; Багашев, 1998]. 

Рисунок 2 позволяет проследить изменчи
вость частот этой гаплогруппы в генофонде каж
дого из изученных народов Алтая. В северных 
районах Алтая частота гаплогруппы R1a1 чрезвы
чайно велика - в среднем по всем популяциям она 
составляет около половины генофонда. Однако с 
продвижением на юг ситуация резко меняется: в 
степной зоне R1a1 становится редкой и ее часто
та не превышает 5% (казахи, монголы). Макси
мальные частоты R1a1 (около 60%) обнаружены 
нами у шорцев и одной из этнических групп юж
ных алтайцев. В более раннем исследовании из
менчивости Y хромосомы у алтайцев [Харьков и 
др., 2007], также отмечалось, что частота R1a1 
выше у южных алтайцев. Наличие высоких час
тот этой гаплогруппы в российском секторе Ал
тая может свидетельствовать о большой доле 
европеоидного субстрата в формировании гено
фонда этих народов. У монголов и казахов пре
обладает иная антропологическая основа, что и 
послужило вероятной причиной отличия их гено
фонда от алтайцев и шорцев. 

Второй доминирующей гаплогруппой в алтай
ском генофонде является Q (М242). Карта Q 
(М242) демонстрирует (рис. 16), что основной 
ареал распространения гаплогруппы Q охватывает 
Среднюю Сибирь (бассейн Енисея) и Америку. 
Многие исследователи связывают распростране
ние этой гаплогруппы с заселением Американ
ского континента из Сибири. При этом на терри
тории Сибири, Центральной и Передней Азии 
встречается только вариант Q1a (MEN2), а у аме
риканских индейцев распространена ее сестрин
ская гаплогруппа Q1a3a (МЗ). Оставив америнд-
ский вариант СИаЗа за скобками нашего иссле
дования, остановимся подробнее на евразийском 
варианте Q1a. Эта гаплогруппа достигает особен
но высоких частот у кетов (94%), и селькупов (66%) 
и не встречается ни к западу, ни к востоку от этого 
ареала, а на юг она тянется к Алтае-Саянекому 
нагорью и еще южнее почти исчезает в степях 
Центральной Азии (рис. 16). С невысокими час
тотами (около 5%) эта гаплогруппа выявлена так
же на территории Индии, Передней и Средней 
Азии [Karafet et al., 2002; Seielstad et al., 2003]. В 
пределах Алтая эта гаплогруппа ранее была 
встречена у северных и (с несколько меньшей 
частотой) у южных алтайцев [Харьков и др., 2007]. 

Наше исследование генофонда народов Ал
тая показывает, что Q1a встречается у всех наро
дов Алтая с частотой около 5%, за исключением 
шорцев на самом севере и казахов на самом юге 
Алтая, где эта гаплогруппа не была обнаружена 

(рис. 2). Максимальные частоты зарегистрирова
ны в генофонде северных алтайцев, в частности 
у челканцев гаплогруппа Q является мажорной, 
составляя более 50% Y-генофонда. Наличие гап
логруппы Q в большинстве популяций Алтая и 
всплеск ее у северных алтайцев может отражать 
древнейший сибирский пласт в генофонде наро
дов Алтая и говорить об участии протоуральского 
и палеоазиатского населения в этногенезе насе
ления Алтая, максимально проявляющегося у се
верных алтайцев. 

Другой важный компонент генофонда Алтая 
представлен двумя вариантами гаплогруппы N: 
N1c1 (М178) и N1b (Р43). N1c1 (рис. 1в) преобла
дает на северо-востоке Европы, на Урале и вос
точной Сибири (у якутов, эвенков, бурят). Значи
тельный процент N1c1 также присутствует у чук
чей - около 50%, у хантов, манси, ненцев - до 
40%. По причине распространенности и в Евро
пе, и в Сибири, гаплогруппу N1c1 нельзя отнести 
ни к восточноевразийским гаплогруппам, ни к за-
падноевразийским. В настоящее время существу
ет две альтернативные гипотезы происхождения 
этой гаплогруппы. Первая гипотеза основана на 
высоком гаплотипическом разнообразии линий 
N1c1 среди финно-угорских народов. Появление 
этой гаплогруппы в Сибири данная гипотеза свя
зывает с миграциями из Волго-Уральского региона, 
а высокое накопление частот и низкое разнообра
зие линий в сибирских популяциях (особенно у 
якутов) объясняет дрейфом генов и эффектом 
основателя. Исследования эстонских специалис
тов [Rootsi et al., 2007] выявили другой возможный 
вариант распространения этой гаплогруппы - не 
с запада на восток, а в обратном направлении. 
Гипотеза основана на наличии на территории Юж
ной и Восточной Азии недифференцированной гап
логруппы NO (М214), являвшейся предковым ва
риантом по отношению к N1c1. Поэтому представ
ляется вероятным, что N1c1 выделилась из NO на 
территории Центральной Азии, откуда распрост
ранилась в Сибирь и уже затем в Восточную Евро
пу. Низкое разнообразие линий N1c1 в Сибири, 
возможно, связано с тем, что предковой сибирс
кой прапопуляции пришлось пройти через «буты
лочное горлышко», а в Европе аналогичные эф
фекты дрейфа генов были не так сильны. 

Ареал распространения варианта N1b (рис. 1г) 
частично совпадает с N1c1: этот вариант распро
странен в Западной Сибири и на арктическом по
бережье, хотя также довольно часто встречается 
в Волго-Уральском регионе. Наибольшей частоты 
N1b достигает в Западной Сибири - у нганасан 
92%, у энцев 78%, у тундровых ненцев 74%. Также 
довольно высокие частоты обнаруживаются в 
Волго-Уральском регионе (у коми 35%, у удмур
тов 29%) и в Южной Сибири (у хакасов 34%, у 

Вестник Московского университета. Серия XXIII АНТРОПОЛОГИЯ № 2/2011:25-36 



АНТРОПОЛОГИЯ № 2/2011: 25-36 Вестник Московского университета. Серия XXIII 





Генетическая структура по маркерам Y хромосомы народов Алтая (России, Казахстана, Монголии) 

тофаларов и эвенов около 25%, у тувинцев около 
18%) [Tambets et al., 2004]. За пределами Север
ной Евразии гаплогруппа редка, хотя и встречена 
у монголов и в северном Иране с частотой около 
6%. Самая западная область распространения гап
логруппы - Финляндия, где частота этой гаплогруп
пы мала (0.4%). Однако у вепсов гаплогруппа N1b 
обнаружена с высокой частотой 17.9% [Lappalainen 
et al., 2006]. Гаплогруппа N1b четко делится на два 
кластера гаплотипов: «А» (азиатская) и «Е» (евро
пейская), также обозначенные как N2-A и N2-E 
[Derenko et al., 2007; Rootsi et al., 2007]. 

Гаплогруппы N1c1 и N1b играют существен
ную роль в формировании генофонда алтайских 
народов, хотя частота и соотношение этих гапло
групп меняется с продвижением на юг. Так, у шор
цев суммарно они составляют около трети гено
фонда, причем на долю N1c1 приходится 25%. У 
ближайших соседей (северных алтайцев) наблю
даем совершенно иной сценарий: гаплогруппа 
N1b составляет пятую часть всего генетического 
разнообразия, а на долю N1c1 приходится лишь 
около 1%. У южных алтайцев и монголов Алтая 
гаплогруппы N1b и N1c1 вместе едва преодоле
вают 5% критерий полиморфизма, а у казахов их 
суммарная частота составляет всего около 4%. 

R1b1M (М73) - одна из наиболее редких гап
логрупп Старого Света. Она не обнаружена в Ев
ропе, Африке, Западной и Южной Азии [Cruciani 
et al., 2002; Luis et al., 2004; Sengupta et al., 2006; 
Zalloua et al., 2008]. Также она не была обнаруже
на и в предыдущем исследовании У хромосомы у 
алтайцев [Харьков и др., 2007]. Ареал этой гап
логруппы ограничен Волго-Уральским регионом 
(встречена у нескольких групп башкир и татар) [Ло
бов, 2009] и в Центральной Азии (у хазарейцев на 
севере Пакистана и у анатолийских турок) [Cinnioglu 
et al., 2004; Sengupta et al., 2006]. На Алтае в ходе 
нашего исследования гаплогруппа R1MM обна
ружена с заметными частотами, но только в попу
ляциях шорцев (около 10%) и северных алтайцев 
(около 15%). Важно, что у одного из субэтносов 
северных алтайцев - кумандинцев - эта гаплогруп
па составляет около половины генофонда. Таким 
образом, наше исследование значительно расши
ряет ареал распространения гаплогруппы R1MM. 

Ареал последней из основных алтайских гап
логрупп - гаплогруппы С(М130)-простирается от 
Желтого моря на востоке до Каспийского на запа
де (рис. 1д). То есть ареал включает всю Цент
ральную Азию, всю Среднюю Азию и Казахстан, 
всю Южную Сибирь и низовья Волги (калмыки). 
Хотя и с очень низкой частотой (1-2%), но гаплог
руппа С встречена и в отдельных популяциях в 
Европе: у татар, чувашей, в южных русских попу
ляциях. Однако гаплогруппа С не встречена ни у 
украинцев, ни у белорусов, ни у подавляющего 

большинства русских популяций, ни у автохтон
ных народов Кавказа. Самая обширная область 
высоких частот гаплогруппы С - Монголия и Бу
рятия, где частота этой гаплогруппы составляет 
от 50 до 90%. Вторая область занимает соседний 
с Монголией восточный Казахстан. Третья об
ласть - территория Калмыкии. Таким образом, 
можно считать гаплогруппу С центральноазиатс-
кой, распространившейся и на смежные террито
рии по степному коридору Евразии. Среди гаплог
руппы С известны субветви С1(М8), С2(М38), 
СЗ(М217) и др., но наиболее частыми и описан
ными в литературе являются СЗс(М48) и С(хСЗс). 
Характер распространения этих подвариантов 
вторит ареалу гаплогруппы С в целом. 

В пределах Алтая оба этих варианта - СЗс(М48) 
и С(хСЗс) - встречены у южных алтайцев суммарно 
с частотой 13%, а у казахов около 60% (рис. 2). Ве
роятно, наличие этой центральноазиатской гаплог
руппы лишь в южных регионах Алтая связано с ши
рокой экспансией монгольских племен по степной 
полосе к югу от Алтайских гор, что отразилось в про
никновении этой гаплогруппы и в генофонд популя
ций южных районов Алтая. Такая «монгольская» 
трактовка подтверждается и тем, что среди изучен
ных нами популяций Алтая частота гаплогруппы С 
максимальна у монголов (65%). 

Различия между популяциями 

внутри этнических объединений 

Алтай по своему этническому составу не од
нороден. Он представлен крупными экстеррито
риальными объединениями: алтайским, шорским, 
казахским, монгольским, определяемыми по язы
ку и географическому положению, но включающи
ми множество субэтнических групп, многие из ко
торых имеют статус малых народов (табл. 1). На 
основе особенностей антропологических характе
ристик, культуры и языка алтайцев подразделяют 
на две подгруппы - северные и южные алтайцы. 

Однако результаты проведенного исследова
ния показывают, что частоты гаплогрупп внутри 
этнотерриториальных объединений чрезвычайно 
варьируют (рис. 2). Общий спектр гаплогрупп схож, 
а вот доля каждой гаплогруппы может коренным 
образом отличаться, как от общего профиля, так 
и от других субэтносов в этом объединении. 

Наименьшие отличия можно видеть в преде
лах шорских популяций. Среди шорцев выделя
ют горных и абаканских [Функ, 2006], обе группы 
изучены в нашей работе. Абаканские шорцы из 
Республики Хакасия отличаются от горных шор
цев Кемеровской области, в основном, частота
ми гаплогрупп N1c1 и R1a: у горных шорцев осо
бо высокая частота гаплогруппы R1a, а частота 
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Таблица 2. Генетическая гетерогенность этнических объединений Сибири и Европы 

Различия популяций 
в пределах этнического 

объединения 
Источник 

Шорцы 0.09 Г Данная работа] 
Южные алтайцы 0.07 Г Данная работа] 
Северные алтайцы 0.80 [Данная работа] 
Халха-монголы 0.05 [Данная работа] 
Киргизы 0.15 [Данная работа] 
Казахи 0.99 [Данная работа] 
Финны 0.13 [Balanovsky et al., 2008] 
Русские 0.14 [Balanovsky et al., 2008] 
Поляки 0.02 [Balanovsky et al., 2008] 
Украинцы 0.02 [Balanovsky et al., 2008] 
Итальянцы 0.13 [Balanovsky et al., 2008] 
Немцы 0.07 [Balanovsky et al., 20081 

N1c1 не превышает 20%, тогда как у абаканских 
шорцев, напротив, частота R1a снижается за счет 
более чем двукратного увеличения доли N1c1. 
Генетическое разнообразие горных шорЦев зна
чительно выше, чем у абаканских, где весь гено
фонд сосредоточен в трех гаплогруппах. Такие 
различия могли быть вызваны скорее эффектом 
основателя и действием дрейфа генов, чем раз
личиями в происхождении этих популяций. По 
многим историческим данным в XIX веке в про
цессе миграции шорцев часть абинских сеоков 
вошли в состав хакасского экстерриториально
го объединения, сохранив при этом свое самосоз
нание [Бутанаев, 1983]. Немногочисленность этой 
группы привела к ярко выраженному «эффекту 
основателя» и способствовала снижению разно
образия спектра гаплогрупп. По многочисленным 
данным антропологии, одонтологии и палеоант
ропологии также отмечены различия между гор
ными и абаканскими шорцами [Функ, 2006]. 

Различия между популяциями южных алтай
цев (алтай-кижи и теленгитов) выше, чем разли
чия в пределах шорцев. Важной чертой южных 
алтайцев является высокая частота гаплогруппы 
R1a1: у алтай-кижи она составляет почти две тре
ти всего генофонда. У теленгитов доля R1a1 со
ставляет менее 50%, но резко возрастает часто
та гаплогруппы N1c1 (почти до 10%) и D2 (до 15%), 
а частота СЗс снижается вдвое. 

Наиболее контрастные спектры гаплогрупп 
можно наблюдать у северных алтайцев. Каждый 
субэтнос обладает особенным набором гаплог
рупп. При этом разнообразие гаплогрупп выше у 
тубаларов - только в этой популяции встречены, 
хоть и с небольшой частотой, гаплогруппы 12а, 03 , 
G2a3b. Основной гаплогруппой для тубаларов 
является R1a1 (около 50%). У двух других попу

ляций доля ее значительно ниже: у кумандинцев 
R1a1 составляет только четверть генофонда, а у 
челканцев всего 15%. У челканцев более полови
ны всего генофонда занимает Q1a. Генофонд же 
кумандинцев более чем наполовину представлен 
гаплогруппой R1Mb1, редкой у других популяций 
северных алтайцев. Отметим, что в предыдущем 
исследовании У хромосомы у алтайцев [Харьков 
и др., 2007] как северные, так и южные алтайцы 
были представлены тремя популяциями, но раз
личия в пределах северных и южных алтайцев 
были статистически недостоверны, что можно 
объяснить небольшими объемами выборок (в сред
нем на популяцию N=24). Таким образом, наше 
исследование, основанное на более репрезента
тивных выборках (для алтайцев в среднем N=81), 
впервые выявляет значительную генетическую ге
терогенность как в пределах северных алтайцев, 
так и внутри южных алтайцев. Важно, что значи
тельная гетерогенность была выявлена нами и при 
анализе тех же выборок по аутосомным генетичес
ким маркерам [Лавряшина и др., 2010]. 

Сравнивая попарные генетические расстоя
ния между основными изученными группами 
(табл. 2), мы обнаружили, что минимальные зна
чения свойственны популяциям халха-монголов: 
различия между четырьмя региональными попу
ляциями составляют 0.05. Это соответствует уме
ренным различиям и свидетельствует о реально
сти отличий западных групп монголов от других 
халха-монголов. Близкие величины внутриэтни-
ческой изменчивости У хромосомы характерны, 
например (табл. 2), для многих крупных народов 
Европы [Balanovsky et al., 2008]. Немного выше 
попарные генетические расстояния между груп
пами южных алтайцев и шорцев (0.07 и 0.09, со
ответственно). На порядок отличаются значения 
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Рис. 3. Дендрограмма генетических взаимоотношений народов Алтая 

в группе северных алтайцев (0.80) и казахов (0.99), 
что в 20 раз выше, чем у монголов. Столь высо
кая гетерогенность северных алтайцев подтвер
ждает уже описанную выше их высокую внутрен
нюю подразделенность и своеобразие генофон
дов составляющих их малых народов. 

Генетические взаимоотношения 

народов Алтая 

Используя данные по частотам всех гапло
групп, построена дендрограмма, отражающая вза
имоотношения между народами Алтая (рис. 3), на 
которой четко выделяются два основных класте
ра - шорский и южно-алтайский. Остальные по
пуляции северных алтайцев (кумандинцы и чел
канцы), казахи и монголы на дендрограмме при
соединяются поочередно (рис. 3). 

В первый кластер вошли популяции горных 
шорцев и абаканских шорцев. Второй кластер 
сформировали теленгиты, алтай-кижи и тубала
ры. Объединение тубаларов в один кластер с 
южными алтайцами, вероятно, связано с уже упо
минавшимся высоким разнообразием гаплогрупп 
у тубаларов, а также наличием среди них гаплог
руппы 03 , которая не встречена больше ни в од
ной из популяций северных алтайцев и шорцев. 
Такие же результаты мы наблюдаем, сравнивая 
генетические расстояния тубаларов от двух дру
гих групп северных алтайцев. Отметим, что рас

стояние тубаларов от северных алтайцев (куман
динцев и челканцев) в среднем почти в 4 раза 
больше, чем от южных алтайцев (теленгитов и 
алтай-кижи). Обратим внимание на соответствие 
генетического и лингвистического своеобразия 
тубаларов: по современной лингвистической клас
сификации [Мудрак, 2009] тубалары относятся к 
группе южноалтайских языков, в то время как ку-
мандинский и челканский вместе с кондомским 
диалектом шорского языка формируют группу се-
верноалтайских языков. 

Выводы 

Проведенный анализ изменчивости гаплог
рупп Y хромосомы в коренном населения Алтая 
на фоне других народов Северной Евразии по
зволяет сделать ряд выводов. Обращают на себя 
внимание несколько гаплогрупп Y хромосомы, 
широко распространенных на Алтае и указываю
щих на связи алтайского населения с самыми раз
личными регионами. 
1. Миграции из Сибири маркированы тремя гап-

логруппами: Q, N1b, N1c1, из них гаплогруп
пы Q и N1b отражают древнейший сибирский 
пласт и могут служить обоснованием значи
тельного вклада протоуральских и палеоази
атских племен в генофонд народов Алтая. 

2. Миграции из Западной Евразии на первый 
взгляд ассоциируются с гаплогруппой R1a1. 
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3 4 Балаганская ОА,Лавряшина МБ, Кузнецова МА, Романов АГ, Дибирова ХД, Фролова С А, Кузнецова АА, Захарова ТА и др. 

Однако хотя частота ее распространения и 
указывает на связь с Европой, но редкость на 
Алтае других типичных западноевразийских 
гаплогрупп - l(M170), Е1ММ(М35), R1Mc-
(М269) - свидетельствует о том, что эти связи 
достаточно древние и не столь прямые. Воз
можно, встречные потоки миграции - западные 
и восточные - были не равноценны. Мощная 
волна переселений с востока могла нивелиро
вать влияние запада. А наличие в генофонде 
высокой доли R1a1 косвенно свидетельствует 
в пользу того, что в генофонде народов Алтая 
сохранился «палеоевропеоидный» субстрат, 
преобладавший на этой территории в скифо-
сарматский и предшествующие периоды. 

3. Миграции из Центральной Азии связаны с 
распространением субгаплогрупп С и О. От
метим, что это влияние ограничилось только 
южными областями Алтая: южные алтайцы, 
казахи и монголы. Наличие центральноазиатс-
ких гаплогрупп показывает участие в этногене
зе народов Алтая центральноазиатского антро
пологического типа, формирование которого 
связано со степными и полустепными района
ми Монголии. Доля этого влияния по данным 
антропологии сильно варьирует от абсолютно
го преобладания (алтай-кижи), до небольшого 
опосредованного участия [Функ, 2006]. 

4. В пределах Алтая можно выделить несколь
ко основных трендов с севера на юг: во-пер
вых, увеличение генетического разнообразия 
(спектра встречающихся гаплогрупп); во-вто
рых, увеличение доли центрально-азиатских 
гаплогрупп (С, О); в-третьих, существенное 
снижение частот гаплогрупп N1c1 и N1b и 
незначительное снижение частоты R1a1. 

5. Анализ генетических взаимоотношений наро
дов Алтая выделяет шорский и южно-алтай
ский кластеры, при обособленном положении 
прочих изученных популяций. При этом объе
динение челканцев, кумандинцев и тубаларов 
в одну группу северных алтайцев, часто встре
чающееся в литературе, не нашло подтверж
дений в полученной нами дендрограмме: ту
балары проявляют генетическое сходство не 
с северными, а с южными алтайцами, что на
ходит подтверждение и в новейших лингвис
тических исследованиях [Мудрак, 2009]. 

6. Исследование популяций Алтая выявило зна
чительную генетическую гетерогенность этни
ческих объединений северных алтайцев и 
южных алтайцев. Каждая из рассмотренных 
популяций может претендовать на выделение 
ее в отдельный генофонд, что служит важным 
аргументом в пользу повышения таксономи
ческого ранга этих популяций - их соответ
ствия не субэтническим группам, а этносам. 

Это проявляется не только в сохранении сво
еобразия генофонда, но также в сохранении 
самосознания, самоназвания и культурных 
особенностей кумандинцев, челканцев, туба
ларов, алтай-кижи и теленгитов. 
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