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Осторожно: популяционные генетики

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

Предисловие

Предваряя статью таким названием, автор вовсе не имеет в виду, что все 
работы в области популяционной генетики ошибочные и совершенно 
бездарные. Нет, если они выполнены правильно, и вопросы поставлены 
правильные, и методология правильная, и альтернативные варианты 
ответов рассмотрены и последовательно и обосновано отведены, то с ними, 
этими работами, и их авторами все в порядке. 

Беда в том, что такие работы мне лично пока не попадались, если они 
относились к рассмотрению древних миграций человека, истории 
популяций, датировок древних (или не очень древних) популяций, и даже 
корректных характеристик популяций, хотя уж последнее-то популяцион-
ные генетики должны уметь делать. 

Видимо, либо статьи с корректным анализом популяционных генетиков 
мне как-то не попадались, хотя я их читаю десятками, либо у меня другие 
представления о понятии «корректный анализ». И дело не во мне лично, 
поскольку мои коллеги с подобным естественно-научным образованием, 
как и у меня, пришли к тому же мнению относительно современного круга 
популяционных генетиков. Что-то системное с ними, современными 
попгенетиками, с уровнем их мышления, их школой, их ценностями в 
науке. 

На днях коллега по международному форуму RootsWeb в полушутливой 
(но и в полусерьезной) форме предложил мне не нарушать традиций 
популяционной генетики (в том, что они называют «генетической 
генеалогией») и не требовать от попгенетиков доказательств выдвигаемых 
ими положений (в том случае это касалось Чингиз-хана, которому 
совершенно бездоказательно приписывают гаплотип, который якобы в 
больших количествах распространен по Евразии). Он сформулировал это в 
следующем виде:

The tradition requires to accept claims without evidence. Without this
tradition the field of Genetic Genealogy couldn't exist. It's when you have 
evidence, then you have a problem. Evidence makes it is virtually impossible for 
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a proposal to even get considered. So Genghis Khan, it is. Period. "Everyone 
knows that". There is no evidence around to complicate things.

В переводе это звучит примерно так: 

«Традиция (популяционной генетики)  требует принимать положения без каких-
либо доказательств. Без этой традиции область генетической генеалогии не 
может существовать. Напротив, когда у вас есть доказательства, вы создаете 
себе проблемы. Доказательства делают ваши положения практически невозмож-
ными для рассмотрения (попгенетиками). Так что (это гаплотип) Чингиз-хана. 
Точка. «Любой это знает». То, что к этому нет доказательств, делает ситуацию 
значительно проще и понятней». 
     
Шутки шутками, но устойчивая неспособность (или нежелание, или 
отсутствие добротной академической школы) к рассмотрению альтернатив-
ных вариантов гипотез является яркой отличительной особенностью 
современной популяционной генетики (точнее, современных популяцион-
ных генетиков) как в России, так и в других странах. Поражает примитив-
ность «академических» статей попгенетиков, выхватывание одного какого-
то фактора из совокупности многих, подгонка выводов под устоявшиеся 
положения, страх к свежим выводам и новым концепциям. Гаплотипы, при 
всем богатстве информации, в них заключенной, даже не рассматриваются. 
Поразительно, но во всей объемной книге Балановских «Русский генофонд 
на Русской равнине» (2007 г., 416 стр) не рассмотрено ни одного (!) 
гаплотипа. Это – современная популяционная генетика. И это при том, что 
к году выхода книги гаплотипы уже вовсю изучались и публиковались по 
меньшей мере десяток лет. Иначе говоря, авторы шли на публикацию 
заведомо устаревшей книги. 

Устойчивая настороженность к подходам и выводам современной 
популяционной генетики у автора настоящей статьи появилась с самого 
начала возникновения их «теорий». Оказалось, что их «теории» и «выводы» 
очень часто основаны практически ни не чем. На чем, например, был 
основан вывод, за который попгенетики держались много лет – что 
носители гаплогруппы R1b якобы жили в Европе 30 тысяч лет назад? Я 
скажу, на чем – на том, что люди в Европе действительно жили в те 
времена. И они были просто «с потолка» отнесены к гаплогруппе R1b. 
Почему, на каком основании? Да на том, что они СЕЙЧАС там живут. А 
поскольку попгенетики обожают «теорию палеолитической непрерывно-
сти» без ее критического осмысления, то из нее следует вывод, характерный 
для уровня мышления попгенетиков – раз живут сейчас, значит, жили 
раньше, и 30 тысяч лет назад. Непрерывность же, не так ли? 
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Кроме этого примитивного положения, НИ ЕДИНОГО основания к этим 
пресловутым 30 тысячам тысяч лет для гаплогруппы R1b в Европе 
выдвинуто не было – в том числе «отцами-основателями» - Хаммером, 
Семино (мать-основатель), Уэллсом и другими. Вот, например, цитата из 
книги Уэллса (Spencer Wells, “Deep Ancestry”, 2006):  “Around 30,000 years ago, 
a descendant of the clan making its way into Europe gave rise to marker M343, the 
defining marker of haplogroup R1b. These travelers are direct descendants of the people 
who dominated the human expansion into Europe, the Cro-Magnon”. То есть, что 30 
тысяч лет назад образовалась гаплогруппа R1b, прямой потомок 
европейских кроманьонов. На основании чего получена датировка 30 тысяч 
лет назад для гаплогруппы R1b в Европе, и что якобы она была потомком 
кроманьонского человека? Анализировались гаплотипы носителей 
гаплогруппы R1b в Европе? Считались и рассчитывались мутации в 
гаплотипах? Проводились соответствующий экстраполяции? Нашли 
ископаемые гаплотипы R1b в Европе? Ничего этого и близко не было. Это - 
беспардонная ложь, если говорить напрямую. Цифра просто была 
придумана, и вошла в справочники. Придумано и про потомков 
кроманьонцев. Это – популяционная генетика, ее методология. На самом 
деле расчеты по гаплотипам гаплогруппы R1b в Европе показывают, что 
гаплогруппа появилась в Европе примерно от 4800 до 4500 лет назад, 
видимо, прибыв по нескольким направлениям, все исходно из Азии. 
Никаких кроманьонцев там отродясь не было.

Откуда у попгенетиков выводы, повторяемые много раз, что гаплогруппа 
R1a появилась 15 тысяч лет назад в южно-русских степях и пережидала 
ледниковый период в неком «украинском убежище»? Это приводится, в 
частности, в той же книге Wells, но откуда это появилось, на основании 
каких данных – ни слова. Цитирую: “Sometime between 10,000 and 15,000 years 
ago, a man of European origin was born in present-day Ukraine or southers Russia”. 
Несколько ранее, в статье 2001 года (Wells et al, Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 98, 
No. 18, 10244-10249), относительно R1a-M17 он же писал – «M17… with an 
inferred age of ~ 15,000 years”… “originating in Southern Russia/Ukraine”. Дело 
вовсе не в том, что статья старая, и что дело давнее, и что все ошибаются. 
Естественно, в науке ВСЕ ошибаются в той или иной степени. Вопрос не в 
том, а в том, откуда эти цифры появились? Анализировали гаплотипы, 
считали мутации? Естественно, нет, этого они делать не умеют. Просто шли 
на элементарную подтасовку, основывались не на гаплотипах, не на 
расчетах, а просто подгоняли под «общие соображения», выдавая это за 
науку. Это тоже популяционная генетика.    

Именно потому, что анализировать гаплотипы попгенетики не умеют, 
появились якобы данные, что гаплогруппа R1a имеет «наибольшее 
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разнообразие» на Украине, и там, само собой, ее «прародина». Никаких 
данных на этот счет опубликовано не было, никакого разнообразия не 
представлено. Но понятие «украинская гаплогруппа R1a» уже пошло в ход. 
Wiik в своей статье (“Where did European men come from?”, J. Genet. Geneal.,  
2008) повторил слова «украинская гаплогруппа R1a» 37 раз, я не 
преувеличиваю. На самом деле никакой древности гаплогруппы R1a на 
Украине нет, возраст практически один – что в Польше, что на Украине, в 
Белоруссии, в России. Никаких оснований называть гаплогруппу R1a 
«украинской», «польской» или «русской» нет. 

Но Wikipedia продолжает эти «трактовки» предлагать и сегодня. Вот, 
например: 
>The European distribution of Y-chromosome haplogroup R1a has been 
suggested to have occurred as a result of receding glacial activity allowing males 
bearing the lineage from the present day territory of Ukraine to migrate and 
gradually populate central, northern, and western Europe.

Перевод – «Было предположено, что распределение гаплогруппы R1a в Европе 
оказалось результатом ухода ледников, что позволило носителям этой 
гаплогруппы мигрировать с территории Украины и постепенно заселить 
центральную, северную и западную Европу». Что было основанием для такого 
предположения? Судя по описанию, речь идет о временах примерно 12 
тысяч лет назад. Откуда на Украине такие датировки для гаплотипов 
гаплогруппы R1a? Нет таких данных, и не было. Что за работа? Ответ – 
ссылка на статью Passarino et al, 2002 года в Eur. J. Hum. Genet. Сущие 
фантазии, ничем не подкрепленные. Популяционная генетика. 

С гаплогруппой R1b в Wikipedia не легче. Цитата:
>It has been proposed that males from Haplogroup Hg P*(xR1a1) or R1b (Y-
DNA) repopulated most of Europe shortly after the Last Glacial Maximum, 
related to population expansions out of the Franco-Cantabrian region (see also 
Ahrensburg culture).

Перевод – «Было предложено, что гаплогруппа R1b перезаселила большую часть 
Европы вскоре после последнего ледникового максимума, за счет экспансии 
популяции из Франко-Кантабрианского региона (см. также аренсбургскую 
культуру).  

К сведению, аренсбургская культура – это верхнепалеолитическая культура 
на севере Европы, распространенная около 11 тыс лет назад на восток 
вплоть до Волги. То, что 11 тысяч лет назад носители R1b могли быть на 
Средней Волге, продвинувшись с востока – не исключено (Клёсов, 2010a), но 
причем здесь Франко-Кантабрианский регион? Ответ, впрочем, ясен – 

2351

http://en.wikipedia.org/wiki/R1a
http://en.wikipedia.org/wiki/Haplogroup_R1b_(Y-DNA)
http://en.wikipedia.org/wiki/Last_Glacial_Maximum
http://en.wikipedia.org/wiki/Last_Glacial_Maximum
http://en.wikipedia.org/wiki/Last_Glacial_Maximum
http://en.wikipedia.org/wiki/Last_Glacial_Maximum
http://en.wikipedia.org/wiki/Last_Glacial_Maximum
http://en.wikipedia.org/wiki/Franco-Cantabrian_region
http://en.wikipedia.org/wiki/Franco-Cantabrian_region
http://en.wikipedia.org/wiki/Franco-Cantabrian_region
http://en.wikipedia.org/wiki/Ahrensburg_culture
http://en.wikipedia.org/wiki/Ahrensburg_culture
http://en.wikipedia.org/wiki/Ahrensburg_culture


пытались привязать басков, но без анализа гаплотипов. Если бы гаплотипы 
проанализировали – получили бы 3600 лет назад, но никак не 11 тысяч лет 
назад. R1b появились в Европе только через 6 тысяч лет. Кто автор сей 
работы? Ответ – Dupuy, статья 2006 года в журнале Forensic Science 
International. Чистые фантазии. Вот такая популяционная генетика.

Популяционные генетики Кивисилд и Виллемс активно доказывают, что 
гаплогруппа R1a появилась в Индии, и оттуда ее носители ушли в Европу. 
Это они повторяют и в 2011 году, хотя уже известны более «глубинные» 
субклады гаплогруппы R1a1,  причем известно, что хронология субкладов 
идет на понижение (то есть ближе к нашему времени) при переходе их 
носителей от Европы через Русскую равнину, и далее в Среднюю Азию, 
Индию, Иран. Не могли эти субклады идти против течения времени из 
Индии в Европу. Откуда такие «выводы»? Оттуда, что считали мутации «по 
Животовскому» (см. следующий абзац и далее в настоящей статье), завышая 
времена в три раза, и получая в Индии 12 тысяч лет вместо правильных 4 
тысяч лет для времен жизни общих предков «индоевропейцев». Они, 
Кивисилд и Виллемс, слышали, что R1a1 в Европе имеет возраст 4-5 тысяч 
лет, вот и получается, что это из Индии пришли в Европу, потому что 12 
тысяч лет в Индии старше. А все потому, что поленились посчитать сами 
возраст R1a1 в Европе, хотя бы для сравнения, тогда получили бы «по 
Животовскому» в Европе 15 тысяч лет, старше, чем в Индии. А если бы 
считали в Индии правильно, нашли бы, что там на самом деле несколько 
популяций R1a, одна – «индоевропейская», возрастом примерно 4000 лет, и 
другая – древние мигранты с востока, с Гималаев, с северного Китая, из 
Южной Сибири. В Индию R1a1 пришли в основном двумя путями – с 
востока, примерно 12-10 тысяч лет назад, и с севера, арии, примерно 3500 
лет назад.  Но популяционные генетики так считать не умеют.  

Популяционный генетик Л.А. Животовский нанес трудно поправимый 
вред своей науке, введя совершенно искусственные «популяционные 
скорости мутаций». Они имеют совершенно узкое и практически 
нереальное применение, базируются на нереальных предположениях и 
допущениях, и фактически завышают времена жизни общих предков 
популяции в 2.5 – 3 раза (см. далее в настоящей статье). Более того, чтобы 
«обосновать», что эти ложные «популяционные скорости мутаций» 
применимы к реальным системам, Л.А. Животовский произвел откровен-
ную подгонку данных, меняя состав изучаемых серий гаплотипов, меняя 
полученные «скорости мутаций» и подтягивая цифры к желаемым, и 
приводя названия популяций, которые он якобы анализировал, а на самом 
деле НЕ анализировал. Это все было объявлено как доказательство 
применимости «популяционной скорости мутации». Подробное 
рассмотрение этих манипуляций - в последующем разделе настоящей 
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статьи, а также в работах «Еще раз о «популяционной скорости мутаций» Л. 
Животовского, или как рождаются басни» (Клёсов, 2009а), и в статье в 
журнале Human Genetics (Klyosov, 2009a). 

Понятно, что все могут ошибаться, и от ошибок никто не застрахован, в том 
числе и в науке. Собственно, наука и развивается так, что при взгляде назад 
можно увидеть цепь ошибок, которые были вызваны отсутствием важных 
данных, и соответственно неверными, неполными, и просто ошибочными 
интерпретациями. В науке это – нормальное дело. Но я здесь говорю про 
другие ошибки, которыми изобилует популяционная генетика, а именно 
отсутствием умения и желания анализировать ИМЕЮЩИЕСЯ данные, 
рассматривать альтернативы, отсутствием способности рассматривать 
имеющиеся данные в совокупности, сравнивая их и сопоставляя. Примеров 
– масса. Собственно, практически каждая статья в области «популяционной 
генетики человека», выходящая в настоящее время в «академических» 
журналах,  включая Доклады Академии наук США, доклады Британского 
королевского общества, не говоря о специализированных журналах в 
области генетики человека и популяционной генетики, представляет собой 
нагромождение нелепиц. Это – бич современной популяционной генетики. 

Причина, на мой взгляд – отсутствие разумной, критической, добротной 
современной школы в популяционной генетике человека, в той ее части, 
которая занимается изучением истории человечества на основе гаплогрупп 
и гаплотипов Y-хромосомы и мтДНК. Соответствующие примеры нелепиц 
мы разбираем почти в каждом выпуске Вестника – не для того, чтобы 
научить попгенетиков, это бесполезно, они уже необучаемы, но для того, 
чтобы на их примерах учить молодых ученых, как не надо анализировать 
данные, и как надо это делать.  Вот список этих примеров, далеко не 
полный, из выпусков Вестника только 2011 года. 

Вестник №12 «Происхождение древних субкладов гаплогруппы R1b 
– территории и времена» (разбирается необоснованное, 
но устойчивое положение попгенетиков, что 
гаплогруппа R1b образовалась на Ближнем Востоке, 
причем никаких обоснований к этому опять никогда не 
давалось, гаплотипы не анализировались, датировок по 
гаплотипам не было, кроме опять «популяционных 
скоростий мутаций).

Вестник №11 «Гаплотип фараона Тутанхамона и его возможное 
происхождение» (разбирается необоснованное 
положение, что гаплотип Тутанхамона имеет европей-
ское происхождение, причем гаплотип его не 
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анализировался, датировок происхождения гаплоттипа 
не было)

«Гаплотипы гаплорупп R1a1 и N1 в восточных 
Гималаях» (разбирается статья Kang et al, 2011, в которой 
гаплотипы даны, но анализ их не проводился).   

«Исследования мтДНК» (разбираются утверждения рос-
сийских попгенетиков о совершенно безумных временах
происхождения гаплогрупп мтДНК, как, например, 273
тысячи лет назад в Волго-Уральском регионе, причем то,
как делались эти «расчеты», в разбираемой статье нет)   

Вестник №10 «Выход современного человечества из Африки» -
генетика и ДНК-генеалогия не согласны (разбираются
бесконечные натяжки и манипуляции попгенетиков по
этому вопросу, игнорирование альтернативных
решений).   

Вестник №9 “The recent infamous (and failed) attempt to discredit the
mutation rate constants. An overview of Busby et al (2011)
article in Proc. of the Royal Soc. (B) and Dienekes Ponticos
“essay” in his Anthropology blog”.

Вестник №5 “Критическое рассмотрение статьи “Decreased rate of
evolution in Y Chromosome STR loci of increased size of the
repeat unit” (M. Jarve, L. Zhivotovsky et al)

Вестник №3 «Еще раз о взаимоотношении ДНК-генеалогии,
генетики и популяционной генетики»

Вестник №1 «История гаплогрупп R1a и R1b в Иране и Ливане.
Критический разбор статьи “Influences of history,
geography, and religion on genetic structure: the Maronites
in Lebanon” by M. Haber et al, Eur. J. Hum. Genet.,
December 2010»,

Гаплогруппа R1a на Коморских островах и древние 
миграции гаплогрупп R1a1 и R1b. Критический разбор 
статьи “Genetic diversity on the Comoros Islands shows 
early seafaring as major determinant of human biocultural 
evolution in the Western Indian Ocean”by S. Msaidie et al, 
Eur. J. Hum. Genet., August 2010. 

2354



В выпусках 2010 года были статьи с разбором попгенетических фантазий и 
грубых ляпов в статьях – 

-- «О редком характере мутаций DYS390 в гаплогруппе R1b1b1”, 
«Гаплогруппа О и ее субклады в Азии» и «О месте и времени 
происхождения гаплогруппы R1b (с удивлением читая Wikipedia)» (декабрь 
2010), 

-- «Мутации в гаплотипах Y-хромосомы в парах отец-сын и их значение для 
ДНК-генеалогии», «Еще о скоростях мутаций в гаплотипах Y-хромосомы», 
«Гаплогруппа R1a и ее субклады в Азии» (ноябрь 2010), 

-- «Миграционный путь гаплогруппы R1b в Европу и расселение в Европе. 
Критический разбор статьи Myres et al (2010)» и «Гаплогруппа R1b1 и ее 
субклады в Азии» (октябрь 2010) 

-- «Анализ генома популяций евреев и сопоставление с выводами ДНК-
генеалогии» (июль 2010),

-- «Миграционный путь гаплогруппы R1b1b2 в Европу (1). Критический 
разбор статьи Balaresque et al (2010)», ««Миграционный путь гаплогруппы 
R1b1b2 в Европу (2). Критический разбор статьи Morelli et al (2010)», 
«Несколько комментариев к статье А. Штрунова «Происхождение 
гаплогруппы I1-M253 в Восточной Европе» и «О рукописи А.М. Тюрина «К 
вопросу о географии гаплогруппы Y-хромосомы I1 в Восточной Европе» 
(июнь 2010),

-- “A comment on the paper: A Western Eurasian Male Is Found in 2000-Year-
Old Elite Xiongnu Cemetery in Northeast Mongolia” (апрель 2010)Ю

Работа по переделке материала и выводов статей попгенетических авторов 
практически бесконечна, потому что, повторяю, они безграмотны, в них 
сильно заметно отсутствие нормальной научной школы. Поэтому дело не 
столько в популяционной генетике, сколько в популяционных генетиках.  

На, как говорил Козьма Прутков, порой и терпентин на что-нибудь 
полезен. Работа с этими статьями шлифует методологию ДНК-генеалогии, 
позволяет получать новые результаты и выводы, по ассоциации 
привлекаются новые материалы, которые опять же анализируются. Далее, в 
их статьях приводятся фактические данные, гаплотипы и гаплогруппы, из 
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которых попгенетики делают, как правило, совершенно примитивные и 
неверные выводы, но сам фактический материал можно использовать. 
Ссылки на эти фактические материалы я всегда даю. Так что как 
собиратели материала, как техники-лаборанты попгенетики приносят 
несомненную пользу. Сами же статьи их лучше не читать, а если читать, то 
понимая, что их интерпретации, и вообще раздел «Обсуждение 
результатов» в каждой статье надо пересматривать заново. Тогда все в 
порядке.

После такого введения рассмотрим еще несколько примеров анализа 
данных попгенетиками, то, какие выводы они делают, и то, какие выводы 
на самом деле стоило было бы сделать, если вместо «популяционной 
генетики» приложить подходы ДНК-генеалогии.  

 

Анализ литовской популяции
(Kasperavičiūtė et al, 2004)

Статья довольно старая, 2004 года. Но она опубликована в заслуженном 
журнале Annals of Human Genetics, в ее авторах – известный 
популяционный генетик M. Stoneking, и сама статья – о гаплотипах 
литовцев, близкая нам популяция.  

Статья на мой взгляд не особенно интересная, и единственное, что в ней 
привлекает внимание, это то, что она ставит задачу показать 
происхождение современной популяции литовцев. Собственно, это и 
должна была быть главная задача статьи, это же вынесено в резюме статьи: 
to address questions about the origin… of the present day population.  Посмотрим, к 
какому выводу пришли авторы и как они это сделали. 

Ответ, собственно, уже дан в самом резюме статьи: an analysis of molecular 
variance confirmed the homogeneity of the Lithuanian population. То есть анализ 
некого «молекулярного разнообразия» подтвердил гомогенность 
современной популяции литовцев. Вот это уже интересно. Мы привыкли к 
тому, что в любой популяции есть свои ДНК-генеалогические ветви, что 
любая популяция состоит из разных гаплогрупп, то есть первичных родов, 
что любая популяция в этом отношении гетерогенна, просто одни 
популяции более гетерогенны, чем другие. Например, в популяции 
современных этнических русских в среднем около половины гаплогруппы 
R1a1 (условно говоря, восточнославянской), примерно 22% гаплогруппы I 
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(отчасти прибалтийской, а вообще говоря, общеевропейской) и примерно 
14% гаплогруппы N1c1 (уральской, финно-угорской, балтийской). Это все 
условные отнесения, для примерного ассоциативного восприятия регионов 
либо происхождения, либо региона современного преобладающего 
населения.  

Поэтому крайне странно, что литовская популяция провозглашается 
«гомогенной». На самом деле по данным самих же авторов среди 196 
изучаемых гаплотипов мужчин-литовцев к гаплогруппе R1a1 относилось 88 
человек (45%), к N1c1 – 72 человека (37%), к сводной гаплогруппе 
BR*(xDE,JR) – это, видимо, в основном гаплогруппа I – 20 человек (10%), к 
гаплогруппе P*(xR1a) – это, видимо, в основном гаплогруппа R1b – 10 
человек (5%), плюс минорные гаплогруппы DE (5 человек, или 2.6%) и 
K*(xN1c1, P) – 1 человек. Какая же здесь «гомогенность», когда 
доминирующая гаплогруппа (R1a) охватывает менее половины мужского 
населения? Как водится у попгенетиков, авторы посчитали «разнообразие» 
(diversity) – некий полуколичественный параметр – всех гаплогрупп, и 
нашли, что он равен 0.653±0.020. У эстонцев он оказался равен 0.741±0.012, у 
латышей 0.667±0.021, у русских 0.712±0.031. Иначе говоря, вариации по 
гаплогруппам у литовцев были несколько меньшими по сравнению с 
другими перечисленными популяциями. Тем не менее, хороша 
«гомогенность». 

Оказывается, под гомогенностью» авторы подразумевают, что все шесть 
основных этнолингвистических групп литовского населения неоднородны 
одинаково. То есть все неоднородны, никакая при этом не выделяется в ту 
или иную сторону. Они гомогенны в своей неоднородности. И это понятно, 
потому что по сообщению самих же авторов они, эти этнолингвистические 
группы, образовались в ходе последнего тысячелетия, когда гаплогруппы 
были уже перемешаны. Так что вопрос о «происхождении современной 
литовской популяции» остался пока без ответа, перейдя в другую плоскость 
– что эта популяция была уже перемешана тысячу лет назад. О 
происхождении это, конечно, ничего не говорит.

Далее авторы занялись гаплотипами в 9-маркерном формате, и началась 
типичная попгенетическая фантастика. Авторы отметили, что среди 196 
гаплотипов 123 являются разными. Стало быть, 73 гаплотипа повторяются, 
причем что это знание дает – авторы, конечно, не представляют и об этом 
не пишут. Ответ – не дает ничего, кроме пустых цифр. Авторы нашли, 
например, что среди 88 гаплотипов гаплогруппы R1a у литовцев 56 
гаплотипов были «уникальными» («дистинктными»), и семь из них были 
«наиболее одинаковыми», 
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(переписаны здесь в формате FTDNA для 12-маркерных гаплотипов). Эти 
семь, как пишут авторы, составляют «3.6% от всех Y-хромосом в литовцах» 
(то есть 7 из 196), не понимая, что фраза эта лишена какого-то либо 
определенного смысла и никому в таком виде не нужна. Но «так принято», 
потому что разделить одно на другое несложно, а потом записать и 
отправить в статью, а зачем – это уже не важно.      

По секрету – из этой информации уже можно определить возраст 
гаплогрупп по популяциям, но попгенетики об этом не имеют ни 
малейшего понятия. Как определить - будет пояснено ниже.

То же самое относится и к гаплотипам гаплогруппы N1c1 у литовцев, для 
которых авторы нашли, что из 72 человек четверть (то есть 18 человек) 
имеют идентичные гаплотипы 

14 23 15 11 11 13 Х Х Х 14 14 30

Авторы опять записали бессмысленную «информацию», что это составляет 
22.4% от всех литовских Y-хромосом (разных гаплогрупп). 

То, что написано в обсуждаемой статье популяционных генетиков, причем 
написано совершенно безосновательно – «Alternatively, the Baltic tribes from 
which modern Lithuanians originated may have been genetically 
homogeneous”, не соответствовало действительности. Перевод – «как 
вариант, балтийские племена, из которых образовались современные литовцы, 
были генетически гомогенными». Мы уже знаем, что под «генетически» 
авторы понимают гаплотипы и гаплогруппы. На самом деле у авторов нет 
никаких конкретных данных о древних балтийских племенах, и данные 
статьи об этом совершенно не говорят. Датировки, полученные в статье, 
неверны (см. ниже), интерпретации – сплошное недоразумение. 
Популяционная генетика.       

Вместо обоснованных и информативных расчетов авторы обсуждаемой 
статьи зафиксировали, что “gene diversity based on 9 STR loci was 
0.985±0.004”. Для начала, никаких gene, то есть «генов», в этих 9-маркерных 
гаплотипах нет. Это просто небрежный, вульгарный сленг. Речь идет о 
негенных, нерекомбинантных фрагментах ДНК. Далее, разнообразие, по 
понятиям авторов, высокое, и не мудрено, для разных-то гаплогрупп. А вот 
в пределах гаплогруппы N1c1 у литовцев разнообразие по данным авторов 
было минимальным – 0.915±0.023. Опять остается загадкой, зачем все это 
считать, потому что ни для чего дальше эти цифры в статье не 
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используются, не применяются и не анализируются. В рамках ДНК-
генеалогии ясно, что такие цифры связаны (прямо или косвенно) с 
возрастом популяции, но поскольку здесь смешаны в кучу серии 
гаплотипов из разных ветвей, то возраст из этих цифр «разнообразия» не 
посчитать, и никому они, эти цифры, не нужны. Просто «так принято», 
совершенно бездумно. Ниже мы покажем, как это на самом деле надо 
делать. А пока заметим, что по данным авторов для литовцев в пределах 
гаплогруппы R1a это «разнообразие» выше – 0.984±0.05, и понятно, почему: 
гаплогруппа R1a старше по сравнению с N1c1 в литовской популяции, как 
будет показано ниже в наших расчетах. Им в данных популяциях 4375 и 
2400 лет, соответственно (см. ниже, наши расчеты). 

Занятно, что авторы, не разбираясь в скоростях мутаций, практически 
вслепую применили как скорости мутаций Kayser et al (2000), основанные 
на парах отец-сын (полученные при совершенно недостаточной статистике, 
и, видимо, приводящие к заниженным датировкам),  так и «популяционные 
скорости мутаций» Л. Животовского, которые приводят к завышениям 
датировок примерно в три раза. Так и получилось – первые дали 900 лет до 
общего предка литовцев гаплогруппы N1c1, вторые – 7600 лет, в 3.2 раза 
выше чем по более корректным расчетам (см. ниже). Для гаплогруппы R1a 
у литовцев соответствующие датировки получились 1,100 и 7,800 лет, 
соответственно, при более правильной величине 4,375 лет до общего предка 
(см. ниже). Особенно поразительно, что авторы включили в свои расчеты и 
время жизни общего («усредненного»!) предка популяции по всем 
гаплогруппам одновременно (!), что вообще не имеет никакого 
физического смысла. У них получилось 1000 и 7000 лет «по Кайзеру и по 
Животовскому», соответственно. Здесь комментариев просто нет. 

Верные своим принципам, популяционные генетики тут же подгоняют 
полученные цифры к устоявшимся данным, полученным представителями 
других наук, в данным случая в археологии и антропологии. Авторы 
пишут, что полученная величина в 1000 лет («по Кайзеру») согласуется с 
временем развития сельского хозяйства на территории современной Литвы. 
На самом деле то, как эта цифра была авторами получена, является 
ошибкой. Сельское хозяйство здесь не при чем. Сюда же относятся 
фантазии о «элитном доминировании», тоже любимом предмете 
популяционных генетиков, который вставляется к месту и ни к месту, как в 
данном случае, поскольку расчеты датировок неверные. Сюда же относится 
невразумительная фраза “the observed pattern of Y chromosome diversity in 
Lithuanians may be explained by a population bottleneck associated with Indo-European 
contact”, помещенная в Резюме. Какая «наблюдаемая картина разнообра-
зия», о чем здесь речь – остается неизвестным, как и причем здесь 
«бутылочное горлышко популяции», у кого, и откуда оно появилось – тоже 
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остается без ответа, как и то, что за «индо-европейцы» здесь упоминаются, 
видимо, древние носители гаплогруппы R1a.  Но почему они создали 
бутылочное горлышко, когда носители гаплогруппы N1c1 просто пришли в 
Прибалтику позже – загадка сия велика есть.  

Как видно, материал статьи совершенно бессвязный, вопрос о 
происхождении литовцев остался, естественно, без ответа, датировки 
неверные, формальные цифры «разнообразия» остались без интерпрета-
ции, «элитное доминирование» и «бутылочные горлышки популяции» 
неясно зачем вообще введены, к тому же диапазон датировок от 900 лет до 
7600 лет для одних и тех же событий (в данном случае для общего предка 
гаплогруппы N1c1 у литовцев) делает задачи статьи лишенными смысла. 
Популяционная генетика. 

Для сравнения приведем здесь расчеты по литовским 
мужским популяциям с помощью методов ДНК-генеалогии.            

Для начала – используем данные самих же авторов рассматриваемой  
статьи, и применим методы расчетов, авторам, видимо, незнакомые. 

Гаплогруппа R1a у литовцев

Итак, авторы нашли, что среди 88 гаплотипов гаплогруппы R1a у литовцев 
семь были идентичными друг другу, и имели вид 

13 25 16 11 11 14 Х Х Х 13 11 30

В понятиях ДНК-генеалогии это – базовые гаплотипы. Для данного 9-
маркерного формата гаплотипов константа скорости мутации равна 0.017 
мутаций на гаплотип на условное поколение в 25 лет (Klyosov, 2009), что 
дает [ln(88/7)]/0.017 = 149  175 поколений, то есть примерно 4375 лет до 
общего предка литовских мужчин гаплогруппы R1a в данной популяции, 
что в пределах погрешности совпадает с возрастом общего предка 
гаплотипов R1a1 на Русской равнине (Клёсов, 2011a). И гаплотип у общего 
предка тот же самый, что в усеченной форме записан выше:

13 25 16 11 11 14 12 12 10 13 11 30

Что касается «гомогенности», то рис. 1 показывает, что никакой 
гомогенности в литовской выборке гаплотипов R1a не наблюдается. 
Литовские гаплотипы расходятся по разным ветвям, с общими предками, 
которые жили (определено по значительно более массивным выборкам) -  
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Рис. 1. Дерево из 63 гаплотипов в 67-маркерном формате, из них 54 
литовских гаплотипов. Показаны ветви (по часовой стрелке): южно-
азиатская (киргизская) [KY], «младшая скандинавская» [YS], центрально-
европейская [CE], балто-карпатская [BC], западная евразийская-2 [WEA-
2], северная евразийская-1 [NEA-1]и северная евразийская-2 [NEA-2]. 
Гаплотипы 2 и 6 в СЕ ветви принадлежат эстонцам, им же принадлежат 
гаплотипы 16, 33 и 34 в ВС ветви, и отдельно стоящий 41 (старая 
скандинавская ветвь). Гаплотипы 19 (ВС ветвь) и 39 (WEA-2 ветвь) – 
латышские, как и гаплотип 23.     
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-- Центрально-европейская ветвь – 3425 лет назад (она в свою очередь 
расходится на две подветви с возрастом 3000±400 лет каждая); у литовцев 
там 94 мутации от 67-маркерного базового гаплотипа ветви, что составляет 
94/9/0.12 = 87  96 поколений, то есть 2400±350 лет до общего предка.   

-- Балто-карпатскую ветвь с общим предком 4000±500 лет назад, и и двумя 
подветвями с общими предками 2700±300 и 2500±300  лет назад; литовские 
гаплотипы принадлежат всем трем подветвям.  

-- Западную евразийскую ветвь-2 возрастом 2600±300 лет; пять литовских 
гаплотипов отклоняются суммарно на 51 мутацию от базового гаплотипа, 
что дает 51/5/0.12 = 85  93 поколения, то есть 2325±400 лет до общего 
предка , в хорошем соотвествии с возрастом всей ветви. 

--  Северную евразийскую ветвь возрастом 2200±250 лет; 15 литовских 
гаплотипов этой ветви расходятся на две подветви, NEA-1 и NEA-2.  

-- Еще есть серия южно-азиатской ветви, с гаплотипами, похожими на 
киргизские и общим предком примерно 1050 лет назад. Возможно, это 
литовские татары. 

- отдельно стоят два единичных гаплотипа младшей и старшей 
скандинавских ветвей. Правда, гаплотип старшей скандинавской ветви 
принадлежит эстонцу.    

Эти ветви все в совокупности идут от общего предка Русской равнины, 
который жил примерно 4800 лет назад.    

Гаплогруппа N1c1 у литовцев

При рассмотрении 72 гаплотипов гаплогруппы N1c1 у литовцев авторы 
обсуждаемой статьи нашли, что из них четверть (то есть 18 человек) имеют 
идентичные гаплотипы 

14 23 15 11 11 13 Х Х Х 14 14 30

Считать «разнообразие» - здесь давно устаревшее понятие. Вместо этого 
запишем [ln(72/18)]/0.017 = 82  90 поколений, то есть примерно 2250 лет 
до общего предка литовских мужчин гаплогруппы N1c1 в данной 
популяции. Это – конец прошлой эры. Посмотрим, что дают более 
аккуратные расчеты по большим выборкам более протяженных гаплотипов 
(Клёсов, 2011b). Базовый гаплотип 20 литовцев гаплогруппы N1c1-
M178+L708+L550+ из базы данных FTDNA  имеет вид
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14 23 15 11 11 13 11 12 10 14 14 30 – 17 9 9 11 12 25 14 19 28 14 14 15 15 – 10 11 18 
20 13 15 16 19 36 36 14 10

и все 20 37-маркерных гаплотипа имеют 152 мутаций от приведенного 
базового гаплотипа. Это дает 152/20/0.09 = 84  92 поколений, то есть 
2300±300 лет до общего предка. Совпадение практически абсолютное с 
расчетом выше по данным обсуждаемой статьи. В целом среди N1c1  
преобладает DYS19 = 14, у литовцев - 15. В пределах гаплогруппы N1c1 
литовцы образуют южно-балтийскую ветвь с характерной четверкой 
DYS464 14-14-15-15 и DYS459 9-9, в отличие от угро-финской ветви с 13-13-
14-14 и 10-10, соответствено. Правда, и там литовские гаплотипы расходятся 
на несколько ДНК-генеалогических ветвей с общими предками в середине 
1-го тысячелетия нашей эры, примерно 1500 лет назад.

Но это – суммарные расчеты, без учета того, что дерево гаплотипов 
литовцев гаплогруппы N1c1 на самом деле расходится на ветви (рис. 2), и у 
каждой ветви – свой возраст, свой общий предок. Расчеты показывают, что 
все эти ветви образованы в середине 1-го тысячелетия нашей эры или 
позже. Посмотрим, как это делается.

На рис. 2 отчетливо видны две обширные ветви справа и слева, которые в 
свою очередь состоят суммарно из семи подветвей.    

Ветвь 1 из шести гаплотипов имеет базовый гаплотип

14 23 15 11 11 13 11 12 10 14 14 30 –  17 9 9 11 12 25 14 19 28 14 14 15 15 -- 10 11 18 
20 13 15 16 19 36 36 14 10 

В ветви – 30 мутаций, что дает 30/6/0.09 = 56  60 поколений, то есть 
1500±310 лет до общего предка ветви. Это – середина 1-го тысячелетия 
нашей эры. Как раз время подъема сельского хозяйства в регионе, согласно 
цитируемым авторами рассматриваемой статьи археологических данных. 
Только это уже не «между 1000 и 7000 лет», а вполне корректно 
рассчитанные данные. 

Ветвь 2 рядом – это не дочерняя ветвь, она происходит от предка примерно 
1050 лет назад, и имеет вместе с первой ветвью общего предка примерно 
2200 лет назад. 

Две подветви 3 и 4 легко объединяются, так как они одинаковые по 
размеру, и «вес» их одинаков. Эти шесть гаплотипов имеют базовый 
гаплотип    
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14 23 15 11 11 13 11 12 10 13 14 29 –  17 9 9 11 12 25 14 19 28 14 14 15 15 -- 10 11 18 
20 13 15 15 18 35 35 13 10 

В этой ветви тоже 30 мутаций, что тоже определяет возраст ветви в 1500 лет 
назад. 

Рис. 2. Дерево из 24 прибалтийских гаплотипов гаплогруппы N1c1 в 37-
маркерном формате. 20 гаплотипов литовские, три гаплотипа (1L, 2L, 3L) 
– латышские, 1Е – эстонский. Пронумерованы семь ветвей дерева.   

Между ветвями 1 и 3-4 – 6 мутаций, что разводит их общих предков на 
6/0.09 = 67  72 поколений, то есть на 1800 лет, и помещает ИХ общего 
предка на (1800+1500+1500)/2 = 2400 лет назад. 
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Ветвь 5 имеет базовый гаплотип

14 23 15 10/11 11 13 11 12 10 14 14 31 –  17/18 9 9 11 12 25 14 19 28 14 14 15 15 -- 
12 11 18 20 14 15 17 20 37 37 14 10

и 14 мутаций ветви от этого базового гаплотипа помещают общего предка 
ветви на 1025±280 лет назад. 

Малая ветвь рядом (6) имеет недавнего предка, всего 425 лет назад. Но она 
отстоит от ветви 5 на 6.5 мутаций, то есть на 1950 лет, что помещает общего 
предка ветви 5-6 примерно на 1700 лет назад.  

Наконец, сводная ветвь латышей и эстонца (7) имеет возраст 1250 лет. Но 
она заметно отличается по своему базовому гаплотипу

14 23 15 11 11 14 11 12 10 13 14 29 –  17 9 9 11 12 25 14 19 28 14 14 15 15 -- 11 11 18 
20 14 15 17 20 36 36 13 10 

от остальных ветвей.  Так, от соседней ветви 5 она отличается на 8 мутаций, 
что помещает ИХ общего предка на 2400 лет назад.  

Как мы видим, примерно 2200-2400 лет назад жил общий предок южно-
балтийской ветви гаплотипов группы N1c1, который принципиально 
отличался от финской ветви по ряду маркеров в базовом гаплотипе, как 
описано выше. Подробный анализ этих различий был проведен в работе 
(Клёсов, 2011b). Подавляющее большинство литовских, латышских и 
эстонских гаплотипов группы N1c1 относятся именно к южно-балтийской 
ветви, с четверкой 14-14-15-15 (DYS464) и парой 9-9 (DYS459).  Насколько эти 
различия с финской группой выражены и воспроизводимы, видно из рис. 3. 
Надписи «литовцы» и «финны» показывают, в какой ветви преобладающе 
оказываются эти этнические группы.      
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Рис. 3. Дерево 213 четырехмаркерных гаплотипов (DYS464a,b,c,d) 
Проекта N1c1, http://www.familytreedna.com/public/N1c1/default.aspx . По 
кругу на стволе дерева – 127 идентичных друг другу базовых гаплотипов 
«южно-балтийской ветви» дерева с четверкой 14-14-15-15. Среди них – 24 
финна (19% от ветви, треть от всех финнов в выборке). Слева – ветвь из 
идентичных друг другу 43 гаплотипов с четверкой 13-13-14-14 «угро-
финской ветви», в которых из 40 известных этнических отнесений предков 
28 финнов (70% от всей ветви), 7 русских, два шведа, и по одному немец, 
норвежец, румын. Две небольшие ветви слева вверху (15-15-15-15 и 13-13-15-
15) из 15 и 11 гаплотипов, соответственно, включают: в первой - 
недифференцированный состав из четырех финнов, трех англичан, двух 
русских, двух поляков, украинца, чеха, литовца и латыша (15-15-15-15), и во 
второй - почти исключительно финнов (8 из 11, то есть 73%) с добавлением 
норвежца, литовца и ирландца (13-13-15-15). Выброс справа вверху в ветви 
из 10 гаплотипов – гаплотипы N1 и/или N1b. 
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Гаплогруппы I1 и I2 у литовцев

Гаплогруппы I2 у литовцев практически нет, как и вообще в Прибалтике. 
По данным проекта FTDNA
http://www.familytreedna.com/public/I2aHapGroup/default.aspx?vgroup=I2
aHapGroup&vgroup=I2aHapGroup&section=yresults
cреди 594 гаплотипов гаплогруппы I2 имеются только один литовский, 
один латышский и ни одного эстонского гаплотипа.

Аналогично, по данным Проекта
http://www.familytreedna.com/public/yDNA_I1/default.aspx?section=yresult
s
среди 3400 гаплотипов есть только четыре прибалтийских, эстонский и три 
литовских гаплотипа.

Рис. 4. Дерево из 74 восточно-европейских гаплотипов гаплогруппы I1-
M253 в 25-маркерном формате, построено по данным базы YSearch. 
Буквами латинского алфавита обозначены Польша, Украина, 
Белоруссия, Эстония, Литва, Россия.  На дереве отмечены 10 литовских 
гаплотипов.  
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Эти три литовских гаплотипа гаплогруппы I1 имеют следующий базовый 
гаплотип в 67-маркерном формате:

13 23 14 10 14 14 11 14 11 12 11 28 – 15 8 9 8 11 23 16 20 28 12 14 15 16 – 10 10 19 21 
14 14 16 20 35 37 12 10 – 11 8 15 15 8 11 10 8 9 9 12 23 25 15 10 12 12 16 8 13 25 20 
13 13 11 12 11 11 12 11 

Во всех 67 маркерах они имеют 25 мутаций, что дает 25/3/0.12 = 1850±410 
лет до общего предка.  Это явно заниженная датировка, потому что 
гаплотипов всего три. Ниже показано, что при увеличении выборки до 10 
гаплотипов датировка возрастает до 3000±430 лет до общего предка.   

Если к этим трем гаплотипам литовцев добавить гаплотипы эстонца, 
украинца, двух белорусов и трех русских той же гаплогруппы, то 
полученные 10 гаплотипов имеют тот же базовый гаплотип, но с 
датировкой общего предка 2175±340 лет назад.

Надо, впрочем, принять во внимание, что эти 10 гаплотипов принадлежат 
разным субкладам – один литовец субклада I1d-L22 (как и эстонец, все трое 
русских и украинец), один литовец и два белоруса – субклада I1b-M227, и 
один литовец – общего субклада I1, что, впрочем, означает, что субклады 
для него не определяли.  Поэтому в реальности общий предок всех трех 
литовских гаплотипов может быть древнее. 

    I1   L64, L75, L80, L81, L118, L121/S62, L123, L157.1, L186, L187, M253,
•   •    I1*   -
•   •    I1a   M21
•   •    I1b   M227
•   •    •    I1b*   -
•   •    •    I1b1   M72
•   •    I1c   M507/P259
•   •    I1d   L22/S142
     
В базе данных Ysearch обнаружились 10 литовских гаплотипов, и в составе 
74 восточно-европейских гаплотипов они приведены на дереве 25-
маркерных гаплотипов на рис. 4.  

Видно, что литовские гаплотипы не занимают какого-либо определенного 
места, не формируют свою ветвь, как и любые другие восточно-
европейские гаплотипы.  Все 74 гаплотипа дерева имеют базовый гаплотип 
(две отличающиеся мутации от предыдущего базового гаплотипа 
отмечены)

2368



13 22 14 10 13 14 11 14 11 12 11 28 – 15 8 9 8 11 23 16 20 28 12 14 15 16

и суммарно отстоят от него на 386 мутаций. Это дает 386/74/0.046 = 113  
128 поколений, или 3200±360 лет до общего предка.  

Еще 10 гаплотипов приведены и на литовском сайте
http://www.familytreedna.com/public/LituaniaPropria/default.aspx?section=
yresults . Базовый гаплотип там следующий:

13 22/23 14 10 14 14 11 14 11 12 11 28 – 15 8 9 8 11 23 16 20 28 12 14 15 16 – 10 10 
19 21 14 14 16 20 35 36/37 12 10 – 11 8 15 15 8 11 10 8 9 9 12 24 25 15 10 12 12 16 8 
13 25 20 13 13 11 12 11 11 12 11 

Он практически такой же, что приведен выше для серии гаплотипов с 
Проекта I1 FTDNA. В 37-маркерном формате все 10 гаплотипов имеют 96 
мутаций, что дает 96/10/0.09 = 107  120 поколений, то есть 3000±430 лет до 
общего предка. Это – в пределах погрешности с величиной, данной выше. 

Надо опять принять во внимание, что эти 10 гаплотипов принадлежат 
разным субкладам – один литовец к субкладу I1d1, и один - к субкладу I1b-
M227. 

Как видно, самая древняя гаплогруппа у литовцев R1a1 (середина 3-го тыс 
до нашей эры), и она же самая распространенная. Следующей по древности 
идет гаплогруппа I1 (конец 2-го тыс до н.э – начало 1-го тыс до н.э.), и далее 
– гаплогруппа N1c1, которая вошла в литовскую популяцию только в 
середине 1-го тыс нашей эры.  

***************************

Итак, рассмотрение литовских гаплотипов разных гаплогрупп показывает, 
что общий предок гаплогруппы R1a1 литовцев жил примерно 4600 лет 
назад, в середине 3-го тыс до н.э., и прибывал на Балтику в составе разных 
субкладов, почти все из них образовались в середине 1-го тыс до н.э. 
(центрально-европейский 2400±350 лет назад, балто-карпатский 2500 и 2700 
лет назад, западный евразийский 2600±300 лет назад, северный евразийский 
2200±250 лет назад). Носители этих субкладов говорили, как показывает 
лингвистика, на диалектах древнего арийского языка, что и образовало 
балтскую языковую группу, или балто-славянскую, в зависимости от того, 
как называть и чему отдавать предпочтение.  

Как отмечает И.Л. Рожанский (2011), по меньшей мере три линии  
миграции восточных славян в Литву, хотя и крайне слабо представленных 
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там, можно связать с миграциями из карпатского (или дунайско-
карпатского) региона. Это обе ветви субклада М458 и восточная карпатская 
(она же западно-евразийская-2) ветвь субклада Z280. Все они имеют почти 
один и тот же возраст, около 2700 лет. 

Примерно одновременно с ними на Балтику стали прибывать носители 
гаплогруппы I1, значительно меньшие по численности. Их источник – 
Европа, где гаплогруппа I1 прошла бутылочное горлышко популяции 
примерно 3400 лет назад, и восточная Европа с общим предком 3200±360 
лет назад, примерно то же, что и у литовских гаплотипов. Это, видимо, и 
были древние балты, во всяком случае, нынешние литовцы – их прямые 
потомки. Те, кто жили на территории современной Литвы раньше, если 
таковые были, видимо, не оставили потомства, которое бы дожило да 
нашего времени. 

Заметно позже, к середине 1-го тысячелетия, в Прибалтику стали 
прибывать носители гаплогруппы N1c1, ее южно-балтийской ветви, 
отделясь от финской ветви, которая прошла и расселилась севернее. 
Общий предок обеих ветвей жил на Урале, или находился на 
миграционном пути между Уралом или Поволжьем и Балтикой  примерно 
4200 лет назад, и эта миграция расщепилась на несколько ДНК-
генеалогических линии, все примерно одинакового «возраста», все 
датируются серединой 1-го тыс н.э. Случайное это совпадение или нет, но в 
те же времена в Европе происходило становление языкового славянства, и в 
те же времена вдоль Прибалтики формировались прибалтийские племена, 
а также викинги. Одна линия сформировала угро-финскую ветвь, 
состоящую в значительной степени из финнов, но с добавлениями части 
русских, норвежцев, шведов; другая линия дала потомков, ныне живущих в 
основном в России, в прибалтийских странах – Эстонии, Литве, Латвии, а 
также Польше, и их соседей, откуда гаплотипы южно-балтийской группы 
попали с потомками вплоть до Атлантики и Мексики.  Характерными 
признаками гаплотипов угро-финской группы являются DYD459=10 (или 
удвоенные значения), DYS464=13-14 (или удвоенные значения), негативный 
снип L550-.  Характерными признаками гаплотипов южно-балтийской 
группы являются DYD459=9 (или удвоенные значения), DYS464=14-15 (или 
удвоенные значения), позитивный снип L550+ (субклад N1c1d). Сами 
литовцы впервые упоминаются в исторических документах в начале 11-го 
века, то есть всего несколько столетий после прибытия носителей 
гаплогруппы N1c1. 

 Неолитические обитатели Балтики начиная с 6500 лет назад, о которых 
говорится в рассматриваемой статье, в гаплотипах современных литовцев 
не просматриваются. Данные об «интенсивном культурном развитии в 
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Литве, включая керамику», возможно, и были, но, похоже, потомков тех 
людей в Прибалтике не осталось. Что касается балтов «в 5-м тысячелетии 
назад», то это могли быть носители гаплогруппы R1a1 из Европы и с 
Русской равнины. Авторы справедливо пишут, что «археологические 
данные показывают, что финно-угорское влияние на литовскую 
популяцию было минимальным». Правда, авторы это ничем не 
подтверждают, и просто цитируют данные археологии. ДНК-генеалогия 
это полностью подтверждает. Во-первых, носители гаплогруппы N1c1 
прибыли на Балтику уже относительно поздно, в середине 1-го тыс н.э., и, 
самое главное, это не были финно-угры по гаплотипам. Те ушли севернее, а 
южнее, в литовской Прибалтике, были южные славяне южно-балтийского 
субклада гаплогруппы N1c1.       

Смешное попгенетическое «определение» и 
«интерпретация» времен разделения христианства и 

мусульманства в Ливане (подсказка – якобы за 
полторы тысячи лет до христианства и за две тысячи 

лет до мусульманства)  
(Haber et al, 2010)

 Статья (“Influences of history, geography, and religion on genetic structure: the 
Maronites in Lebanon”, 2010) примечательна тем, что в ее авторах – 
серьезные силы популяционных генетиков, среди 13 авторов – Wells, Tyler-
Smith, Zalloua, и журнал серьезный - Eur. J. Hum. Genet., и год публикации 
недавний – декабрь 2010. Но читая ее, приходится только горестно 
разводить руками. Хотя можно и посмеяться, но печаль перевешивает. 

Приходится повторить, что это стало уже печальной традицией 
академических статей, представляемых специалистами в области 
популяционной генетики: хорошие подборки гаплогрупп и гаплотипов 
(правда, гаплотипов коротких, обычно 8-9-10 маркерных), совершенно 
ошибочные методы расчета хронологий ближайших общих предков этих 
гаплотипов, отсюда удручающе неверные выводы и заключения 
исторического характера. Как обычно, сами гаплотипы в статьях не 
рассматриваются, и ценная информация, заключающаяся в базовых, или 
предковых гаплотипах, совершенно не анализируется и не принимается во 
внимание. Вместо этого все гаплотипы всех гаплогрупп смешиваются в 
один «пул», рассчитываются некие суммарные «частоты», то есть 

2371



frequencies, и строится некая диаграмма «популяционной генетики и 
географии», показывающая некие «дистанции между популяциями». 

Например, если в одной популяции есть преобладающий набор 
гаплогрупп A и В, а в другой – набор гаплогрупп R1a и R1b с примесью Q, 
то на диаграмме будут ясно видны два кластера, один A-В, другой R1b-R1a 
и относительно недалеко от них кластер Q, и расстояние между кластером 
первым и вторым будет самым большим. То есть последует вывод об 
отдаленности «популяционной структуры» населения Африки от 
населения Европы, по сравнению с расстояниями внутри самих кластеров, 
«внутри популяций». А если гаплотипы и рассматриваются, то, как 
правило, популяционные генетики применяют к ним печально известный 
«коэфициент Животовского», который завышает исторические оценки 
(датировки) примерно в три раза, а на самом деле как получится, обычно от 
двух до пяти раз. И то с погрешностью, близкой к 100%.    

В ДНК-генеалогии, напротив, каждая гаплогруппа анализируется 
раздельно, в каждой выделяются ДНК-генеалогические ветви, и они 
анализируются тоже раздельно. Рассчитываются времена до общих предков 
каждой ветви, анализируется структура базовых гаплотипов, выявляется 
хронология «бутылочных горлышек» популяции, и восстанавливаются, 
реконструируются времена жизни общих предков популяций, которые не 
прошли «бутылочные горлышки». То есть информация получается 
несравненно более детальная, имеющая прямую связь с историей, причем 
хронология получается в абсолютном масштабе времени. 

В этом принципиальная разница между ДНК-генеалогией и 
популяционной генетикой. В первой – воссоздать историческую картину 
времен жизни и миграций общих предков популяций, во второй – показать 
разницу между популяциями в отношении «похожести» или 
«непохожести», выразив это в некоторых коэффициентах, не имеющих 
абсолютного значения. Первая – по сути историческая наука, вторая – по 
сути генетическая. Сравнительная генетика. Популяционная генетика. 
Она, безусловно, важна, но для решения совершенно других задач. 

Обсуждаемая работа строилась именно так, как описано выше. Были 
посчитаны «частоты» для ряда популяций Ливана, Кипра, Турции, Сирии, 
Балкан, Италии и Ирана, разделенных по региональном признаку и по 
религиозному. Например, среди 127 маронитов северного Ливана  
оказалось двое с гаплогруппой R1a1-М17. Записали – частота 1.6%. А с 
гаплогруппой R1b1-M343 – 8 человек. Записали – частота 6.3%. 
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В Западном Иране гаплогруппы R1a1 было 13.5% (27 человек из 200), R1b1 -  
12.0% (24 человека). А в Восточном Иране – 22.6% и 5.6%, соответственно (28 
и 7 человек из 124). Хорошие цифры, показывают, что в Восточном Иране 
гаплогруппы R1b1 мало, они все группируются в районе Анатолии, и на 
восток особенно не продвинулись. И с востока, судя по этим данным, 
особенно не продвигались. И действительно, у башкир на Урале и в 
Северном Казахстане R1b1 около половины, хотя распределена 
неравномерно. Но в обсуждаемой статье об этом нет, ни миграций, ни 
продвижений, тема не та. R1b1 – это скорее Центральная Азия, чем Иран. 

По представленным в статье данным, максимум R1a1 по перечисленным 
популяциям – именно в Восточном Иране (22.6%), потом в Западном 
(13.5%), потом в Турции, «регионе 5» (12.8%) и на Балканах (11.5%), а 
максимум R1b1 -  в Италии (35.8%), в «регионах 2, 6, 8, 9 и 7» Турции (32.1%, 
21.2%, 20%, 15.4% и 14.9%, соответственно), и на Балканах (17.3%). И так по 
30 популяциям и 15 гаплогруппам. 

Эту матрицу нанесли на график, и получили облако точек, из которого 
считали «вариации» этих частот « между нациями», «между религиями», и 
«между регионами». Понятно, что это никакая не ДНК-генеалогия, и не 
имеет к ней никакого отношения. 

Но авторы все-таки замахнулись на исторические оценки, хотя лучше бы 
они этого не делали. Потому что они опять, как принято у популяционных 
генетиков, сложили в один пул все мутации и разделили на все тот же 
«коэффициент Животовского», который выведен по сути для совершенно 
другой, в высшей степени искусственной ситуации (а именно, для тысяч 
гаплогрупп на протяжении десятков тысяч лет). В итоге они получили, 
совершенно не задумываясь (как следует из статьи) о смысле, что 
разделение христиан с мусульманами произошло 3475 лет назад (с 
доверительным интервалом между 2000 и 6025 лет назад!) или 3325 лет 
назад (с доверительным интервалом от 1875 до 4225 лет назад), и затем эти 
3475 и 3325 лет усредняли (!), получив, надо полагать, 3400 лет назад. 
Поскольку, как авторы отмечают, это намного раньше времен как 
христианства, так и мусульманства, то они делают вывод, что эти народы 
стали разделяться еще в те времена, то есть за полторы тысячи лет до 
христианства, не говоря о мусульманстве. Потрясающе! Подумать об 
альтернативе, что просто неправильно считают, никому из 13 авторов 
статьи в голову не пришло, включая Спенсера Уэлса и Криса Тайлера-
Смита. В итоге этот неверный вывод вынесли и в заключение статьи, и в 
Абстракт. 
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На самом деле, разделив на 3, тот самый средний поправочный 
коэффициент, отличающий «коэффициент Животовского» от здравого 
смысла, они бы получили, что разделение христиан и мусульман 
произошло примерно 1100-1200 лет назад, то есть в 8-10 вв нашей эры, плюс-
минус несколько веков, то есть именно во времена распространения 
мусульманства.                

Наконец, как и наблюдается практически всегда в статьях и книгах по 
популяционной генетике, ни одного гаплотипа в статью даже и не вынесли. 
Никакого обсуждения гаплотипов не было, как будто никакой 
информации они не несут. 

Вот это и есть принципиальное отличие популяционной генетики от ДНК-
генеалогии. Для последней – вид гаплотипа, его численное выражение – это 
визитная карточка, паспорт популяции. Сопоставление базовых гаплотипов 
популяций – это кладезь информации, недоступной в рамках 
популяционной генетики. 

Детальный анализ гаплотипов и гаплогрупп R1a и R1b в Иране и Ливане 
был проведен нами в статье (Клёсов, 2011c), не будем здесь его повторять.  

«Этническая история русских» полученная из 
«разнообразия мтДНК»

(Morozova et al, 2011)

Статья – совсем недавняя, опубликована в декабре 2011 года. Авторы – 
группа сотрудников Института общей генетики РАН. Удивительно, что 
среди авторов нет Л.А. Животовского из того же института, но такую 
независимость и самостоятельность можно только приветствовать.  

Изначально к статье симпатия, поскольку любой толковый материал про 
этническую историю русских можно только приветствовать. Что можно 
ожидать от такого материала? Давайте начнем скорее с того, что уже 
известно, в целом или в частности. Известно, что мужской состав 
этнических русских в основном определяют три гаплогруппы – R1a, N1c1, и 
I (I1+I2), на которые приходится суммарно примерно 84% (Клёсов, 2009b,c,d 
и ссылки там же).  Это, условно говоря, восточные славяне (доля в 
Европейской части России в среднем 48%, но до 62% в южных областях 
России, и соотвественно меньше на севере, от Пскова и севернее), южные 
балты (которых можно условно назвать финно-уграми, следуя 
лингвистической классификации), и на которые приходится в среднем 14% 

2374



по Европейской России, и, условно говоря, западно-европейцы 
(гаплогруппы I1 и I2, c их 6.5% и 15%, соответственно). Последние две 
гаплогруппы назыают то «палеоевропейскими», то «древнерусскими», то 
«балтийскими», «скандинавскими» (I1), и «южно-славянскими» или 
«балканскими» (I2). Ни одно из этих названий не является абсолютным, и 
полностью зависит от контекста, в который эти названия помещают. 

Например, «восточно-славянской» гаплогруппа R1a1 является только на 
территории России, и то только на основании лингвистических категорий. 
Название «Южные балты» для гаплогруппы N1c1 применимо только для 
тех, кто именно живет в России-Литве-Латвии-Эстонии, потому что они 
действительно принадлежат в основном южно-балтийской ветви 
гаплогруппы N1c1, cо снипом L550 (cубклад N1c1d) и характерными 
аллелями в гаплотипах (например, двойкой 9-9 и четверкой 14-14-15-15 в 
DYS459 и DYS464, соответственно). Та же гаплогруппа N1c1, но среди 
этнических финнов (то есть тех, кто считают себя финнами, говорят на 
финском языке и поколениями живут в Финляндии) южно-балтийской уже 
никак не являются, имеют негативный снип L550, двойку 10-10 и четверку 
13-13-14-14, соответственно (Клёсов, 2011b).             

Что касается гаплогрупп I1 и I2, то в России их совсем мало по сравнению с 
Британскими островами и вообще Европой. Поэтому по сути это 
«общеевропейские» гаплогруппы, хотя есть основания считать, что 
гаплогруппа I могла возникнуть на Русской равнине более 40 тысяч лет 
назад, и затем мигрировать на запад, в Европу. Возможно, там и разошлась 
на субклады I1 и I2, причем первый явно прошел бутылочное горлышко 
популяции примерно 3500 лет назад, в середине второго тыс до нашей эры, 
и в небольших количествах вернулся на Русскую равнину примерно 3200 
лет назад. В применении в России их можно считать условно 
«южнорусскими», потому что, например, в Прибалтике их практически 
нет. Из тысяч гаплотипов проектов I1 и I2 только десяток прибалтийских I1, 
причем они есть только в литовском проекте, в котором 125 гаплотипов 
гаплогруппы N1c1 и 60 гаплотипов R1a1.  В крупном проекте I2       
http://www.familytreedna.com/public/I2aHapGroup/default.aspx?vgroup=I2
aHapGroup&vgroup=I2aHapGroup&section=yresults
cреди 594 гаплотипов гаплогруппы I2 имеются только один литовский, 
один латышский и ни одного эстонского гаплотипа. Там же – 9 русских, 2 
украинских и 6 белорусских гаплотипов. В еще более крупном проекте I1  
http://www.familytreedna.com/public/yDNA_I1/default.aspx?section=yresult
s среди 3400 гаплотипов есть только один эстонский и 3 литовских 
гаплотипа, но 12 русских, 9 украинских и 3 белорусских. Эти данные 
можно, конечно, интерпретировать по-разному, но суть в том, что 
гаплотипов I1 и I2 на севере мало, и они смещены к югу. Назвать 
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гаплогруппу I1 «прибалтийской» в контексте Русской равнины было бы 
неуместно. 

Все, что изложено в качестве введения выше и относится к мужским 
гаплогруппам, опубликовано во многих статьях в Вестнике в 2009-2011 гг. 

Что касается женских мтДНК, то в целом известно, что преобладающей 
гаплогруппой в Европейской части России является гаплогруппа Н 
(примерно 43%), а также гаплогруппы U5 (11%), Т2 (9%), J (примерно 8%), 
остальные в меньшей степени (Клёсов, 2010b, 2011е и ссылки там же). 

В отношении «этнической истории» России на основании мтДНК трудно 
представить что-либо новое или необычное, что такое исследование может 
дать, исходя из общих представлений. ДНК-генеалогию там особо не 
вычислить, потому что одна мутация в мтДНК происходит раз в несколько 
тысяч лет  (Клёсов, 2011d и ссылки там же). С такими скоростями мутаций 
«этническую историю русских» изучать трудно, если под «русскими» не 
считать тех, кто жили на Русской равнине 5-10 тысяч лет назад. Более того, 
как показано в работах (Клёсов, 2009b,c,d), для всех трех основных мужских 
гаплогрупп их доля по областям Российской федерации полностью 
неупорядочена и перемешана. Есть только общая тенденция роста доли 
гаплогруппы N1c1 на север (начиная с широты Пскова) и роста доли  R1a1, 
напротив, на юг. По общим соображениям, мтДНК тоже должны быть там, 
в русских областях, перемешаны. Сколько тысячелетий прошло с их 
образования и множественных миграций, притом что женщины обычно 
переходили в замужество на другие территории. Но это – общие 
соображения, которые порой не подтверждаются объективными научными 
данными.   

Посмотрим, что нашли в этом отношении авторы. Открываем статью с 
надеждами. Читаем Abstract. Там обычно в концентрированном виде то, 
что НАШЛИ, а не то, что ДЕЛАЛИ. По крайней мере так должно быть.  
   
Итак, если отжать воду, а именно что «делали», то имеем:

1. Подтверждено, что средневековые славяне имели племенную 
структуру. 

2. Показано, что «разнообразие» среди русских начинается во второй 
половине 1-го тыс нашей эры, «времени колонизации Восточно-
европейской равнины славянскими племенами».

Как, и это всё? Кто бы сомневался в этих основных выводах, тем более что 
это все взято из учебников истории для средних классов школы. 
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(Более  того, как показано ниже, это из данных авторов совершенно не 
следует. Но наберемся терпения. Перед нами – интересный и 
поучительный случай). 

Ну ладно, уже ясно, что ничего нового не нашли. Или в известном ключе 
популяционной генетики новые выводы сделать просто побоялись, и 
подогнали к тому, что уже известно. Хорошая наука, удобная, 
неконфликтная. 

Правда, в абстракте есть еще загадочная фраза, что «картина разнообразия 
объяснена как влиянием нативных популяций восточно-европейской равнины, так 
и генетическими различиями среди ранних славян». Ну так почему не 
написали, что это дало? Что значит «объяснена»? Вывод-то какой сделан? 
Абстракт именно для того, чтобы вывод написать, а не поделиться, типа, 
что «мы работали».    

Вот это и есть отсутствие грамотной школы в популяционной генетике. 
Никто не научил, что в абстракт выносят то, что найдено, как продвинута 
наука в результате исследования, а не то, что делалось. Типа «мы собирали 
грибы». А где грибы-то? «Да мы собирали».  

Ладно, если даже ничего нового не нашли, но грамотно показали, что 
средневековые славяне делились на племена, и что общие предки славян 
жили во второй половине 1-го тысячелетия, уже хорошо для становления 
науки, пусть будет грамотным упражнением. Но уже закрадываются 
сомнения, потому что по Y-хромосомным гаплотипам известно, что ветви 
славянских (или пра-славянских) племен ведут свое начало в основном из 
начала-середины 1-го тыс до нашей эры, а общие предки этих племен жили 
на Русской равнине 4800±500 лет назад. В те же времена или чуть позже 
предки нынешних славян продвинулись в Прибалтику, на территории 
современных Литвы-Латвии. Примерно 4000 лет назад предки нынешних 
славян прошли до Южного Урала, основали андроновскую и 
синташтинскую археологические культуры, и примерно 3500 лет назад 
предки нынешних славян, точнее, братья наших предков, ушли в Индию, 
Иран, Анатолию, Саудовскую Аравию.  Ушли, естественно, с Русской 
равнине, не по воздуху летели из Европы. Это была долгая миграция, с 
образованием племен, ветвей гаплотипов, образованием новых субкладов 
гаплогруппы R1a1.  Хотя на север Русской равнины, в южную Прибалтику, 
носители южно-балтийской ветви гаплогруппы N1c1 прибыли 
действительно в середине 1-го тысячелетия нашей эры. Но перед этим там 
уже были носители гаплогруппы R1a1 (см. выше), что и формировало 
балтов и привело к образованию балто-славянской языковой группы. Это, в 
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частности, описано в первой части настоящей статьи, и дано с цитатами на 
наши предшествующие работы. Но явно неверно ограничивать наших 
славянских, или русских предков только «второй половиной 1-го 
тысячелетия нашей эры», это только угорские племена,  ставшие южно-
балтийскими. Может, авторы рассматриваемой статьи только их изучали? 
Смотрим дальше, саму статью.

Набор рассматриваемых мтДНК впечатляет. Помимо 953 образцов из 
России (образцы из 10 областей собирали сами, плюс пять областей 
добавили из литературы, всего получив образцы из 14 областей России, 
одна область перекрывалась по своим и литературным данным), еще 
добавили массу литературных данных по мтДНК, что позволило получить 
репрезентацию по мтДНК по шести языковым группам – славянской, 
балтской, финно-угорской, тюркской, германской, и иранской (последние – 
осетины и персы). Естественно, языковые группы здесь не при чем, в ДНК 
они не отражены. Речь идет о территориях преимущественного расселения 
носителей этих языков, причем в наше время. В древности эти (языковые) 
территории часто были, естественно, другие.  Неясно, почему авторы так 
напирают на языки. Это у них, видимо, такой сленг, не очень удачный. 

Для начала – сразу относительно мелкое замечание. Авторы много места 
уделяют описаниям статистических расчетов, как и положено 
популяционным генетикам, но на практике вся эта теория отбрасывается. 
Например, авторы пишут, что средняя частота восточно-евразийских 
гаплогрупп среди восточно-европейских российских областей составляет 
2.44%, а среди поляков, например, только 1.8% (или максимум 1.8%). Это 
понятно - где поляки и где восточная Азия. Но на самом деле здесь не 2.44%, 
да еще с точностью до сотых долей процента. Цифры по всему полю 
прыгают, и, например, гаплогруппа А почему-то подскакивает до 3.23% у 
смоленцев (на самом деле там 2 человека из 62 смолян, какие уж там «3.23% 
до сотых долей процента», статистическая погрешность при двух человеках 
как минимум плюс-минус 70%, и то это для одной сигма, для двух сигма 
погрешность вдвое выше, что вообще почти теряет смысл). У рязанцев 
гаплогруппу А имеет один человек из 60, и еще у новгородцев – один из 114 
человек. У остальных 11 областей – ни одного. Чего уж там усреднять, да 
еще до сотых долей процента... Короче, восточно-азиатских гаплогрупп в 
российских областях по представленным данным 2.45±1.50%, а у поляков – 
1.8%, и тоже с погрешностью. Так что это одни и те же цифры, у русских и 
поляков, в пределах погрешности.          

Вот это и огорчает, что авторы не понимают, или пренебрежительно 
относятся к тому, как надо представлять данные. Это тоже результат 
отсутствия у них хорошей научной школы. Это и сыграло с ними 
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фатальную шутку, как станет ясно ниже. Надо же понимать, что складывая, 
вычитая и деля цифры статистической природы, надо особенно 
внимательно представлять интервалы погрешности, доверительные 
интервалы. Нельзя писать 2.45%, когда там 2.45±1.50%, то есть как минимум 
между 0.95% и 3.95%. Потому и генетические дистанции при таких расчетах 
обречены на ложность, при вычитании одних малых цисел с большими 
погрешностями из других, да еще возводя в квадрат.  

Короче, ясно, что мало у русских восточно-азиатских гаплогрупп по 
сравнению с тремя основными – Н, U и U5 (и далее – J и T), и этого 
достаточно. Остальных западно-евразийских тоже мало, на уровне единиц 
и долей процента. Ясно, что это случайно примкнувшие, и не нужно там 
пытаться «наводить науку» на сотых долях процента. Никакого научного 
смысла в такой точности нет. Главное, что это не имеет никакого прямого 
отношения к истории этнических русских. Эти доли процента могли 
попасть в указанные области когда угодно, хоть в этом веке, хоть в 
прошлом, хоть в позапрошлом.  

Кстати, интересно, что гаплогруппа U, которую в изобилии нашли авторы, 
полностью отсутствует у этнических русских по данным (Behar et al, 2010). 
Она по данным Бехара и др. сохранилась только у узбеков, да и то на 
уровне менее 5%, а больше ни у кого в мире ее нет, хотя гаплогруппы U5 по 
тем же данным 10.6%. Так что здесь сильное противоречие с 
опубликованными ранее данными. Но не будет останавливаться, пусть 
авторы сами разбираются.   

Дальше пошла любимая игра попгенетиков – все гаплотипы перемешали, 
невзирая на гаплогруппы, и построили поле «генетических дистанций», по 
прописи Кавалли-Сфорца 1967 года, 45 лет назад. То есть гаплогруппы-
гаплотипы определяют по высшему классу, а затем впрягают в старую 
телегу. А смысл? Получили, что русские по всей солянке-совокупности 
всего и вся попадают в ближайшее окружение поляков, боснийцев, мордвы, 
марийцев, чувашей, татар и осетин. Можно добавить карелов и словенцев, 
они тоже недалеко. Ну, и что нового?  Мы воздели в изумлении руки? 
Остается добавить, что это представители славянской, финно-угорской, 
тюркской и иранской языковых групп. Информативно, да? Зато германская 
и балтская группы остались вдали, скажет торжествующе попгенетик. Вот 
именно это и показывает, что никакой научной ценности в этих 
построениях нет. Потому что половина литовцев – гаплогруппа R1a1, 
общая с восточными славянами, как и пятая часть немцев, столько же у 
шведов, четверть у венгров, что тоже находятся в отдалении на диаграмме. 
А это и есть общая история, один род. Можно сказать, конечно, что у 
женщин одна корреляция, у мужчин – другая. Ну, и что это тоже даст? Что 

2379



история женщин и мужчин у русских (и у других) разная? Да, наверное, и 
это тоже. Женщины в род приходили, или их силой привозили из разных 
краев, в том числе и из восточной Азии. Ну и что это говорит об истории 
этнических русских?

«Русские ближе к волго-уральскому региону», делают вывод авторы из этой 
диаграммы. Что, рядом стоящие поляки, боснийцы и осетины – это волго-
уральский регион? Что это, как ни откровенная натяжка? Впрочем, она 
объясняется легко. Следующая фраза – «заметим, что это в полном согласии с 
их географическим расположением». Вот и подогнали. А то, что у поляков и 
русских по половине, а местами и по две трети одинаковой гаплогруппы 
R1a1 – это не близость географического расположения? То же и с 
белорусами. С каких пор белорусы – это волго-уральский регион?                    

Авторы здесь же делают ссылку на то, что «это позволяет узнать 
генетические характеристики сообществ, которые существовали до современных 
этнических групп», причем это ссылка на работу 1969 года одного из 
авторов, С. Рычкова.  Это положение тоже непонятно в контексте данной 
работы. Что за «генетические характеристики» авторы узнали, которые 
существовали до современных этнических групп? Начнем с того, что 
мтДНК в этом контексте – это не «генетическая характеристика». Да и 
вообще, какой смысл здесь этой фразы? О каких «сообществах» здесь речь? 
О гаплогруппе Н? Так она и сейчас существует.  

Авторы представляют таблицу, в которой указаны «генетические 
расстояния» от усредненных русских мтДНК до усредненных мтДНК 
шести языковых групп. Вообще сама концепция приравнивать 
современные «языковые группы» к гаплогруппам-гаплотипам является 
более чем сомнительной. Иногда это работает, но для языковых и 
гаплогруппных изолятов (например, баски). Для балтов, например, у 
которых половина гаплогруппы R1a1, это непонятно что дает. У авторов 
получилось, что ближе всех к русским – славянская языковая группа. Кто 
бы удивлялся, тем более, что у них предобладает опять же R1a1 (у мужчин) 
и Н (у женщин). Рядом – балты (причина та же). А дальше всех – иранцы, то 
есть осетины и персы. Опять, кто бы удивлялся. Тем более что это должно 
зависеть от времени, и от того, сравнивают с мужчинами или женщинами. 
Персы 2500 лет назад – это определенно преобладание R1a1 (у мужчин), 
ариев того времени. Это – родные братья наших праславянских предков 
той же гаплогруппы R1a1. Кстати, и гаплотипы почти одни и те же, вплоть 
до 67-маркерных (Клёсов, 2011a). Кто были их женщины – мне неясно. 
Начиная с 7-го века н.э. ариев значительно вытеснили мусульмане, 
гаплогруппы J2 в большой степени. Языки тем не менее остались иранские, 
хотя уже трансформировались в новейшие иранские языки. А современные 
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осетины – это в большой степени гаплогруппа G (у мужчин). У женщин – 
надо разбираться, но судя по данным таблицы 3 – удаленные по мтДНК от 
русских женщин, что не удивительно. Ну и что эта таблица дает? Что 
осетинские женщины не сделали большого вклада в ДНК русских женщин? 
Я лично не удивляюсь. Думаю, что и никто не удивится.  И что там 
«полностью подтверждает концепцию русского этногенеза», как утверждают 
авторы статьи? Неудивительно, что авторы не вынесли это в Абстракт, там 
нечего выносить. Иначе пришлось бы написать, что русские женщины 
близки к балтийским и далеки от осетинок. Это, видимо, и есть «концепция 
русского этногенеза». 
   

Рис. 5. Области: VO  - Вологодская, NV – Новгородская, PS – Псковская, YR – 
Ярославская,  TV – Тверская, IV – Ивановская, SM – Смоленская, VL – Владимирская, 
KA – Калужская, TU – Тульская,  RZ – Рязанская, OR – Орловская, LI – Липецкая, TM – 
Тамбовская. Голубой цвет (для электронного выпуска Вестника) – популяции, близкие 
к усредненным «средним русским» по всем популяциям, коричневый – удаленные от 
«средних русских» (из статьи Morozova et al, 2011).  

Авторы усреднили всех русских по «генетическим дистанциям» (про 
погрешности – см. выше), а затем по областям определили, какие области 
как отклоняются от «средних русских». Те, кто отклоняются меньше, 
изобразили голубым цветом на рис. 5, кто отклоняется больше – 
коричневым цветом. Авторы заметили, что то же самое разделение 
наблюдается и по Y-хромосомным «маркерам» (Гаплогруппам? 
Гаплотипам?). Для меня это большая новость, и я сильно сомневаюсь, что 
авторы понимают, что написали. Что там по гаплотипам-гаплогруппам 
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отличается в Орловской и Владимирской областях – это какая-то мистика. 
Например, по данным Roewer (см. ссылку в работе Клёсов, 2009b), в 
Орловской области из 42 гаплотипов 19 R1a1, семь  I, пять N1c1, четыре R1, 
четыре G, и по одному DE, J2, и K. Что там во Владимирской области может 
быть принципиально другое? Даже в среднем Орловская область такая же, 
как Россия, с 45% R1a1 (в России в среднем 48%) и 12% N1c1 (в России 14%).     

Что в статье дальше, в отношении языка – это просто издевательство над 
здравым смыслом. Принцип такой, что любые цифры можно усреднять, 
складывать, вычитать, и почему это не сделать? Авторы усреднили 
«генетические дистанции» по северным, центральным, юго-западным и 
юго-восточным областям, и стали измерять усредненные же дистанции от 
мтДНК указанных выше шести языковых групп. Понятно, что дело здесь 
вовсе не в языках, а в географии. Получилось, ясное дело, что меньше всего 
расстояние от славян (потому что они и есть в основном славяне), равное -
0.89±0.07 (это уже мои усреднения по их данным, но без включения 
погрешностей самих данных), далее – от балтов (литовцев и латышей), то 
есть от западно-прибалтийского региона –0.66±0.12, далее – от финно-угров 
(финны, эстонцы, карелы, венгры, мордва, марийцы, коми и удмурты) 
–0.62±0.36, далее – германская группа –0.27±0.40,  тюркская (башкиры, 
чуваши, азербайджанцы, турки, узбеки, туркмены) +1.10±0.27, и иранская 
(осетины и персы) +1.33±0.18. 

Что это дает, кроме совершенно очевидного, что это говорит об «истории 
этнических русских» – совершенно непонятно. Чем дальше культурно и 
гаплогруппно, тем дальше и получается. А что, кто-то ожидал иначе? ЧТО с 
помощью полученных данных удалось показать? Какую историческую 
загадку решить? Какую новую методологию предложить и обосновать? И, 
главное, по названию статьи – что это сказало об «этнической истории 
русских»? Что русские – не персы и не осетины? И не туркмены с 
азербайджанцами? Можно было бы отложить также религию в какой-либо 
цифровой форме, формы жилищ, похоронные ритуалы, облаченные в 
номера, форму букв алфавита, и получилось бы тоже самое. Наверное, всё 
это говорит об истории в том смысле, что история была разной, раз 
алфавит другой – там арабская вязь, а там кириллица, а там латинские 
буквы, только разве в том была задача статьи? 

На этом раздел «Результаты» закончился. Минуточку, а как насчет второй 
половины 1-го тысячелетия нашей эры, к которому, по подаче Абстракта, 
сводится «разнообразие» мтДНК? Об этом ведь пока не было ни слова, как 
и о «славянских племенах» и о колонизации ими Восточно-Европейской 
равнины. Приехали. Добро пожаловать в популяционную генетику. Как и 
предсказывалось, ничего об этом найдено не было, но чтобы было типа 
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научно и неконфликтно, просто переписали из учебника для средней 
школы и подали, якобы это – ура!  - подтвердили, причем строгими 
научными методами. Изучением мтДНК. 

После этого раздел «Обсуждение» можно и не читать, все уже сказано. Там 
сейчас, разумеется, пойдет акробатика. Но мы прочитаем. Там особенно 
интересно. 

Первое – что данные якобы показывают деление «исторических русских» 
(это-то откуда? Это ведь мтДНК современников при полном отсутствии 
расчетов датировок по мутациям в гаплотипах) на три части. Итак, это 
«северные русские», финно-угры, и «южные русские». Да, мы знаем, что 
про продвижении с севера на юг в Y-хромосомах в целом уменьшается доля 
N1c1 и возрастает доля R1a1 и I1/I2. Но N1c1 – это не «финно-угры», у тех 
совершенно другие гаплотипы, другие субклады этой гаплогруппы. Да и 
что там делить – «генетические дистанции» у «северных русских» 
(округленно, чтобы снять «наукообразность») 5.9, 3.8, 5.8, 5.8, у «юго-
западных» 6.3 и 4.8, плюс 1.7 в Орловской области. Да нет в Орловской 
области такого различия от остальных юго-западных областей, там все 
перемешано. Такие различия надо по несколько раз проверять-
перепроверять, а не просто бухнуть цифры, типа – смотрите, что у нас 
получилось. Дывитесь, громадяне. 

А вся разница всего лишь в том, что в Орловской области все три основные 
«русские» гаплогруппы – Н, U и U5 оказались по доле примерно такие же, 
как усредненные по России. Но поскольку авторы не рассчитывают 
погрешности, это сыграло с ними злую шутку.  Давайте посмотрим. 
Погрешности пришлось рассчитать уже мне, авторы обходятся без них. 
Точнее, они приводят нечто (например, в таблице 3 в их статье), но там 
погрешности якобы на уровне сотых и тысячных долей процента. Это уже 
даже не смешно. Это – трагедия в отношении той же научной школы.

Ниже я рассчитывал погрешности при одной сигма (68% достоверности), но 
при двух сигма (95% достоверности) погрешности надо увеличить вдвое.             

Гаплогруппа Н. 
В Орловской области эту гаплогруппу имеют 51 человек из 115, то есть 
44.3±6.2. Усредненные по России – 40.5±5.4. 

Гаплогруппа U. 
В Орловской области эту гаплогруппу имеют 22 человека из 115, то есть 
19.1±4.1. Усредненные по России – 20.8±6.0.
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Гаплогруппа U5. 
В Орловской области эту гаплогруппу имеют 12 человек из 115, то есть 
10.4±3.0. Усредненные по России – 10.9±4.8.

Посмотрим на Калужскую область, она якобы резко отличается от 
Орловской (отличие Орловской области от средней по России по данным 
авторов 1.662, Калужской 6.296).

Гаплогруппа Н. 
В Калужской области эту гаплогруппу имеют 26 человек из 70, то есть 
37.4±7.3. Усредненные по России – 40.5±5.4. 

Гаплогруппа U. 
В Калужской области эту гаплогруппу имеют 18 человек из 70, то есть 
25.7±6.1. 
Усредненные по России – 20.8±6.0.

Гаплогруппа U5. 
В Калужской области эту гаплогруппу имеют 8 человек из 70, то есть 
11.4±4.0. Усредненные по России – 10.9±4.8.

Как видно, Орловская и Калужская области одинаковы в пределах 
погрешности со средним по России по всем трем гаплогруппам – Н, U и U5. 
Но поскольку авторы погрешности не считали, а числа малые, то 
погрешности были 14%, 21% и 29% для Орловской области, и 20%, 24% и 
35% для Калужской. И это – для 68%-ного доверительного интервала. Для 
95%-ного погрешности достигают 70%. 

Вот и получается, что для юго-западного региона то, что показано как 
«девиации» 1.662 для Орла и 6.296 для Калуги – это на самом деле одно и то 
же в пределах погрешности экспериментальных данных. Поэтому все 
синтетические карты авторов и их выводы в отношении разных групп 
населения – ломаются как карточный домик, извините за каламбур.     

Это же касается и все остальных цифр в статье. На самом деле 
распределение («разнообразие») мтДНК по всем 14 областям России 
одинаковое в пределах ошибки измерения. К этому же выводу я пришел 
еще в 2009 году в отношении распределения гаплогрупп Y-хромосомы по 
областям. Повторю - всё, что можно сказать – это то, что к северу (от Пскова) 
доля гаплогруппы N1c1 возрастает, а R1a1 снижается, но по областям 
никакой воспроизводимой закономерности нет. 
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Все остальное обсуждение в статье уже не имеет никакого значения, так как 
строится на сплошной широкой ошибке. Все обсуждение построено на 
ложных цифрах и закономерностях, либо просто списано у археологов. 
Данные по самим мтДНК по областям полезны и могут пригодиться в 
будущем.  Все остальное – нет.     

Вот и вся популяционная генетика авторов.

Послесловие.  Я направил копию этой главы основному автору 
обсуждаемой статьи, И.Ю. Морозовой в Институт общей генетики, и 
предложил высказать свои соображения «в порядке дискуссии» для 
включения в настоящий номер Вестника. И.Ю. Морозова вежливо 
отказалась.   

Сибирские и америндские гаплотипы гаплогрупп R1b 
и Q1a

(Malyarchuk et al, 2011)

Это статья представляет показательный пример, как очень хороший 
материал может быть резко испорчен применением фундаментально 
неверных скоростей мутаций (так называемых «популяционных скоростей 
мутации» Л. А. Животовского) . Остается мистикой, как «академическая 
популяционная генетика» слепо приняла совершенно неверный подход и 
активно публикует статьи с неверными датировками, которые в 2.5-4 раза 
(на 250-400%) завышают (удревняют) времена жизни общих предков 
популяций. Любые исторические оценки и утверждения при этом 
становятся безнадежно неверными. Поразительно, что никто в 
«академическом попгенетическом мире» за 5-6 лет не удосужился 
проверить базу этого безумного подхода, проверить его «калибровку», 
обратить внимание на откровенную подгонку «метода» – слово «натяжка»  
здесь уже не подходит, натяжек на 300-400% не бывает, здесь откровенная и 
намеренная фальсификация. Никто не подумал, как это может быть, чтобы 
одна и та же величина «скорости мутации» (0.00069 мутаций на маркер на 
25 лет) была применима к любым гаплотипам – 6-маркерным, 7-, 8-, 9-, 10-, 
12-маркерным и так далее (см. об этом ниже) 

И вот сейчас опять – статья 2011 года, прекрасный материал, а «датировки» 
почти всё испортили. 

По порядку. Статья фактически состоит из нескольких частей. Одна часть – 
гаплотипы  гаплогруппы R1b в северной Азии, в Сибири. Приводятся 
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популяции, в которых найдены гаплотипы групп R1b1b1-M73 и R1b1a2-
M269, для некоторых приведены базовые гаплотипы, местами даны 
датировки. Последнее никуда не годится, как и выводы исторического, 
хронологического характьера, которые делаются на основе полученных 
«датировок». Вторая часть – гаплотипы гаплогруппы Q1a3, но короткие, 
семи-маркерные. Опять датировки, неверные. Третья часть – о миграции 
предков этих гаплотипов из северной Азии в Америку, через Берингов 
пролив.   

Главные результаты следующие (у авторов, как обычно у популяционных 
генетиков, плохо со статистическими оценками, поэтому я даю их 
результаты с округлением. Например, 5 из 38 – это 13±6%, поэтому давать 
«13.2%» лишено смысла; и это для одной сигма, то есть с доверительным 
интервалом в 68%. Для 95%-ной надежности, о которой здесь речи быть не 
может это 13±12%): 

1. Доля гаплогруппы R1b1b1-M73 у сибирских популяций:
-- Шоры, 5 человек из 38 (13%)  
-- Телеуты, 5 из 44 человек (11%)
-- Калмыки и хакасы, 2 из 60 и 64 чел, соответственно, примерно 3% 
-- Тувинцы, 2 из 108 человек, около 2%
-- Алтайцы, 1 из 89 человек, около 1%

Это – немного (кроме шор и телеутов), но важно. Чуть ниже я поясню, 
почему важно.  По данным авторов, гаплогруппа R1b1b1-M73 расходится на 
два базовых гаплотипа (возможно и на три, но третий они не приводят), 
которые в формате FTDNA можно записать следующим образом 
(последние два маркера – DYS 437 и DYS438):

13 22 14 11 13 16 Х Х 13 13 13 17 – 15 10 

13 19 14 11 13 13 Х Х 13 14 13 16 – 15 10 

До этого места все замечательно. А потом пошли датировки. Для первого 
базового гаплотипа якобы 4400±1500 лет, для второго якобы 5600±4000 лет 
назад.  Результаты, повторяю, неверные. На этом данная часть в статье 
закончена, с призывом найти больше аллелей и убедиться, что 
происхождение этих гаплотипов – сибирское. 

Даю свою интерпретацию этой части работы. Из данных работы можно 
вычислить, что первый базовый гаплотип относится к популяции из 15 
человек (все 5 шор, все 5 телеутов, оба хакаса, плюс мариец, турок [?] и 
татарин), и все 15 человек имели 22 мутации в их гаплотипах. 
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Действительно, если применить «скорость Животовского», то 
22/15/12/0.00069 = 177 условных поколений, то есть 177х25 = 4425 лет. В 
статье – 4400 лет. 

Но это неверно. Для показанных 12-маркерных гаплотипов константа 
скорости мутации равна 0.024 на гаплотип на условное поколение в 25 лет 
(Klyosov, 2009), и получаем 22/15/0.024 = 61  65 поколений (стрелка 
показывает поправку на возвратные мутации), то есть 1625±380 лет до 
общего предка.  Разница – на 270%. 

Далее, по данным статьи (рис. 2) этот базовый гаплотип имели 5 человек из 
15, что дает [ln(15/5)]/0.024 = 46  48 поколений, то есть 1200±580 лет до 
общего предка.  В принципе, эти значения находятся в пределах 
погрешности, которая велика из-за малости выборки. Если бы случайно 
(именно так) базовый гаплотип имели не 5, а 4 или 6 человек, то получилось 
бы  [ln(15/4)]/0.024 = 55  58 поколений, или 1450 лет, или [ln(15/6)]/0.024 = 
38  40 поколений, или 1000 лет до общего предка. В любом случае, общий 
предок с данным базовым гаплотипов жил в первом тыс нашей эры.  

Вот тот же базовый гаплотип, но с бОльшим количеством аллелей, в 
соответствии с пожеланиями авторов статьи. Эти данное мной 
опубликованы еще в 2008 году (Клёсов, 2008).  Ниже – базовый гаплотип 
гаплогруппы R1b1a1-M73 (по номенклатуре 2011 года), найденный в 
Центральной Азии - узбеков, таджиков, тувинцев, уйгур, казахов

13 22 14 11 13 17 12 12 12/13 13 13 17 -- 15 9 9 11 11 23 15 20 29 12 15 15 17 -- 10

Совпадающие (с данными обсуждаемой работы) мутации отмечены синим 
(для электронного издания Вестника), отличающиеся - красным. 

Как видно, это один и тот же гаплотип, всего лишь с одной мутацией. Его 
датировка - 2500±560 лет до общего предка. Похоже, что сибирский базовый 
гаплотип – мигрант из Центральной Азии, но неподалеку.  

Для второго базового гаплотипа R-M73 

13 19 14 11 13 13 Х Х 13 14 13 16 – 15 10 

якобы 5600±4000 лет назад.  Результаты, повторяю, неверные. 

Даю свою интерпретацию этой части работы. Из данных работы можно 
вычислить, что второй базовый гаплотип относится к популяции из 11 
человек (3 башкира, 2 калмыка, 2 тувинца, татарин, кабардинец, русский и 
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алтаец), и все 11 человек имели 20 мутации в их гаплотипах. Действительно, 
«по Животовскому» 20/11/12/0.00069 = 220 условных поколений, то есть 
177х25 = 5500 лет. В статье – 5600 лет. 

Но это опять неверно. На самом деле получаем 20/11/0.024 = 76  83 
поколения, то есть 2075±510 лет до общего предка. Разница – опять 270%. 

Далее, по данным статьи (рис. 2) этот базовый гаплотип имели 2 человека из 
11. Это дает [ln(11/2)]/0.024 = 71  77 поколений, то есть примерно 1925 лет 
до общего предка. Сошлось почти абсолютно. Это показывает, что общий 
предок был действительно один, и мы его нашли. Он жил примерно на 
границе старой и новой эры.   

Вот тот же базовый гаплотип, но с бОльшим количеством аллелей (Клёсов, 
2008): 

13 19 14 11 13 13 12 12 14/13 14 13 30 -- 17 9 9 11 11 23 15 19 33 12 15 15 16 -- 10

Совпадающие мутации (с данными авторов) опять отмечены синим, 
отличающихся здесь нет.  

Это один и тот же гаплотип. Его датировка - 1075±300 лет до общего предка.  
Видимо, добавление кавказцев и русского его удревнило.  
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Рис. 6. Дерево из четырнадцати 25-маркерных гаплотипов 
среднеазиатских гаплотипов гаплогруппы R1b (Клесов, 2008).
Вот так (см. выше) выглядит дерево гаплотипов с этими двумя ветвями 
(Клёсов, 2008).

Оба центрально-азиатских базовых гаплотипа расходятся на 18 мутаций, 
что дает 18/0.046 = 391  624 поколения, то есть 15,600 лет, и их общий 
предок жил (15600+2500+1075)/2 = 9,600 лет назад. Видимо, жил в 
Центральной Азии, возможно, в Сибири. В целом расчеты по многим 
выборкам показывают, что общий предок гаплогруппы R1b жил в 
Центральной Азии 16 тысяч лет назад (Клёсов, 2011e). 

Датировки, которые авторы дают в статье, что общий предок гаплогруппы 
R-M73 жил якобы 20,400 или даже 39,600 лет назад категорически неверные. 
Там опять надо делить примерно на три-четыре, хотя насколько именно – 
зависит от конкретных серий гаплотипов. 

Последующее обсуждение в статьи в значительной степени базируется на 
неверных датировках, поэтому большого интереса, увы, не представляет.
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«Неолит в зеркале генетики»
(Balanovsky, O.P, 2009)

Статья, увы, совершенно пустая, и я немало размышлял, стоит ли вообще о 
ней упоминать даже в критическом варианте. Но решил, что под рубрикой 
«Берегитесь попгенетиков» можно и упомянуть. Вообще когда люди типа 
автора цитируемой работы пишут про неолит, не умея и не пытаясь 
датировать исторические события тех (и вообще каких-либо) времен, 
основываясь на СОВРЕМЕННОМ распределении гаплогрупп, да и то на 
уровне «клин с юго-востока на северо-запад», не понимая, что в те времена 
распределения были совершенно другими, постоянно называя тех жителей 
«фермерами», а других «охотниками-собирателями», не имея на самом 
деле понятия, ЧТО это реально дает при описании, какую информацию, и 
почему не просто «люди», то понятно, что статья и будет пустой. На самом 
деле она фантастически пустая, совершенно неинформативная, и везде, где 
делалась редкая попытка дать хоть какую-то информацию, последняя 
оказывалась неверной. Свои данные автор приводит только в виде одной 
карты, да и то только для современных распределений нескольких 
гаплогрупп. К неолиту это никакого отношения не имеет, а если что-то 
имеет, то автор этого все равно не знает, что именно имеет, что там было и 
когда. 

Поэтому статья, все ее десять страниц, была обречена на пустоту еще до ее 
написания, просто по определению. Взглянем на раздел «Заключения», 
может, хоть там что-то? В нем восемь абзацев. Первый описывает то, что 
есть две концепции модели неолитизации – физическая («демическая») 
диффузия и «культурная диффузия». Ничего своего автор, естественно, не 
предлагает, да и что он может предложить? Поэтому конец абзаца зависает, 
и даже своего мнения автор не высказывает. Да и что он может высказать? 
Это, напоминаю, раздел «Заключения». 

Второй абзац – автор перечисляет несколько вопросов, которые остаются 
неясными или нерешенными историками и антропологами, как, например:  
-- заселение Европы в верхнем палеолите анатомически современными 
людьми (здесь вообще неясно, в чем автор видит вопрос и какой именно), 
-- перезаселение Европы в мезолите и соответствующее «реструктурирова-
ние генетического ландшафта» из двух-четырех «убежищ» (в чем вопрос, 
автор опять не указывает, как и что за «убежища»), 
-- «важность неолитической экспансии» в виде распространения 
«фермеров» или распространенения «неолитического культурного набора» 
(Neolithic cultural package),
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-- «роль пост-неолитического передвижения людей по Европе» (роль чего и 
в чем – автор не указывает).

Вот эти шаблонные обороты, которые я вынужден брать в кавычки, 
поскольку непонятно, что они несут в данном контексте, повторяются 
постоянно, и являются характерным признаком статьи и стиля автора. Что 
автор адресует, в чем вопрос, к чему относится «важность... экспансии», 
важность в чем и для чего? Что вообще популяционная генетика может 
сделать для решения этих вопросов и что предлагает автор – вообще 
остается за бортом, кроме глухого упоминания аутосомных (классических) 
и аутосомных ДНК маркеров, а также мтДНК и «Y-хромосомных 
вариаций». Что за «вариации» - тоже остается неизвестным. Ни одного 
гаплотипа в статье не приведено, ни одной иллюстрации «вариаций» не 
дано. Идет некий «поток сознания», хотя слово «сознание» здесь не очень 
применимо. 

Чтобы не показалось, что я здесь просто «беспредметно критикую», замечу, 
что я в данном контексте привел бы (или процитировал) серии гаплотипов 
и показал, что датировки прибытия носителей гаплогруппы R1b в Европу 
относятся к 4800 лет назад (на Пиренеях) и 4500 лет назад в Центральной 
Европе и на Балканах, привел бы карты распределения гаплогруппы R1b по 
Европе в те времена и позже, показав динамику заселения во времени и по 
регионам в 3-м и 2-м тыс до н.э., и то же самое для гаплогруппы R1a, и 
показал бы, что заселение Прибалтики гаплогруппой N1c1 к неолиту уже 
никак не относится, это в основном наша эра, в некоторых случаях 1-е тыс 
до н.э. Но это не популяционная генетика, это ДНК-генеалогия. Ее расчеты 
уходят вглубь до времен образования европеоидов примерно 58 тысяч лет 
назад, хотя миграции гаплогрупп по регионам для верхнего палеолита – 
задача пока нерешенная и для ДНК-генеалогии, но некоторые 
соображения для их последующей проверки выдвинуть уже можно. Что 
касается неолита, ДНК-генеалогия уже располагает многими вполне 
определенными данными, которые О. Балановский, видимо, не знает, а 
если и читал о них – то не описывает и не цитирует. Это – не его профиль, 
не его область знаний. 

Последующие два абзаца – опять совершенно пустые, никакой информа-
ции не дают, кроме того, что старые положения популяционной генетики в 
отношении «клина юго-восток – северо-запад» «больше не считаются» 
признаком «неолитической экспансии». Что им считается сейчас – автор не 
говорит.                                   

Автор пишет, что «Y-хромосомные данные показывают определенные 
домены доисторических передвижений по Европе». Откуда он это взял и на 

2391



чем это основано – автор не пишет. О каких «Y-хромосомных данных» речь 
– тоже остается непонятным. Что за «домены доисторических 
передвижений»? Или это на самом деле современные распределения 
гаплогрупп? Какое отношение они имеют к доисторической Европе? 

Автор просто взялся не за свое дело. То, о чем он хотел написать, и, к 
сожалению, написал, причем совершенно невнятно и неквалифицирован-
но, требует совершенно специальной методологии, над которой последние 
годы работает ДНК-генеалогия. Ни слова об этом в разбираемой статье нет. 
Пустые слова о неких «мезолитических рефьюджиях» без четкой связи их с 
гаплотипами и гаплогруппами, датировками, остаются пустыми словами. 
Шаблонные фразы о Балканах как «воротах в Европу» делу нисколько не 
помогают, поскольку данные все равно не приводятся, и слова о том, ЧТО 
именно, в этих «воротах», «заслуживает особого внимания», остаются 
пустыми. 

Очередной пассаж – «Ранние фермеры в Иберии... имели генетический тип 
европейских аборигенов» - опять пустые слова. Какой именно 
«генетический тип», кто это «ранние фермеры в Иберии», что за 
«европейские аборигены», какие гаплогруппы, какие гаплотипы, какие 
датировки – ничего этого в статье нет. Ничего этого автор не знает, зачем 
писать-то? Такое впечатление, что статью писал какой-то бездушный робот, 
запрограммированый на генерирование пустых фраз. Если речь идет о 
носителях гаплогруппы R1b в Иберии – а их там большинство – то они 
прибыли на полуостров около 5 тысяч лет назад. Это и есть «ранние 
фермеры»? Или кто-то другой? Если они, то никакого «генетического типа 
аборигенов» они не имели. 

Воистину – берегитесь популяционных генетиков.    

          
Генетическая генеалогия: история и методология

(Е.Я. Тетушкин, 2011)

Статья опубликована недавно, в журнале «Генетика» (Тетушкин, 2011). 
Представляет вполне добротное описание истории этой области науки, 
начиная от Дарвина, через Н. Кольцова и Ю. Филипченко и до недавнего 
времени. ДНК-генеалогия в статье, естественно, не описана, хотя несколько 
ссылок под запятую даны, в глухом, так сказать, варианте. Причина опять 
понятна – автор не владеет методологией и материалом ДНК-генеалогии, 
поскольку она не «генетическая генеалогия» и не популяционная генетика, 
и автор обсуждаемой статьи это фактически подтвердил. 
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То, что автор не владет материалом ДНК-генеалогии, он продемонстриро-
вал тем, что по ходу описания задел три вопроса, которые популяционные 
генетики как не понимали раньше, так не понимают и сейчас. Это –            
(1) история с «модальным гаплотипов коэнов», (2) история с 
«популяционными скоростями Животовского», и (3) история с «мутациями 
в парах отец-сын». Разберем эти три случая в показательном, так сказать, 
варианте. 

По мнению автора рассматриваемой статьи, определяющее значение для 
формирования идеологии и методологии «генетической генеалогии» в 
ранний период ее развития сыграли, в частности, публикации о Y-
хромосомах еврейских священников, коэнов. С этим можно согласиться, но 
в двойственном варианте. С одной стороны, столь броская тема, поданная в 
стиле почти «желтой прессы», несомненно, привлекла внимание 
общественности к «генетической генеалогии». С другой стороны, то, как 
это обрабатывалось в научном отношении, заложила основы фантазийного 
и научно несостоятельного, некритичного подхода «генетической 
генеалогии» до настоящего времени, что, собственно, и является предметом 
нашего анализа. Это тут же породило и якобы 30-тысячелетнюю историю 
гаплогруппы R1b в Европе, и «украинское убежище гаплогруппы R1a во 
время ледникового периода», и «прародину» гаплогруппы R1a1 в 
южнорусских степях, хотя почему-то назвав ее при этом «украинской» 
гаплогруппой. Это в русском языке называется «лепить в белый свет как в 
копеечку», то есть без каких-либо оснований. 

Примерно то же произошло и с «модальным гаплотипов коэнов». То, что 
этому «модальному гаплотипу» как минимум 9 тысяч лет (Klyosov, 2009b) - 
авторы не знали и не подумали, в попгенетике альтернативных вариантов 
гипотез вообще не признают. Но это еще полбеды. А вот то, как 
анализировали данные, это уже хуже. Рассмотрим это.        

История с «модальным гаплотипов коэнов»

В 1997 году в журнале Nature была опубликована короткая статья «Y-
хромосомы еврейских священников» (Skorecki et al, 1997). Эта статья вскоре 
приобрела статус пионерской и легендарной. В ней было объявлено, что 
частота определённых гаплотипов еврейских священников отличается от 
частоты встречаемости гаплотипов «простых» израэлитов. В работе с 
помощью двух маркеров ДНК изучались гаплотипы 188 евреев из Израиля, 
Северной Америки и Британии. При этом те, кто не были уверены в своем 
коэнском происхождении, включая левитов, выводились в отдельный 
список «израэлитов». Так были отобраны 44 коэна-ашкенази, 24 коэна-
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сефарда, и 120 не-коэнов, израэлитов. Авторы, впрочем, не обмолвились, 
что доля коэнов в выборке (36%) намного превышает ожидаемую цифру 
5%, приведенную в самом начале статьи.

В итоге авторы сообщили, что нашли ДНК-метку, которая встречается 
только у 1.5% коэнов, но у намного большего числа (18%) израэлитов. 
Другая метка, не из Y-хромосомы, взятая для сравнения, встречалась в 
одинаковой степени у коэнов и израэлитов. Коэны, стало быть, нормальные 
люди (так это читается у авторов), но отличаются меткой в Y-хромосоме от 
других евреев.

Курьёз статьи в том, что её главное положение, что коэны отличаются по 
метке в Y-хромосоме ДНК от остальных евреев, относится к 36% евреев в 
выборке, которые коэнами по своей доле быть никак не могут. 
Перефразируя авторов, данные статьи показали, что треть всех евреев, 
НАЗЫВАЮЩИЕ себя коэнами, генетически (в смысле наследственно) 
отличаются от остальных евреев.

Поскольку в статье использовалась устаревшая номенклатура и гаплотипы 
не идентифицировались и с тех пор эти данные не перепроверялись, то 
сейчас трудно сказать, в чем же состояли отличия коэнов от израэлитов, 
которые подчеркивали авторы статьи, тем более различия более чем на 
порядок измеряемой величины. По современным данным таких 
выраженных отличий нет. Но дело было сделано, внимание к вопросу 
привлечено.

Через год в том же журнале вышла вторая статья на ту же тему, с заметно 
изменённым авторским коллективом. Статья называлась «Происхождение 
ветхозаветных священников» (Thomas et al, 1998). В развитие высказанных 
ранее идей, авторы «логическим путём» обосновывают положение, что 
гаплотипы коэнов и левитов должны отличаться от гаплотипов других 
евреев и иметь общего предка не ближе, чем примерно две-три тысячи лет 
назад. Затем авторы рассматривают гаплотипы евреев и заключают, что с 
левитами эта логика не проходит, но гаплотипы коэнов действительно 
имеют общего предка примерно 3000 лет назад.

В статье рассматривались 6-маркерные гаплотипы (DYS 19, 388, 390, 391, 392, 
393) и шесть снипов (устаревшая или уже забытая номенклатура) в Y-
хромосомном материале 306 евреев из Израиля, Канады и Англии, и было 
найдено 112 вариантов гаплотипов. Только один – получивший 
наименование «модальный гаплотип коэнов» (МГК) - имел наибольшую 
частоту у коэнов, как среди коэнов-ашкенази (45%), так и среди коэнов-
сефардов (56%). МГК плюс МГК с одной мутацией наблюдался у 69% и 61% 
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коэнов ашкенази и сефардов, соответственно. У израэлитов эти частоты 
были 13% (15%) и 10% (14%), соответственно (в скобках – частоты МГК с 
одной мутацией в шести маркерах). 

Авторы оценили время, когда жил первопредок коэнов, исходя из 
отклонений величины аллели от средней по каждому маркеру, принимая 
среднюю скорость мутаций 0.0021 на маркер на поколение. Расчёт 
проводился по пяти маркерам, маркер 388 был отброшен по причине его 
отклонений от «ступенчатого характера мутаций» (непонятно, почему и в 
чём это выражалось, но в статье это не указано). Поскольку для всех евреев в 
выборке это среднее отклонение было равно 0.226 мутаций на маркер, то 
было рассчитано, что общий для всех 306 евреев предок жил 106 поколений, 
или 2650 лет назад, принимая 25 лет на поколение. Авторы замечают, что 
при 30 годах на поколение получится 3180 лет до общего предка. Для 
ашкеназов и сефардов отдельно эти величины были равны (25 лет на 
поколение) 2619 и 2684 лет, соответственно.

К этому можно заметить, что за прошедшие со времени публикации десять 
лет величины скоростей мутаций были уточнены, и для рассматриваемых 
пяти маркеров скорость мутации равна 0.00171 на поколение. Тогда общий 
предок коэнов, по данным авторов, жил 0.226/0.00171 = 132 поколения назад 
без поправки на возвратные мутации, то есть 152 поколения с поправкой, 
или 3800 лет назад, а ещё точнее 3800±430 лет назад. А если брать 30 лет на 
поколение, то общий предок коэнов жил 4560±520 лет назад, то есть во 
времена Авраама или даже раньше.

В общем, можно считать, что полученные величины не противоречат 
библейским данным. Но с этим подходом есть проблемы, и 
принципиальные. Менее серьезной является проблема, что само введение 
понятия «модальный гаплотип коэнов» было неудачным,  поскольку он 
наблюдается не только у коэнов и не у всех коэнов, но и у многих 
израэлитов, а также у многих арабов и вообще у многих носителей других 
гаплогрупп, в первую очередь J1 и J2. Многие коэны, имеющие данный 
гаплотип, относятся к одной из этих гаплогрупп, что в свою очередь, 
формально говоря, практически исключает происхождение тех или других 
от одного предка, звали его Аарон или как-то иначе. Наконец, этот 
гаплотип со временем искажается мутациями, что автоматически выводит 
его из понятия «гаплотип коэнов». В общем, с «модальным гаплотипом 
коэнов» так много исключений, что не видно самого правила. На самом 
деле его и не существует.

Самое главное, что сама концепция расчёта общего предка, используемая в 
статье, в принципе порочна. Как было показано (Klyosov, 2008a, 2009а,b; 
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Клёсов, 2009е), подавляющее большинство евреев, носителей «гаплотипа 
коэнов», являются потомками по меньшей мере двух (!) относительно 
недавних предков, один или более из которых определённо жили уже в 
нашей эре, во времена Диаспоры. То, что сделали авторы обсуждаемой 
статьи – это просто усреднили «отклонения величины аллелей от средней» 
для двух разных предков, а на самом деле от нескольких, каждый из 
которых имеют свои генеалогические линии, потому что в своих расчётах 
разных предков не разделяли.

Фактически авторы измеряли «среднюю температуру по больнице». При 
этом время жизни «общего предка» могло получиться любое. Получилось 
2650 или 3180 лет, если брать 25 или 30 лет на поколение. А взяли бы другое 
количество лет на поколение – получились бы другие цифры. И проблема 
даже не в том, что усредняли по разным предкам, а в том, что потомки этих 
разных предков, разных ДНК-генеалогических линий, были представлены 
в выборке в разных количествах. Поэтому те, кто были наиболее 
многочисленны в выборке, «тянули» время рассчитываемого предка на 
себя. Именно потому могла получиться почти любая (в широких пределах) 
цифра времени жизни «общего предка», на самом деле фантомного.

Рассмотрим, как на самом деле надо считать. 

Список из 194 гаплотипов евреев гаплогруппы J был опубликован в работе 
Бехара и др. (Behar et al, 2003). 91 из них были идентичны друг другу:

14-16-23-10-11-12

Это и есть тот самый «Модальный гаплотип коэнов» (МГК). В общем, уже 
ясно, что когда базовый (предковый) гаплотип находится в серии в 
количестве 91 из 194, то есть половина, то предок явно не древний. Тем не 
менее, авторы цитированных выше работ в журнале Nature в 1997 и 1998 
годах объявили, что МГК появился больше 3 тысяч лет тому назад. Этого 
просто не может быть, глядя на эти гаплотипы и обращая внимание на 
частоты встречаемости гаплотипов в серии.
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Рис. 7. Дерево 6-маркерных гаплотипов евреев гаплогруппы J, построено 
по данным Бехара и др. (2003). В выборке – 194 гаплотипов.

Полный набор из 194 гаплотипов содержит 263 мутации от «модального 
гаплотипа коэнов», то есть указывает на общего предка, жившего 
263/194/0.0088 = 154  182 условных (по 25 калиброванных лет) поколения 
назад (стрелка - поправка на возвратные мутации), то есть  4550±530 лет 
назад. Здесь 0.0088 – средняя скорость мутаций для 6-маркерных 
гаплотипов (Klyosov, 2009c). Но посмотрим на долю остаточных базовых 
гаплотипов: [ln(194/91)]/0.0088 = 86  95 поколений, 2375±340 лет назад. 
Разница до «одного и того же общего предка» - более двух тысяч лет. Так 
быть не может. Значит, там не один предок, а больше. Нельзя так считать, 
как считали авторы статей в Nature. И как считают, к сожалению, в десятках 
других статей, написанных попгенетиками.

Посмотрим на другую выборку, гаплогруппы J1 евреев, извлечённую из 
базы данных YSearch. 90 гаплотипов, в них 41 базовый и 123 мутации от 
точно такого же базового гаплотипа. Это даёт 123/90/0.0088 = 155 
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поколений до общего предка (а в «научной выборке» было 154 поколение!) 
и ln(90/41)/0.0088 = 89 поколений («научная» выборка дала 86 поколений), 
без поправок на возвратные мутации, которые уже не нужны, поскольку 
речь о «фантомном» предке. Но в любом случае, «коммерческая» и 
«научная» выборка дали одни и те же результаты. Обе показывают, что 
предок был не один. Но обе показывают, что распределение данных ДНК-
генеалогических линий у евреев является стабильным и воспроизводимым. 
Вот только рассматривают их авторы публикаций неверно.

Детальное изучение выборок показало (Klyosov, 2008a) что эти выборки 
содержат по меньшей мере восемь (!) генеалогических линий (рис. 7), 
каждая из которых берёт начало от своего общего предка, и предки эти 
жили (без погрешностей расчётов) 11100, 6200, 5100, 3500, 1800, 775, 1650 и 
1350 лет назад. Последние две линии – «Модальный гаплотип коэнов», 
которых оказалось два уже в 12-маркерных гаплотипах. 

Далее оказалось, что картина с «модальным гаплотипов коэнов» становится 
ещё более курьёзной, поскольку такой же гаплотип обнаружился и в 
другой гаплогруппе, J2. Так, в работе Бехара и др. (Behar et al, 2004) была 
опубликована выборка из 88 гаплотипов евреев гаплогруппы J2, 25 
гаплотипов из которой были идентичны друг другу:

14-16-23-10-11-12

По чистой случайности этот 6-маркерный гаплотип идентичен 
«модальному гаплотипу коэнов» гаплогруппы J1. Эта идентичность вызвала 
массу дискуссий, которые продолжаются и сейчас – почему идентичны 
гаплотипу коэнов, ведь это же другая гаплогруппа! А это просто причуды 
статистики. Случайно именно эти шесть аллелей совпали, а многие из 
остальных заметно различаются в «гаплотипах коэнов» гаплогрупп J1 и J2. 
Например, на первых 25 маркерах между ними 11 различий.

Все 88 гаплотипов содержат 160 мутаций от базового гаплотипа. По доле 
базового гаплотипа число поколений до общего предка равно 
ln(88/25)/0.0088 = 143 поколения, или 167 поколений с учётом возвратных 
мутаций, то есть 4175±930 лет назад, по мутациям – 160/88/0.0088 = 207 
поколений, или 260 поколений с учётом возвратных мутаций, то есть 
6500±830 лет. Опять разнобой, более двух тысяч лет разницы между якобы 
одним и тем же общим предком, значит – более одного общего предка. Но 
это и по рис. 8 видно, что в дереве гаплотипов – явно не менее трёх ДНК-
генеалогических линий («плоские» ветви), значит, считать их возраст надо 
по индивидуальным ветвям.
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Рис. 8. Дерево 6-маркерных гаплотипов евреев гаплогруппы J2, 
построено по данным Бехара и др. (2004). В выборке – 88 гаплотипов.

Проверим по другой базе данных, по другой выборке, «коммерческой». В 
ней – 75 гаплотипов евреев гаплогруппы J2, которые включают 15 базовых 
гаплотипов, таких же, как и в «научной» выборке, и содержат 135 мутаций. 
Это дает ln(75/15)/0.0088 = 183 поколения и 135/75/0.0088 = 205 поколений 
до общего предка (без поправки на возвратные мутации). Опять более 
одного общего предка, на что указывает и дерево гаплотипов (рис. 9).

Анализ деревьев гаплотипов показал, что у евреев гаплогруппы J2 имеется 
по меньшей мере пять общих предков. Те, от которых произошло 
наибольшее количество современных евреев гаплогруппы J2, жили 6100, 
900, и 1200 лет назад (без учета погрешностей). Последняя генеалогическая 
линия – «модальные гаплотипы коэнов».
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