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Гаплогруппа Т в Азии и Африке.

А.А. Лабай
V12189@mail.ru

Резюме

Показано, что у современных армян, турок, азербайджанцев, грузин, 
иранцев и арабов с гаплогруппой Т общий предок жил примерно 13500 лет 
назад. Всё дерево гаплотипов разделяется на две крупные ветви: ветвь А, с 
условным общим предком, жившим примерно 6400 лет назад, и ветвь В, с 
условным общим предком, жившим примерно 13300 лет назад. Возраст 
предка ветви В близок  к возрасту общего предка субклада Т – 12700 лет 
назад. 

Ветвь А имеет четыре ветви (указано примерное время жизни условного 
общего предка):
-Первая ветвь - 3000 лет назад.
-Вторая ветвь - 3900 лет назад. 
-Третья ветвь - 2700 лет назад. 
-Четвёртая ветвь - 4900 лет назад.

Ветвь А характеризуется преобладанием гаплотипов субклада Т1а2, 
который появился предположительно не позднее 1500 лет назад. 

Ветвь В включает в себя девять ветвей:
-Пятая ветвь - 13700 лет назад.
-Шестая ветвь - 10200 лет назад
-Седьмая ветвь -   5900 лет назад.
-Восьмая ветвь -   8275 лет назад.
-Девятая ветвь -   5725 лет назад.
-Десятая ветвь -   7300 лет назад.
-Одиннадцатая ветвь -   4025 лет назад.
-Двенадцатая ветвь -     525 лет назад.
-Тринадцатая ветвь -     425  лет назад.

Предок ветви В является предком всего дерева гаплотипов и, вероятнее 
всего, являлся представителем субклада Т. При сравнении одного из 
гаплотипов с базовым гаплотипом пятой ветви обнаружен след общего 
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предка с временем жизни примерно 20200 лет назад. Полученные 
результаты подтверждают данные предыдущих работ (2011а,b,с,d).

Вводная часть.

В новый, 2012 год, гаплогруппаТ вошла без изменений в диаграмме 
субкладов ISOGG-2012 по сравнению с ISOGG-2011:

T   L206, L445, L452, L455, M184/Page34/USP9Y+3178, M193, M272, Page129
•    T*   -
•    T1   M70/Page46, Page78
•   •    T1*   -
•   •    T1a   L162/Page21, L299, L453, L454
•   •    •    T1a*   -
•   •    •    T1a1   L208/Page2
•   •    •   •    T1a1*   -
•   •    •   •    T1a1a   M320
•   •    •   •    T1a1b   P77
•   •    •   •    T1a1c   P330
•   •    •   •    T1a1d   P321
•   •    •   •    •    T1a1d*   -
•   •    •   •    •    T1a1d1   P317
•   •    T1b   L131
•   •    •    T1b*   -
•   •    •    T1b1   P322, P328
•   •    •   •    T1b1*   -
•   •    •   •    T1b1a   P327

Субклады, которые имеются в базе 67-маркерных гаплотипов, выделены 
цветом (для сетевого издания). Однако, в базе FTDNA можно теперь 
встретить обозначение таких субкладов как Т1а2, Т1а3,Т1а4 и Т1а4а, что 
говорит о нестабильности классификации и о возможной корректировки 
диаграммы. На эту же мысль наталкивает в базе данных группировка 
гаплотипов по SNP мутациям. Сейчас эти кластеры выглядят следующим 
образом:

"T*" M9+ L298+ M184+ L445+ L455+ L206- M193- M70-
"T1*" M70+ M320- L208- L131-
Alpha-1-A M320- L162+ L208+ P77- L131-
Alpha-1-Aa
Alpha-1-B M320- L162+ L208+ P77- L131- DYS456=12
Alpha-1-C M320- L162+ L208+ P77- L131- DYS464++?
Alpha-1-D M320- L162+ L208+ P77- L131-
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Alpha-1-E M320- L162+ L208+ P77- L131-
Alpha-1-F L162+ L208+ P77- L131- DYS19 = 12
Alpha-1-G M320- L162+ L208+ P77- L131-
Alpha-1-H L208+ P77- DYS437 = 13
Alpha-1-J M320- L162+ L208+ P77- L131- possible cluster
Alpha-1-W M320- L162+ L208+ P77- L131- Matched Pairs
Alpha-1-X M320- L162+ L208+ P77- L131- Unmatched
Alpha-1-Y P77-
Alpha-1-Z L131-
Alpha-2-W Matched Pair SNP status unknown
Alpha-2-X Unmatched Deep Clade Test Recommended
Alpha-3-A L208+ P317+ DYS390=21
Alpha-3-B P321+
Alpha-3-C P330+
Beta-1-Aa P77+ DYS464++ DYS391=11
Beta-1-Ab P77+ DYS464++
Beta-1-B P77+ DYS590=9
Beta-1-C P77+
Beta-1-Ca P77+ DYS388=14
Beta-1-J P77+
Beta-1-K P77+
Beta-1-W P77+ Matched Pairs
Beta-1-X L208+ P77+ Unmatched
Beta-2 P77+ strongprediction
Beta-2-B YCAii = 22-26 Predicted P77+
Beta-2-W Matched Pairs P77 weak prediction
Beta-2-X Unmatched P77 weak prediction
Gamma-1 T1b L131+
Gamma-1-A T1b L131+ 3xDYS385
Gamma-1-B T1b L131+
Gamma-1-C T1b L131+
Gamma-1-D T1b L131+ L446- L447-
Gamma-1-E T1b L131+
Gamma-1-F T1b L131+ DYS439 = 9
Gamma-1-N T1b1 L131+ P322+ waiting for P327 results
Gamma-2-A T1b? L131 test recommended
Gamma-2-C T1b? L131 test recommended
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Часто в один кластер попадают разные субклады по ISOGG-2012. 
Безусловно, такая картина обусловлена редкой частотой гаплогруппы Т и, 
как следствие, слабой её изученностью. На сегодняшний день в базе FTDNA 
всего лишь 199 полных 67-маркерных гаплотипов. По мере поступления (за 
полгода база пополнилась 49 гаплотипами) картина будет проясняться. 

Учитывая, что процесс разделения гаплотипов на субклады, до  
непротиворечивой лестницы SNP-мутаций, субъективен и материально 
затратен, целесообразно в изучении гаплотипов применять и  другие 
методы.

Цель данной работы – построение дерева гаплотипов гаплогруппы Т, 
принадлежащих представителям национальностей и гражданам государств 
Азии и Африки (рис.1), с дальнейшим анализом этого дерева методами 
ДНК-генеалогии ( Клёсов, 2009).

Методология исследования заключается в последовательном разделении 
дерева гаплотипов на ветви с наиболее близкими по мутациям 
гаплотипами, в определениии базового гаплотипа этих ветвей и подсчёта 
линейным методом времени жизни общего предка ветви. С дальнейшим 
подсчётом мутационной (временнОй) дистанции между базовыми 
гаплотипами ветвей и подсчётом времени жизни условного общего предка 
ветвей, вплоть до времени жизни общего предка всех гаплотипов дерева. 
Доверительные интервалы не проставлялись, но в большинстве дат они  
лежат в пределах от 15 до 30%.

Исходные данные.

Источником исследуемых гаплотипов послужила база данных FTDNA:

http://www.familytreedna.com/publicwebsite.aspx?vgroup=Y-Haplogroup-
K2&section=yresults

Отбор гаплотипов осуществлялся по следующим критериям:

1. В разделе «Country» указано одно из государств Африки или Азии.
2. В разделе «Paternal AncestorName» указана одна из национальностей 

Африки или Азии.
3. В разделе «Paternal Ancestor Name» указано место происхождение предка из 

Африки или Азии.
4. Длина гаплотипа – 67 маркеров.
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По этим критериям были отобраны 64 гаплотипа. Этногеографическая 
структура выборки гаплотипов приведена в табл.1.

Из таблицы видно, что наибольшая плотность современных гаплотипов 
приходится на  две географические зоны – Закавказье (Армения и Турция) 
и Аравийский полуостров с резким уменьшением градиента в  сопредель-
ных государствах.

Для проведения исследования, из 64 гаплотипов сформировано дерево, 
которое изображено на рис.2 .
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Этногеографи-
ческий состав

Номера гаплотипов Кол-во Доля,
%

Армения 10, 26, 75, 76, 77, 79, 84, 116, 133, 149, 
150, 195

12 18,7%

Турция 13, 14, 31, 70, 85, 170, 179, 190 8 12,4%
Азербайджан 17 1 1,6%
Грузия 28 1 1,6%
Иран 19, 121, 151, 171, 172 5 7,8%
Ирак 66 (ассириец), 86, 119 3 4,7%
Индия 9 1 1,6%
Сирия 178 1 1,6%
Палестина 87, 181 2 3,1%
Саудовская 
Аравия

115, 120, 125, 128, 185, 186, 187, 189, 
192, 197, 198, 202, 203, 204, 205, 206         

16 25%

Кувейт 5, 6, 12 3 4,7%
Бахрейн 11, 199 2 3,1%
ОАЭ 200, 201 2 3,1%
Араб 207, 208 2 3,1%

Марокко 35 1 1,6%
Ливия 114 1 1,6%
Эфиопия 176 1 1,6%
Сомали (еврей 
из Ирака)

72 1 1,6%

ЮАР 180 1 1,6%



В тексте имеются следующие обозначения:
1. «Гаплотип 12» – гаплотип №12 на дереве гаплотипов.
2. «Гаплотип (12)» – гаплотип в 67-маркерном формате из текста с

индексом (12).
3. «…=125143…» – операция корректировки числа поколений с учётом 

возвратных мутаций (2008)
4. «…15,67…» - дробная аллель в маркере гаплотипа.
5. «…15/16…»- равновероятные значения аллели в маркере гаплотипа, 

Рис.1 Распределение 67-маркерных гаплотипов по регионам Азии и 
Африки.

Анализ ветвей дерева гаплотипов

Обход дерева по ветвям будет вестись по часовой стрелке начиная с 
гаплотипа 200 (Т1а2). Это одиночный гаплотип араба из ОАЭ с нуль-
мутацией в DYS425. Так как он единственный в базе, то программа и 
расположила его отдельно. Он имеет вид:

13 23 14 10 15 15 11 12 11 14 13 30—17 9 9 11 13 26 14 19 34 11 13 16 16—
10 10 23 24 15 14 16 17 34 36 11 9—11 8 17 17 8 11 10 8 11 9 0 20 20 17 10
12 12 15 8 11 22 19 15 11 12 13 10 11 12 11                                                            (1)

Вторым расположен одиночный гаплотип 116 (Т1) армянина из Турции. 
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13 23 14 10 16 17 11 12 12 14 13 31—17 9 9 11 12 27 14 19 34 11 13 16 16—
10 9 23 24 16 13 16 17 35 37 11 9—11 8 17 17 8 11 10 8 11 9 12 20 20 18 10 
12 12 15 8 11 22 19 16 11 12 13 10 11 12 11 (2)

Гаплотипы (1) и (2) отличаются на 15 мутаций (если считать нуль-мутацию 
за одну). Мутационная дистанция между этими гаплотипами будет равна 
15/0.12 = 125143 поколениям, или 3575 годам. Тогда условный общий 
предок гаплотипов (1) и (2) жил примерно 1800 лет назад. Можно 
предположить, что этот предок скорее был армянином, чем арабом.

Рис. 2 Дерево из шестидесяти четырёх 67-маркерных гаплотипов 
гаплогруппы Т.

Косвенно это подтверждают их SNP – у армянина Т1, а у араба Т1а2. Их 
базовый гаплотип имеет вид (3):

13 23 14 10 15/16 15/17 11 12 11/12 14 13 30/31—17 9 9 11 13/12 26/27 14 19 34 
11 13 16 16—10 10/9 23 24 15/16 14/13 16 17 34/35 36/37 11 9— 11 8 17 17 8 11 
10 8 11 9 0/12 20 2017/18 1012 12 15 8 11 22 19 15/16 11 12 13 10 11 12 11   (3)

Далее следует большая ветвь А из 21 гаплотипа, которые можно разделить 
на четыре ветви.

Первая ветвь состоит из шести гаплотипов – 5, 6, 19, 9, 14, 10.
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Два гаплотипа - 5 (Т1а2) и 6 (Т1) принадлежат жителям  Кувейта и 
отличаются только на одну мутацию. Это явные родственники. 
Мутационная дистанция у них 1/0.12 = 8 поколений, или 200 лет. Их 
условный общий предок жил примерно 100 лет назад. Их базовый гаплотип 
(4) с вилкой 18/19 в DYS 458 имеет вид:

13 23 14 10 14 16 11 12 11 14 13 31—18/19 9 9 11 13 27 14 19 33 10 13 16 16—
10 10 23 23 15 14 16 19 35 37 10 9—11 8 17 18 8 11 11 8 12 9 12 20 20 19 10
12 12 15 8 11 22 19 16 11 12 13 10 11 12 11 (4)

Если сравнить базовые гаплотипы  (4) и (3), то окажется, что они 
отличаются на 19 мутаций, что даёт мутационную дистанцию между ними 
в 19/0.12 = 158187 поколений, или 4675 лет, а значит условный общий 
предок жил примерно 2300 лет назад. Согласно данным FTDNA гаплотипы 
5 и 6 принадлежат субкладам Т1а2 и Т1 соответственно. Похоже, гаплотип 6  
принадлежит более древней линии, чем гаплотип 5. К 5 и 6 гаплотипу 
примыкает гаплотип 19 (Т1 из Ирана):

13 23 14 10 14 16 11 12 11 14 13 31 –18 9 9 11 13 26 14 19 33 13 15 16 16– 
10 10 23 24 16 14 16 19 35 39 11 11 –8 16 17 8 11 11 8 11 9 12 20 20 17 10
12 12 15 8 10 22 19 16 11 12 13 10 11 12 11 (5)

Гаплотипы (5) и (4) отличаются на 41 мутацию, что разводит их на 
дистанцию в 41/0.12 = 342510 поколений, или 12700 лет. С учётом 
усреднённого возраста (100 лет)  общего предка с гаплотипом (4) можно 
сказать, что возраст условного предка гаплотипов 5, 6 и 19 будет примерно 
12700 лет.

Гаплотипы 9 (Т1а2 из Индии) и 10 (Т1а2 из Армении)  отличаются на 9 
мутаций, что даёт мутационную дистанцию в 9/0.12 = 7581 поколений, 
или 2025 лет. Условный общий предок жил 1013 лет назад. Его базовый 
гаплотип (6) имеет вид:

13 23 14 10 14 16 11 12 10,5 14 13 31,5--16,5 9 9 11 13 26 14 19 33 11 13 16 16—
 10 10 23 24 15 14 16 17,535,536,5 12 9 --11 8 17 17 8 11 11 8 12 9 12 20 20 17 10
 12 12 15,5 8 11 22,5 19 16,5 11 12 13 10 11 12 11 (6)

Гаплотип 14 (Т1а2 из Турции), имеющий вид (7):

13 23 15 10 13 16 11 12 11 14 13 31—15 9 9 11 13 26 14 19 33 11 13 16 16—
10 10 23 24 15 14 16 17 35 36 13 9 --11 8 17 17 8 12 11 8 12 9 12 20 21 1710
 12 12 15 8 11 2119 16 111213 10 11 12 11(7)
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и базовый гаплотип (6) различаются на 11.5 мутаций, что даёт 11.5/0.12 = 
96107 поколений, или 2675 лет мутационной разницы, что отодвигает 
условного общего предка этих гаплотипов 9, 10 и 14 примерно на 
2675+(1013+0)/2 = 3200 лет назад.

Для первой ветви имеются два базовых гаплотипа (4), (6) и два одиночных 
гаплотипа (5), (7). Усреднённое время жизни общих предков этих 
популяций – примерно 275 лет назад. Базовый гаплотип этой матрицы (8) 
имеет вид:

13 23 14,25 10 13,75 16 11 12 10,88 14 13 31,13— 17 9 9 11 13 26,25 14 19 33 11,25 
13,5 16 16 -- 10 10 23 23,75 15,25 14 16 18, 13 35,13 37,13 11,5 9— 11 8 16,75 17,25 8 
11,25 11 8 11,75 9 12 20 20,25 17,5 10 12 12 15,13  8 10,75 21,88 19 16,13 11 12 13 10 
11 12 11 (8)

По отношению к (8) в гаплотипах (4), (5), (6) и (7) набежало 47.78 мутаций, 
что даёт 47.78/0.12/4 = 100111 поколений, или 2775 лет мутационной 
дистанции, а значит условный общий предок первой ветви жил примерно 
2775+275 = 3000 лет назад.

Вторая ветвь состоит из шести гаплотипов – 11, 199, 12, 17, 13 и 201. 
Гаплотипы 11 и 199 ( первый T1a2, второй не определён) из Бахрейна имеют 
разницу в 4 мутации, что разводит их на дистанцию в 4/0.12 = 3334  
поколения или 850 лет. Условный общий предок этих мужчин жил 
примерно 425 лет назад и имел базовый гаплотип  (9):

13 23 14 10 14 15,5 11 12 11 14 13 31—17 9 9 11 13 27 14 19 34 11 13 15 16—
10 10 24 24 15 14 17,5 17 36 39,5 11 9 11-- 8 17 17 8 11 12 8 12 9 12 20 20 18 10—
12 12 15,5 8 12 22 19 17 11 12 13 10 11 13 11 (9)

Гаплотипы 12 (Т1а2 из Кувейта) и 17 (Т1 из Азербайджана) имеют разницу в 
15 мутаций, что размещает их общего предка на 1800 лет назад. Базовый 
гаплотип имеет вид:

13 23 14 10 14 15,5 11 12 11 14 13 32-- 17,5 9 9 11 13 26 14 19 34,5 11 13 16 16—
9,5 10 23,5 24 14,5 13,5 16,5 17 36 37 11 9 11-- 8 17 17 8 11,5 11 8 12,5 9 12

 20 20 17,5 10 12 12 16 8 12 22 18,5 16,5 11 12 13 10 11 12,5 11,5    (10)

Гаплотипы 13 (T1a2 из Турции) и 201 (Т1 из ОАЭ) также различаются на 15 
мутаций, а значит их условный общий предок жил тоже примерно 1800 лет 
назад и имел базовый гаплотип (11):
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13 23 14 10 14 17 11 12 11 14 13 31,5—17 9 9 11 13 25 14 19 32,5 11 14 16 16,5--
10 9,5 23 23,5 15,5 14 15,5 17 35,5 36,5 11 9 11--- 8 17 17 8 11 11 8 12 9 12 
19 20 17,5 10 12 12 15,5  8 11 22 17,5 17 11 12 13 10 11 12 10,5 (11)

Если рассмотреть все три базовые гаплотипа (9)-(11), то увидим, что 
относительно базового гаплотипа (12):

13 23 14 10 14 16 11 12 11 14 13 31,5 -- 17,17 9 9 11 13 26 14 19 33,67 11 13,33 15,67 
16 17—9,83 9,83 23,5 23.83 15 13,83 16,5 17 35,83 37,67 11 9 – 11 8 17 17 8 11,17 
11,33 8 12,17 9 12 19,67 20 17,67 10 12 12 15,67 8 11,67 22 18,33 16,83 11 12 13 10 11 
12,5 11 (12)

набирается 33.36 мутаций, что даёт 33.36/0.12/3 = 93103 поколения или 
2575 лет мутационной дистанции, а значит условный общий предок второй 
ветви жил примерно 2575+(425+1800+1800)/3 = 3900 лет назад.

Третья ветвь включает в себя гаплотипы 185, 186, 187, 190 и 192. Три 
гаплотипа 185, 186 и 187 (все Т1 из Саудовской Аравии) принадлежат скорее 
всего родственникам. Между 186 и 187 гаплотипами 6 мутаций, а между 185 
и 186, 187 по 6 мутаций соответственно. Они образуют субклад  из трёх 
гаплотипов с 10 мутациями на всех от базового гаплотипа (13):

13 23 15 11 14 16 11 12 11 14 13 32--16,67 9 9 11 13 25 14 19 33,67 11 13,33 16 
16—10 10 23 23,33 16 14 17 18 35,67 38 11 9 11 -- 8 17 17 8 11 10 8 12 9 12 20 20 17 
10 12 12 16 8 11 23 19 17 11 12 13 10 11 12 11

(13)

Их условный предок жил 10/0.12/3 = 2829 поколений или 725 лет назад.
Наиболее близок к ним гаплотип 192 ( Т1а2 из Саудовской Аравии). Между 
ним и гаплотипами 185, 186 и 187 соответственно 12, 10 и 14 мутаций. А 
гаплотип 190 (Т1 из Турции) отдалён от гаплотипов 185, 186, 187 и 192 
соответственно на 19, 19, 21 и 23 мутации. Если составить матрицу из 
базового гаплотипа (13) и одиночных гаплотипов 192 и 190, то эта матрица 
будет иметь базовый гаплотип (14):

13 23 14,67 10,67 14 16 11 12 11 14 13 31,33—17,22 9 9 11 13 25,67 14 19 34,89 11 13 
16 16— 10 10 23 24 15,33 13,67 16,67 18,67 36 38 11 9 – 11 8 17  17,33 8,33 11 10,33 8 
12 9 12 20 20 17 10 12 12 15,67 8 11 23 18,67 15,67 11  12 13 10 11 12 11  (14)
                        
Относительно гаплотипа  (14) все три гаплотипа имеют  32 мутации, что 
определяет мутационную дистанцию между ними в 32/0.12/3 = 8998 
поколений, или 2450 лет. Это означает, что условный общий предок 
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третьей ветви жил примерно, с учётом усреднённого возраста гаплотипов , 
2700 лет назад.
Четвёртая ветвь состоит из четырёх гаплотипов 26, 179, 86 и 119.  Наиболее 
близки гаплотипы 26 ( Т1 из Армении) и 179 (Т1а3 из Турции). Между ними 
14 мутаций. Гаплотип 119 (Т1а2 из Ирака) удалён от гаплотипов 26, 179 и 86 
соответственно на 20, 24 и 29 мутаций. А гаплотип 86 (Т1 из Ирака) удалён 
от  гаплотипов 26 и 179 соответственно на 31 и 39 мутации (рис.3).

24m
14m 20m

39m
31m 29m

Рис.3. Мутационная схема  четвёртой ветви.

Мутационная дистанция между гаплотипами 179 и 26  равна 14/0.12 = 
117133 поколениям или 3325 лет, а значит условный общий предок 
удалён примерно на 1600 лет назад и его гаплотип (15) имеет вид:

13 23,5 14 10,5 14 17 11 12 11 14 13,5 30—17 9 9 11 13 26,5 14 19 34 11 13 16 6—10 
10 22 24 15 14 16 17,5 34,5 36,5 13,5 9 11 – 8 17 17 8 10,5 10,5 8 12 9 12 20 20 16 10 
12 12 15 8 11 22 19 14 11 12 13 10 11 12 11 (15)

Для четвёртой ветви матрица из базового гаплотипа (15) и одиночных 
гаплотипов  119 и 86 будет иметь базовый гаплотип (16):

13 23,5 14 10,83 14 16,33 11 12 11 14 13,17 30--17,33 9 9 11 13,33 25,5 14 18,67 33,33 
12,33 13,67 16 16---10 10 22 24,33 15,33 14 16 17,17 34,83 35,5 12,17 9 11—8 17 17 8 
10,83 10,17 8 11,33 9 12 20 20 16,33 10—12 12 16 8 11,67 23,67 19,33 16 11 11,33 13 
10 11 12 11 (16)

Все три гаплотипа имеют по отношению к базовому гаплотипу (16) 54 
мутации, что даёт 54/0.12/3 = 150176 поколений мутационной дистанции 
или 4400 лет. С учётом усреднённого возраста гаплотипов, входящих в 
матрицу, можно сделать вывод, что условный общий предок четвёртой 
ветви  жил примерно  4900 лет назад.

Если сопоставить базовые гаплотипы (8), (12), (14) и (16), то получаем 
базовый гаплотип ветви А (17):
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13 23,25 14,06 10,42 13,94 16,17 11 12 10,97 14 13,09 30,66--- 17,21 9 9 11 13,17 25,81 
14 18,84 33,33 11,73 13,54 15,92 16,04--9,96 9,96 22,63 24,06 15,23 13,96 16,13 17,37 
35,16 36,45 11,71 9 –- 11  8 16,94 17,06  8 11,02 10,67  8 11,65 9 12 19,92 20,06 16,96 
10 12 12 15,78 11,44 22,81 19 16,24 11 11,67 13 10 11 12,13 11 (17)

Все четыре базовых гаплотипа по отношению к базовому гаплотипу (17) 
имеют 47.44 мутации, что даёт 47.44/0.12/4 = 99110 поколений или 2750 
лет мутационной (временнОй) дистанции. Общий условный предок ветви 
А жил примерно 2750+(3000+3900+2700+4900)/4 = 6400 лет назад.

Ветвь B состоит из сорока одного гаплотипа. Её можно разделить на девять 
ветвей -  с пятой по тринадцатую.

Пятой ветви  предшествует одиночный гаплотип 85 (Т1 из Турции). Этот 
гаплотип имеет вид (18):

13 23 15 10 15 19 11 12 11 14 13 30—17 9 9 11 13 26 14 19 35 12 13 16 16—
10 10 25 25 16 14 16 17 37 39 11 9—11 8 17 17 8 11 10 8 12 10 12 20 20 16 11
12 12 16 8 11 24 19 16 11 12 13 10 11 12 11                                                          (18)

Если сравнить гаплотип (18) и базовый гаплотип (17), то разница между 
ними - 23.6 мутаций. Мутационная дистанция между этими гаплотипами 
23.6/0.12 = 197244 поколения или 6100 лет. Условный общий предок ветви 
А и гаплотипа 85 жил примерно 6100+3200 = 9300 лет назад. 

Пятая ветвь состоит из трёх гаплотипов - 70 (Т из Турции), 77 (Т1 из 
Армении) и 87 (Т1 из Палестины). Между гаплотипами 70 и 77 двадцать две 
мутации, а между 87 и этими двумя – по 40 мутаций. Мутационная 
дистанция между гаплотипами 70 и 77 равна 22/0.12 = 183224 поколения 
или 5600 лет. Условный предок жил примерно 2800 лет назад и его базовый 
гаплотип (19) имеет вид:

13,5 23,5 14 10 14,5 16 11 13 11,5 12,5 13 30-- 17,5 9 9,5 11 13 28,5 14 19 35,5 11 13 
15 16 –11 10 22 22 15,5 14 16 18,5 37,5 39,5 10 9 --11 8 17 17 7,5 11 10 8 12 10 12 20 
20 16 1012 12 15 8 11 23,5 19 14,5 11 12 13 10 11 12 11              (19)

Если сравнить гаплотип 87 и базовый гаплотип (19), то они отличаются на 
40 мутаций, что даёт 40/0.12 = 333492 поколения, или 12300 лет 
мутационной дистанции. А это 12300+(2800+0)/2 = 13700 лет назад до 
общего предка ветви пять. Его базовый гаплотип (19а) имеет вид:

13,25 23,75 14,5 10 14,25 15 11 12,5 11,75 12,25 13 29,5 ---17,25 9 9,25 11 13 26,25 
14 19 33,25 12,5 14 15 16 -- 10,5 10 22,5 22,5 15,25 13,5 16 18,75 36,75 37,75 11 9---
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11 8,5 17 17 7,75 11 10 8 12,5 9,5 12 20 20 16 10 12 12  15 8 11 23,25 19 14,75 11 11,5 
13 10 11 1211 (19а)
Шестая ветвь состоит из десяти гаплотипов. Самые близкие - это 
гаплотипы 34 и 35 (Т1 из Турции и Марокко). Между ними 9 мутаций, что 
даёт 9/0.12 = 7581 поколение, то есть примерно 2025 лет между ними, с 
условным общим предком , жившим примерно 1013 лет назад и имевшим 
базовый гаплотип (20):

13 24 15 10 13 15,5 11 12 11 12 14 27--15,5 9 9 11 13 25 14 19 34 10 12 16 16—
10 10,5 23 23 15 14 18 16 34,5 36,5 11 9 --11 8 17 17 8 11 10 8 12 9 12 20 20 15 10
12 12 14,58 11 24,5 19 16 11 12 13 10 11 12 11 (20)

Остальные восемь –28 (Т1 из Грузии), 75 (Т из Армении), 76 и 79 (оба Т1 из 
Армении), 115,189,198 (все Т1 из Саудовской Аравии) и 207 (Т1, араб) имеют 
условный базовый гаплотип (21):

13 23 14 10 1416 11 12 11 13 14 29—17 9 9 11 13 26 14 19 3411 13 16 16 –
10 10 23 23 16 14 16 18 35 37 11 9-- 11 8 17 178 11 10 8 12 9 12 20 20 16 10
12 12 15 8 11 24 19 15 11 12 13 10 11 12 11(21)

По отношеню к базовому гаплотипу (21) все восемь гаплотипов суммарно  
имеют 171 мутацию, что даёт время жизни условного общего предка 
171/0.12/8 = 178217 поколений  или 5425 лет назад. Если сравнить базовые 
гаплотипы (21) и (20), то получается мутационная дистанция 26.5/0.12 = 
221282 поколения или  7050 лет. Условный общий предок шестой ветви 
жил примерно 7050+(1013+5425)/2 = 10200 лет назад. Его гаплотип (22) 
имеет вид:

13 23,5 14,5 10 13,5 15,75 11 12 11 12,5 14 28 –-- 16,25 9 9 11 13 25,5 14 19 34 10,5 
12,5 16 16--- 10 10,25 23 23 15,5 14 17 17 34,75 36,75 11 9--- 11 8 17 17 8 11 10 8 12 9 
12 2020 15,5 10 12 12 14,75 8 11 24,25 19 15,5 11 12 13 10 1112 11 (22)

Одиночный гаплотип 120 (Т1 из Саудовской Аравии) имеет вид (23) :

13 23 15 10 13 17 11 12 14 14 13 33—18 9 9 11 13 26 14 20 34 11 13 17 17—
10 10 21 23 15 14 13 18 38 40 11 9—11 8 17 178 11 108 11 9 12 20 20 18 10
12 12 15 8 13 21 19 16 11 12 13 10 11 12 11                                            (23)

Он отличается  от базового гаплотипа (22) на 36.5 мутаций, что даёт 
36.5/0.12 = 304432 поколения или 10800 лет  мутационной разницы. 
Общий условный предок гаплотипов (22) и (23) жил примерно 
10800+(0+10200)/2 = 15900 лет назад. Если сравнить гаплотип 120 с базовым 
гаплотипом пятой ветви (19а), то они отличаются на 42.5 мутации, что в 
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конечном итоге приводит к общему предку, жившему примерно 20200 лет 
назад.

Седьмая ветвь состоит из трёх гаплотипов: 84 (Т1а из Армении), 176 (Т1 из 
Эфиопии)  и 66 (Т1а из Ирака). Базовый гаплотип этой ветви (24):

13 23 14,33 10 13,33 16 11 12 10,67 13 13 29 --- 179 9 11,33 12,67 26,33 14 19,33 34 
11 12,33 13,67 15,67--- 10 10,33 22,67 24 15 14,33 15 17,33 35 36,67--- 11 9 11 8 16,67 
17 8 11,33 10 8 11,67 9 12 20 20 16 10 12 12 14 8 11 23 19 14,33 11 12,67 13 10 10,67 
12 10 (24)  

В трёх гаплотипах набралось 68.63 мутаций, что даёт 68.63/0,12/3 = 191236 
поколений или 5900 лет назад до общего предка седьмой ветви.

В восьмой ветви три гаплотипа–170 (Т из Турции), 125 (Т1 из Саудовской 
Аравии) и 121 (Т1 из Ирана). Базовый гаплотип восьмой ветви  имеет вид :

13,67 23,67 15 10 14,67 17,33 11 12 11,33 13 13 28,67 ---  17 8,67  9 11 12,67  26 14 19 
31,67 11 12,33 14,33 15 --- 11 10,67 20,67 21 14,67 14 16 16,67 34,67 37 11,67 9 11,67-
8 17 17 8 11 10 8 11,33 9 12 20 20,33 16,67 10 12 12 14 8 11,33 22,67 19,67 14,33 11,33 
11,67 13,33 10,33 11,33 12 11 (25)

На три гаплотипа приходится суммарно 89.92 мутации, что даёт 
89.92/0.12/3 = 250331 поколение или 8275 лет назад до условного общего 
предка.

Девятая ветвь состоит из гаплотипов 178 (Т1а4 из Сирии), 114 (Т1 из Ливии) 
и 72 (Т1а из Сомали (предок из Ирака)). Условный базовый гаплотип 
девятой ветви имеет вид (26):

13 23 14,33 9,67 14 16,67 11 12 11,67 13,67 14 29,67--- 17,33 9 9 11 11,67 26,33 14,33 
19 33,67 11,67 13 15--- 16,67 11 10 22,67 23,33 15,33 14,33 15 16,33 36,67 37,33 10 9 
11--- 8 17 17 8 11 10 8 12,33 9 12,67 19,67 20 16,33 10 12 12 14 8 11,33 22,33 19,67 
15,67 11 1213 10,33 11 12 11 (26)

Относительно базового гаплотипа (26) все три гаплотипа имеют 67.27 
мутаций, что даёт 67.27/0.12/3 = 187229 поколений или 5725 лет до 
общего условного предка.

Десятая ветвь состоит  из двух гаплотипов – 181 (Т1b1а из Палестины) и 133 
(Т1 из Турции). Условный базовый гаплотип десятой ветви имеет вид (27):
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13 23 13 10,5 14 15 11 12 12 13 13,5 29,5—15,5 9 9 11 12,5 25 14,5 19,5 33,5 10 11 
1515,5--- 11 10 23,5 25 14,5 13 16,5 17 35 36 13,5 9 --- 11 8 17 17 8 11 10 8 11,5 9 6 20 
20 17,5 10 12 11 15,58 11 26 21 14 11 12 14 10,5 11 12 10              (27)
Гаплотипы 181 и 133 отличаются друг от друга на 45 мутаций, что даёт 
45/0.12 = 375585 поколений или 14625 лет мутационной дистанции. Тогда 
условный общий предок десятой ветви жил примерно 7300 лет назад.

Одиннадцатая ветвь образуется четырьмя гаплотипами – 151 (Т1 из 
Ирана), 150 (Т1b из Армении), 180 (Т1b из Южной Африки) и 149 (Т1b 
армянина из Германии). Условный базовый гаплотип десятой ветви имеет 
вид (28):

14,25 23 14,75 10 13,75 17,5 11 12 10,75 14 14,75 31,5--- 17 9 10 11 12 25,5 15 19 
31,25 11 11 15 15,75—11 10,25 21,75 22,75 15 13 16,75 17,75 34,25 37 12 9 11---
8 17 17 8 11,75 10 8 10,5 9 12 20 20 16,75 10---12 12 13 8 11 27 20 15 11 12 13 11 11 
12 11        (28)

Четыре гаплотипа имеют по отношению к гаплотипу (28) 49.5 мутаций, что 
даёт 49.5/0.12/3 = 138161 поколение или 4025 лет до общего предка.

Двенадцатая ветвь из 202 и 203 (идентичные Т1 из Саудовской Аравии), 205 
и 204 (оба Т1 из Саудовской Аравии) имеет условный базовый гаплотип (29):

14 23 13 10 16 17 11 12 9 14 13 29---16  9 9 11 11 25 14 19 32 11 14 14 15 10 --- 10 23 
23 15 13 19 20 29 39 12 9 11—9 17 17 8 12 10 8 12 10 12 20 20 17 10 12 12 16 8 10 28 
20 14 11 12 14 11 11 12 11                                                  (29)

На все четыре гаплотипа приходится 10 мутаций, что даёт 10/0.12/4 = 21 
поколение или 525 лет до общего предка.

Тринадцатая ветвь содержит всего лишь два гаплотипа из Саудовской 
Аравии - 205 (Т1) и 182 (Т1b), которые имеют базовый гаплотип (30):

15 23 13 10 16 17 11 12 9 14 13 29—16 9 9 11 11 25 14 19 32 11 14 15 15—10 10 23 23 
15,5 13 18 18 29 38,5 12 9 –11  8 17 17 8 12 10 8 12 10 12  20 20 18,5 10 12 12 16 8 10 
28,5 20 14 11 12 14 11 11 12 11 (30)

Между ними всего четыре мутации, что даёт 4/0.12 = 3334 поколения или 
850 лет мутационной дистанции. Общий предок тринадцатой ветви жил 
примерно 425 лет назад.

Одиночный арабский гаплотип 208 (Т1) из неизвестной страны стоит 
особняком.  Его гаплотип (31):
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13 24 13 10 13 16 11 12 11 14 13 30---18 9 9 11 12 24 15 19 31 11 14 15 16—10 10 22 
23 16 13 17 18 32 36 129---11 8 17 17 8 11 9 8 12 10 12 20 21 15 10 12 12 14 8 11 26 20 
15 11 12 15 11 11  12 11 (31)

Если составить матрицу  из базовых гаплотипов (28), (29) и одиночного 
гаплотипа (31), то получим условный базовый гаплотип (32):
14,17 23,33 13 10 15 16,67 11 12 9,67 13,92 13 29,25---16,67 9 9 11 11,33 24,67 14,33 
19 31,67 11 14 14,75 15,33---10 10 22,67 23 15,5 13 17,92 18,67 30 37,92 12 9 --11 8,17 
17 17 8 11,58 9,67 8 12 10 12 20 20,33 16,8310 12 12 15,33 8 10,33 27,5 20 14,33 11  12 
14,33 11 11 12 11 (32)

В трёх гаплотипах суммарно набежало 56,3 мутации, что даёт 56,3/0.12/3 = 
156184 поколения или 4600 лет мутационной (временнОй) дистанции. 
Тогда условный общий предок жил примерно 4600+(525+425+0)/3 = 4900 
лет назад.

Для ветви В можно составить матрицу из девяти базовых гаплотипов (19а), 
(22), (24)-(30) и трёх одиночных (18), (23) и (31). Эта матрица образует 
условный базовый гаплотип ветви B (33):

13,43 23,24 14,12 10,01 14,21 16,6 11 12,04 11,1 13,45 13,35 29,74 --- 
16,86 8,97 9,1 11,03 12,29 25,58 14,24 19,15 32,95 11,14 12,85 15,08 15,8---
10,38 10,13 22,56 23,22 15,23 13,6 16,27 17,65 34,4 37,78 11,51 9---
11,06 8,13 16,97 17  7,98 11,26 9,92  8 11,74 9,38 11,56 19,97 20,11 16,6 10,08
12 11,92 14,77  8 11,06 24,67 19,61 14,88 11,03 11,99 13,44 10,43 11 12 10,83 (33)

Двенадцать гаплотипов с усреднённым временем жизни общего предка 
примерно 4673 лет, имеют 374.82 мутации, что даёт 374.82/0.12/12 = 
260349 поколений или 8725 лет мутационной дистанции. Тогда условный 
общий предок ветви В жил примерно 8725+4673=13300 лет назад.

В результате проведённых расчётов получены следующие результаты:

1. Ветвь А, время жизни общего предка примерно 6400 лет назад, базовый 
гаплотип (17).

2. Ветвь В, время жизни общего предка примерно 13300 лет назад, базовый 
гаплотип (33).

Для всех шестидесяти четырёх гаплотипов можно записать матрицу из двух 
условных базовых гаплотипов (17) и (33) и двух одиночных гаплотипов (1) и 
(2). Тогда получаем условный базовый гаплотип  всего дерева (34):
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13,11 23,12 14,04 10,11 14,79 16,22 11 12,02 11,26 13,87 13,11 30,36---
17,02 8,99 9,03 11,01 12,62 26,14 14,0619 33,62 11,19 13,08 15,75 15,96---
10,1 9,77 22,79 23,81 15,37 13,65 16,1 17,25 34,64 36,8 11,29  9--- 11,02 8,02 16,98 
17,02 7,99 11,07 10,15 8 11,34 9,1 18,89 19,97 20,04 17,14 10,02 12 11,98 15,12 8 11,13 
22,88 19,15 15,53 11,01 11,93 13,11 10,11 11 12,03 10,96 (34)

Все четыре гаплотипа суммарно насчитывают  61.7 мутаций, что даёт 
мутационную дистанцию между ними в 61.7 /0.12/4 = 129148 поколений 
или 3700 лет.Тогда общий условный предок всего дерева гаплотипов жил 
примерно 3700+(6400+13300) = 13500 лет назад.

Эта цифра близка к времени жизни общего предка жизни ветви В, предок 
которой и является, скорее всего, общим предком всего дерева гаплотипов. 
В базе данных имеется всего три гаплотипа Т, которые разошлись по трём 
ветвям – пятой, шестой и восьмой ветви В (соответственно 2800, 10200 и 8275 
лет до общего предка).
 
Из схемы ( рис.4) видно, что наиболее близки гаплотипы 75 и 70. Между 
ними 32 мутации, что даёт 32/0.12 = 133154 поколения или 3850 лет 
мутационной дистанции. Условный общий предок жил примерно 1925 лет 
назад. Его условный базовый гаплотип (35) имеет вид:

13,25 23 14,5 9,75 14,5 16 11 12 12 131329,5 --- 16,75 8,75 9,25 11 12,75 26,75 14,25 
19,25 32,75 11,25 12,5 15,25 15,75—11 10 21,5 22,25 15,25 14,25 16,25 17,75 36,25 
37,5 12 9----11,25 8 1717 7,75 11,25 10 8 11,75 9,25 12 20 20 16,5 10 12 12 15 8 11 
24,51 9,75 14,25 11,25 11,75 13,75 10,5 11 12 10,5 (35)

55m
32m
55m

Рис.4 Мутационная схема гаплотипов субклада Т.

Базовый гаплотип (35) и гаплотип 170 отличаются на 38.75 мутаций. Это 
даёт 38.75/0.12 = 323470 поколений или 11750 лет мутационной 
дистанции. Общий предок субклада Т жил примерно 11750+0.5*1925 = 12700 
лет назад. Таким образом, предок субклада Т был общим предком и для 
ветви В, и для всего дерева гаплотипов в целом.  Все три гаплотипа субклада 
Т принадлежат выходцам из Закавказья. На основании этого можно сделать 
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осторожное предположение, что гаплогруппа Т распространялась по Азии 
и Африке из этого региона. А вот говорить о том, что гаплогруппа Т 
зародилась в Закавказье пока рано, так большинство представителей 
гаплогруппы Т живёт в Европе (68% на сегодняшний день). Поэтому 
представляется правильным провести анализ всех имеющихся гаплотипов 
и посмотреть на картину в целом, что и будет сделано в следующей статье.

Литература

Клёсов А.А. (2011a) ДНК-генеалогия основных гаплогрупп мужской 
половины человечества (Часть 2). Вестник Российской Академии ДНК-
генеалогии (ISSN 1942-7484), 4, No. 7, 1367-1394.

Клёсов А.А. (2011b) Гаплогруппы и гаплотипы Армении (гаплогруппы J2, 
R1b-L23, R1b-M269 и T-M184). Вестник Российской Академии ДНК-
генеалогии (ISSN 1942-7484), 4, No.7,1264-1330.

Лабай А.А. (2011c) Армянские гаплотипы гаплогруппы Т-М184 из 
Закавказья. Вестник Российской Академии ДНК-генеалогии (ISSN 1942-
7484), 4, No.11, 2073-2079.

Лабай А.А.(2011d) Гаплогруппа Т в Закавказье. Вестник Российской 
Академии ДНК-генеалогии (ISSN 1942-7484), 4, No.12, 2246-2250.

Клёсов А.А. (2011e) Расчёты численных значений констант скоростей 
мутаций самых медленных  22 маркеров 67-маркерной панели. Вестник 
Российской Академии ДНК-Генеалогии (ISSN 1942-7484), 4, No. 5, 968-987.

Клёсов А.А. (2011f) ДНК-генеалогия основных гаплогрупп мужской 
половины человечества (Часть 1). Вестник Российской Академии ДНК-
генеалогии (ISSN 1942-7484), 4, No. 5, 988-1014.

Клёсов А.А.(2009) Общие принципы ДНК-генеалогии (новая редакция). 
Вестник Российской Академии ДНК-генеалогии (ISSN 1942-7484), 2, No.7, 
1264-1330.

Клёсов А.А.(2008) Руководство к расчету времен до общего предка 
гаплотипов. Вестник Российской Академии ДНК-генеалогии (ISSN 1942-
7484), 1, No.5, 812-835.

19



О митохондриальной ДНК хуннов Забайкалья
(Общие соображения по поводу недавней 

статьи археологов и генетиков)

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

Причиной этой статьи послужило письмо от археологов. Они прислали мне 
статью (Пилипенко и др., 2011) и в письме отметили – «Выборка маленькая и 
по первому впечатлению - какая-то каша. Если у Вас найдется время, хотелось бы 
хотя бы краткий комментарий. Ваше мнение очень важно для археологов». 

Насчет важности – не знаю, насколько я могу быть в данном случае полезен. 
Я бы предпочел рассмотреть мужские гаплогруппы-гаплотипы, тогда 
результаты были бы значительно более информативными. От 
рассмотрения мтДНК я обычно уклоняюсь, по разным причинам. 

Одна причина – я не могу считать себя специалистом по мтДНК, хотя 
представление имею (Клёсов, 2011, 2012). 

Вторая – в отношении древних миграций и вообще описаний районов 
обитания древних мтДНК, как правило, неинформативна, особенно когда 
имеется «солянка» из разных гаплогрупп мтДНК, как в цитируемой статье. 
Это просто означает, что женщины в этом племени, популяции, или 
«племенном союзе», как обозначают хунну, появлялись из самых разных 
регионов, и неудивительно – пленницы, наложницы, живые трофеи 
военного времени. О каких исторических закономерностях это может 
говорить? О каких направлениях миграций? О каких миграциях вообще? 
Какой вклад в историю и археологию это может делать?   

Вот конкретный пример практической ДНК-генеалогии. Изучение Y-
хромосомных гаплогрупп и гаплотипов Индостана позволило решить 
старую загадку о том, кто были арии. Оказалось, что это были носители 
гаплогруппы R1a1, что они перешли в Индию с Русской равнины, что 
время жизни общего предка «индоевропейской» ДНК-линии в Индии 
примерно равно около 5000 лет назад (в терминах мтДНК это давало бы 
одну-две мутацию на гаплотип), и что гаплотипы «индоевропейских» 
индийцев вплоть до 67-маркерных гаплотипов практически совпадают с 
гаплотипами этнических русских гаплогруппы R1a1, которых в России до 
62% (правда, в Индии перешли в основном представители отдельного 
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субклада, L342, но это принципиально дела не меняет, род тот же самый). 
Что число носителей той же гаплогруппы в высших кастах Индии 
достигает 72%. Иначе говоря, изучение хромосомной ДНК дает ясную и 
четкую картину передвижений древних предков. Иногда картина не столь 
ясная и четая, но есть метки, с которыми можно работать. 

А что показало изучение мтДНК Индии?  Вот – типичная статья на эту тему 
(Sharma et al., 2005). Главные положения Абстракта статьи: 

-- линии мтДНК значительно перекрываются между «индо-европейскими» 
популяциями (Uttar Pradesh, Bihar and Punjab), и дравидскими племенами Южной 
Индии

-- изучение мтДНК показало, что генетические расстояния между индийскими 
популяциями значительно ближе друг к другу, чем расстояние между индийскими 
популяциями и другими популяциями мира

-- статистический анализ мтДНК показал, что в популяциях были 
значительные экспансии

-- показано, что человеческие миграции происходили (возможно, через Индийский 
субконтинент и в его границах) даже после начальной фазы миграций женщин в 
Индию. 

Да, не густо в отношении ДНК-генеалогии. Типичное популяционно-
генетическое исследование. Первое просто означает, что арии брали в жены 
не только своих, но и дравидок, но это и так ясно по смуглости многих 
«индоевропейских» индусов. А последующие три «положения» - 
откровенные банальности. 

Из текста той же статьи: 

Индийские мтДНК относятся как к азиатской гаплогруппе М, так и к западно-
евразийским гаплогруппам H, I, J, K, U, W  и другим, которые больше нигде не 
найдены. Основная в Индии гаплогруппа М является юго-западно-азиатской, хотя 
другие авторы полагают ее происхождение восточно-африканским.   

Как видно, действительно немного. 

Вот еще данные – мтДНК в Индии. Из 183 человек 134 – гаплогруппа М, 22 
R, 15 U2, 9 U4, 2 U7, 1N (Behar et al, 2010). 
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А вот данные для России. Из 198 человек 85 – гаплогруппа Н, 21 U5, 18 T2, 16 
J, 10 HV0, 7 U4, 7 X, 5 K, 5 I, 4 W, 4 HV, 4 T1, 3 U2, 2 U1, 2 U3, по одной M, D, G, 
U7, R0a (Malyarchuk, 2002, цит. по Behar et al, 2010). 

А вот, например, в Турции где набор гаплогрупп Y-хромосомы совершенно 
отличается от российского. Из 383 человек 97 – гаплогруппа Н, 42 – J, 31 T2, 
18X, 24 K, 21 U3, 21 U5, 16 T1, 15 W, 14 U1, 9 R, 9 I, 7 HV, 7 HV1, 6 M, 6 U7, 5 
R0a, 5 N1a, 4 U4, 4 U2, 3 C, 3 D, 3 N1b, 3 U8a/b, 2 N, 2 HV2, по одному N1, 
N1c, HV0, F. 

Хорошо, дальше что? И все-таки – при том, что Y-гаплогруппы в России и в 
Турции совершенно разные (в Турции мало R1a1, I и N, в России мало J и 
R1b), в обеих странах на первом месте одна и та же мтДНК, Н. В обеих 
странах в первых рядах мтДНК J, T2, U5. Не удивительно, что корреляций 
между Y-ДНК-гаплогруппами и мт-ДНК-гаплогруппами нет.           

У кого еще мтДНК гаплогруппы Н больше других, на первом месте среди 
своих? Пожалуйста: у адыгов, у армян, у белорусов, украинцев, русских, у 
народа Brahui в Пакистане, Афганистане и Иране, у чувашей, киприотов, 
друзов, египтян, французов, басков, венгров, у иранцев и иранских же 
евреев, у итальянцев, иорданцев, ливанцев, лезгинов, литовцев, у 
марокканских берберов и в Марокко в целом, как и у марокканских евреев, 
у палестинцев, румын, евреев-сефардов, испанцев, сирийцев, турок,  
уйгуров, узбеков... (Behar et al, 2010).

Информативно? 

Еще конкретные данные, например (Shen et al, 2004) – “В отличие от 
картины по Y-хромосоме, где палестинцы имеют минимальное разнообразие 
(гаплотипов), разнообразие мтДНК у палестинцев среди самых высоких (на 
Ближнем Востоке)». Возможно, потому что в Палестине женщины со всего 
мира (включая, возможно, древних наложниц),  а мужские линии – 
довольно прямые. Ну, и какие выводы мы по мтДНК в Палестине будем 
получать в отношении ДНК-генеалогии? Выходить на «хромосомную Еву»? 
И что это нам даст в отношении Палестины? 

Еще пример – на раскопках в северо-восточной Монголии нашли мужскую 
гаплогруппу R1a1 и женскую U2e1 с датировкой начала нашей эры (Kim et 
al, 2010). С мужской – полный порядок и восторг, даже в заглавие статьи 
вынесли. Сделали вывод, что это отражает «индоевропейскую миграцию» в 
те края, в Абстракте статьи это отразили. А женская?  Да так. Кстати, та же 
U2 найдена в Костенках, с датировкой примерно 20 тысяч лет назад. Она 
встречается в немалых количествах во Франции, на юге Индии, а в малых 

22



(но не в единичных количествах)  – в самых разных местах – у пуштунов, 
уйгуров, адыгов, армян, иранцев, белорусов, итальянцев, иорданцев, 
ливанцев, сирийцев, в Саудовской Аравии и так далее (Behar et al, 2010). U2e 
часто встречается в Средней Азии, в Индии, у калашей в Пакистане, у 
узбеков, азербайджанцев, киргизов, туркменов, курдов, таджиков, 
иранцев...

Ну, дальше что? Особого возбуждения это в статье не вызвало. Видимо, 
потому, что не слишком информативно. ДНК-генеалогия строится на 
прямых линиях, и прямые здесь не только то, что рассматриваются прямые 
предки, это и в мтДНК то же самое. А прямые – это несущие прямую (по 
возможности) информацию о миграциях, территориях, племенах и их 
истории. Женщины при всей их важнейшей роли в рождении и 
воспитании потомства, создавали часто исключительно хаотическую 
картину в отношении регионов, территорий, племен, из которых уходили 
и куда приходили. Часто не по своей воле. Часто вообще в разные концы 
мира. 

Именно потому мтДНК часто показывают исключительное разнообразие 
гаплогрупп и гаплотипов, что для ДНК-генеалогии не подходит. Потому 
что это не дает генеалогии в том смысле понятия, над которым ДНК-
генеалогия работает. мтДНК зачастую космополитична, она – с миру по 
нитке. Гаплогруппы и гаплотипы часто разбросаны по регионам и 
континентам, и «общий предок» теряет фокус. Да и временнАя шкала 
мутаций у мтДНК другая, нежели у Y-хромосомных гаплотипов. У 
последних – века (у 67-маркерных гаплотипов, например, где одна мутация 
соответствует восьми поколениям), у мтДНК – тысячелетия. Поэтому 
изучение мтДНК решает другие задачи, тоже важные, но обычно не задачи 
ДНК-генеалогии в той форме, которые мы ставим. 

Примерно об этом же пишут (Underhill and Kivisild, 2007) в статье с 
подходящим названием – «Использование Y-хромосомальной и 
митохондриальной ДНК в популяционных структурах при изучении 
миграций человека». В разделе «Соответствие между деревьями мтДНК и Y-
ДНК» они пишут про «различную эволюционную историю на тех же самых 
территориях» для мужских и женских ДНК, и продолжают – «в противовес 
относительной гомогенности гаплогрупп мтДНК по Европе, имеется совершенно 
разная картина распределений частот Y-гаплогрупп, например, R1b, I1a и I1b». И 
далее – «Восточная Европа, Центральная и Восточная Азия показывают наличие 
одних и тех же гаплогрупп, как, например, N и R1a, что совершенно не 
отражается в филогеографии мтДНК». И далее – «данные по Y-хромосоме 
показывают разные миграционные пути из Африки через Синай и далее в Европу в 
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позднем плейстоцене, что видно из распределения линий гаплогруппы E3b, но это 
не видно при рассмотрении гаплогрупп мтДНК». 

Показательна в том же отношении работа (Behar et al, 2010) по изучению 
генома евреев, и сопоставление полученных результатов с Y- и мт-ДНК. 
Геном (половина испытуемых – мужчины, половина – женщины) показал 
выделение кластеров евреев в отдельную группу, отличную от картины 
генома множества других популяций планеты, причем совокупный кластер 
евреев отделяется от европейских популяций, и сдвигается к 
ближневосточным популяциям, наплывает на них. При этом геном 
отражает Y-хромосомные гаплогруппы, «используя» их как метки. И не 
только геном евреев, но и остальные популяции, включая многие 
этнические группы. Иначе говоря, мы знаем, что гаплогруппы – это не 
этнос, но оказывается, что во многих этносах есть доминирующие 
гаплогруппы, и в итоге корреляция с ними часто имеет место. 

А вот с митохондриальной ДНК никакой корреляции нет. Никаких 
«кластеров евреев» в поле мтДНК авторами работы не выявлено, о чем они 
и пишут: “However, mtDNA analysis differs from Y-chromosome analysis in that no 
obvious Jewish cluster is evident”.    

Это объясняется двумя факторами, которые тесно связаны друг с другом. 
Один – это то, что геномы женщин «прозрачны» для данного типа 
геномного анализа. Они настолько следуют по снипам (а именно снипы, 
сотни тысяч снипов прослеживали в данной работе) за мужскими 
геномами, и настолько «хаотичны», что они «прозрачны», не мешают 
мужским геномам и их Y-гаплогруппам «просвечиваться» при геномном 
анализе. Другой – что в подавляющем большинстве «свои» популяции 
держат геном, как держат и «свою» гаплогруппу. Условно говоря, русские в 
большинстве женятся на русских, монголы на монголках, а африканцы на 
африканках.  До полного разбавления одних этносов другими и одних 
гаплогрупп другими еще очень далеко. Так что соображения о том, что все 
давно перемешались геномами, столь популярные при математических 
моделированиях, не выдерживают никакой критики. Гаплогруппы и 
этносы консервативны. Естественно, случаются смешивания, но это – на 
хвостах кривых распределения гаплогрупп и популяций.                           
             
Надо дополнительно пояснить, что такое «прозрачны» в данном контексте. 
Оказалось, что геномный анализ (во всяком случае при определенном 
приближении) фактически дает картину чисто Y-хромосомного распреде-
ления, то есть монголы отдельно, китайцы отдельно, финны отдельно, 
русские-белорусы-украинцы в основном неразделимы, и так далее, причем 
у каждого народа есть именно то геномное распределение, что и дают Y-
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гаплогруппы. То есть у русских три основных цвета, один основной, 
процентов 50-60 (он коррелирует с гаплогруппой R1a у этнических 
русских), другой меньше, процентов 15, но он доминирует у финнов (и 
коррелирует с гаплогруппой N1c), третий дает примерно столько же, 
и заметен на Западе (коррелирует с гаплогруппой I). R1a и R1b по этим 
цветам неразделимы, геном дает просто R, поэтому русские и французы и 
ирландцы-шотландцы практически идентичны, кроме того финского 
цвета. 
 
Короче, геномный анализ (а он проводится по совокупности снипов, 
которые и «окрашиваются») дает мужское разделение по мужским 
гаплогруппам. Но интересно то, что там, в геномном анализе, 50% женщин. 
Получается, что они совершенно прозрачны, никак не проявляются. А не 
проявляются, наверное, потому, что их мтДНК настолько хаотична (потому 
что жен и подруг брали отовсюду), что не дает никакой четкой картины, 
которая бы накладывалась. При этом и в России-Украине-Белоруссии-
Литве и в Европе доминирует гаплогруппа Н мтДНК, что опять же 
накладывается почти равномерно, не нарушая мужской картины. Это как 
смотреть через вращающийся винт самолета, он прозрачен, хотя и 
физически имеет место. 
 
Потому-то Y и мтДНК не коррелируют. Мужчины при древних миграциях 
имели одну доминирующую Y-хромосомную гаплогруппу, и хватали 
женщин по ходу миграции, кто подвернется. Какая уж там корреляция...  
мтДНК полезная как метка только там, где популяция относительно 
замкнутая и сидит там тысячелетиями. Например, в Южной Америке. 
 
Так что и здесь мтДНК не имеют своего «лица». Они в значительной 
степени «гомогенно распределены» по территориям, предпочитают «своих 
мужчин» при наличии свободного выбора, что и дает стабильную картину 
генома. Не случайно ирландцы на 92% R1b1b2, как и баски, русские на 50% 
(и до 62%) R1a1,  а финны на 77% N1c. И держат это тысячелетиями. 

Возможно, в идеальном мире было бы замечательно основывать результаты 
и выводы ДНК-генеалогии на совместном изучении хромосомных и 
митохондриальных ДНК, но такое время пока не настало. Можно сколько 
угодно говорить о важности женщин для человечества, и никто с этим 
спорить не собирается. Но дело не в важности женщин, а в том, какие 
конкретно задачи мы собираемся решать с применением мтДНК. Пока эти 
задачи решаются раздельно для Y-ДНК и мтДНК, и с мтДНК работают пока 
в основном (или только) популяционные генетики, просто фиксируя, какой 
гаплогруппы  где сколько. Это у них – описательный подход. Ну и хорошо, 
тоже полезно знать, чего где и сколько. 
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Продолжаем. Третья причина – что на временных дистанциях порядка двух 
тысяч лет («начиная с 3 в до н.э. на протяжении нескольких веков кочевые 
племена хунну...» - так начинается цитируемая статья) мтДНК совершенно 
неинформативны, если только их нет с списке десятками, а то и сотнями, 
чтобы набрать необходимую статистику при расчетах. И понятно, почему 
неинформативны -  константа скорости мутации в мтДНК очень мала по 
сравнению, например, с константами скоростей мутаций в Y-гаплотипах. 
Если в последних одна мутация на 67-маркерный гаплотип происходит в 
среднем раз в 208 лет, то по данным относительно недавной работы (Soares 
et al, 2009) одна мутация во всей мтДНК происходит в среднем один раз в 
3624 года. Понятно, что при такой медленной скорости мутации много 
ДНК-генеалогии не получится, только для самых древних линий, или для 
очень крупных массивов мтДНК, идущих от одного общего предка. Правда, 
дав эту цифру, авторы сообщают, что нужно вводить дополнительные 
поправочные коэффициенты. Применяя эти коэффициенты, авторы 
получают из  скорости мутации 3624 лет-1 (одна мутация в 3624 года) одну  
мутацию в 7557 лет при поправочном коэффициенте 47.94% в одном 
случае, и 7790 лет в другом случае. Еще одна величина скорости мутации, 
приводимая авторами (Soares et al, 2009) – одна в 9503 лет. Средняя 
величина, сообщаемая авторами, равна одна мутация в 7885 лет. Понятно, 
что эти упражнения никак не способствуют принятию данных скоростей 
мутации для ДНК-генеалогических расчетов с использованием мтДНК.  
Более подробно об этом – в работе (Клёсов, 2011). 
 
Короче говоря, в отношении ДНК-генеалогии мтДНК несравненно хуже 
изучены. Причина проста – популяционные генетики не умеют работать с 
кинетикой мутаций, а значит – и с датировками. В этом их никак нельзя 
обвинять, это просто не их специальность. Их дело – выявить популяцию 
для изучения, выполнить формальности типа получить юридическое 
согласие испытуемых в письменном виде, собрать тестируемый материал 
(кровь, слюну), определить гаплотипы и гаплогруппы тестируемых, сделать 
свои популяционно-генетические заключения и выводы. Но для того, 
чтобы делать датировки, они должны как минимум уметь определять 
константы скоростей мутаций. Они этого не умеют, за исключением 
нескольких человек в мире, да и те никак не договорятся, как это делать. 

Но поскольку определять мтДНК относительно легко, то и определяют, 
сводят в таблицы, как авторы (Пилипенко и др, 2011), а дальше можно 
предполагать что угодно. Степеней свободы столько, что все это полностью 
теряет научный смысл.  

Давайте взглянем на сокращенную схему образования гаплогрупп мтДНК:
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LM + N          

M  (C, Z, E, G, Q, D)  [С, С5b1b и D найдены у хунну] 

N  I, W, Y, X, R, A, S [A4 найдены у хунну]

R  R0 + JT + U + P + F + B [B4 и B5b, U2a и U7  найдены у хунну]

JT  J, T Этих и ниже у хунну не найдены
U  K 
R0  H, V 

Хорошо, дальше что? 

А дальше авторы начинают обычные манипуляции с мтДНК, столь 
характерные для популяционных генетиков. При этом выхватывается один 
фактор, и полностью игнорируются другие. В итоге делается фантазийный 
вывод, подходящий для желательного. Давайте взглянем на статью. 

Авторы делают вывод, что у них – три группы вариантов мтДНК. На cамом 
деле это 12 образцов, из которых три D, два С, два А4, остальные по одному 
(B4, B5b, C5b1b, U2a, U7). Авторы решают, что те, которых по два и по три (и 
одиночная С5b1b) – это «собственно хунские»), а те, которые по одному, 
авторы развели на две группы – одна (В4 и B5b) «отражает генетические 
связи хунну с древними популяциями Китая, что нашло отражение в 
древних китайских источниках», вторая  (U2 и U7) отражает «генетические 
связи с населением Передней и Южной Азии». И тут же делается «вывод», 
что «по-видимому, генетические контакты населения хунну в данном 
направлении были достаточно интенсивными, чтобы отразиться даже на 
географически удаленных группах населения». 

Помилуйте, какие «древние китайские источники», какие «интенсивные 
контакты»? Речь – об одном-двух образцах, причем женских, с хорошей 
вероятностью добытых на стороне и привезенных в племя. Ну нельзя же 
так... Еще ладно, если бы эти гаплогруппы были присущи именно данной 
территории, были бы указующей меткой, но ведь речь всего о двух тысячах 
лет назад, когда эти гаплогруппы уже разошлись по всему миру. Смотрим 
справочную таблицу Бехара:

U2 – максимальная распространенность в Южной Индии (15 из 183 
гаплотипов, то есть 8%), на втором месте – Италия (7 из 322, то есть 2.2%), на 
третьем - Франция (20 из 1240, то есть 1.6%). 
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U7 – первые три места – Иран, Италия и ашкеназийские евреи (8.2%, 2.5%, 
1.4%, соответственно), но это СЕЙЧАС. Что было две тысяч лет назад – надо 
определять и считать. 

Гаплогруппы В больше всего в Японии (13%), то же самое и гаплогруппы D 
(38%), далее якуты (30%) и узбеки (11%). 

Но главное даже не в этом, а в том, что с одиночными гаплотипами нет 
смысла фантазировать. Нужны массированные серии гаплотипов, и в них 
искать закономерности. Не привязывать одиночные гаплотипы к 
существующим представлениям. И надо всегда помнить, что только 
массивы повторяющихся гаплогрупп мтДНК дают информацию – что 
матери там представляют довольно однородную популяцию, и что поэтому 
именно гаплогруппу этой популяции несет основная масса мужской 
популяции. Такие случаи бывают. Например, в Южной Индии 73% 
гаплогруппы М. В Европе гаплогруппу Н имеют 47% итальянцев, 47% 
французов, 43% русских, 39% белорусов. Там тысячелетиями сложился 
женский «контингент» гаплогруппы Н, а поскольку женятся 
преимущественно «на своих», на своем эталоне красоты, то гаплогруппа 
становится основной и у женского, и у соответственно мужского населения. 
У хунну, по вполне понятным (теперь) причинам ситуация была иной. 
Никаких особенных закономерностей их женщины, их живые военные и 
прочие трофеи, судя по всему, не несут, и не стоит полученные единичные 
данные подгонять к известным историческим сведениям.              
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An emerging pattern of L664 SNP mutation in the 
Tenths (bearers of DYS388=10), North-Western 

branch of R1a1 haplotypes  

Anatole A. Klyosov
http://aklyosov.home.comcast.net

The position of the L664 mutation in the subclade ladder in R1a haplogroup is as 
follows (http://www.isogg.org/tree/ISOGG_HapgrpR.html, in an abbreviated 
form):

•   •    R1a   L62/M513, L63/M511
•   •    •    R1a1   L120/M516, M459, SRY10831.2
•   •    •   •    R1a1a   M17, M198
•   •    •   •    •    R1a1a1   M417
•   •    •   •    •   •    R1a1a1g   Z283
•   •    •   •    •   •    •    R1a1a1g1   M458
•   •    •   •    •   •    •    R1a1a1g2   Z280
•   •    •   •    •   •    •   •    R1a1a1g2b    L365
•   •    •   •    •   •    •   •    R1a1a1g2c    L366
•   •    •   •    •   •    •   •    R1a1a1g2d    Z92
•   •    •   •    •   •    •    R1a1a1g3   Z284
•   •    •   •    •   •    R1a1a1h   Z93
•   •    •   •    •   •    •    R1a1a1h1   L342.2
•   •    •   •    •   •    •   •    R1a1a1h1a   L657
•   •    •   •    •   •    R1a1a1i   L664

L644  is the last on the R1a tree, and, as the tree shows, it is one of the earliest 
among recognized SNPs in the R1a haplogroup: L664 descends from M417, 
which in turn descends from the M17 subclade.  Initially, it was thought that 
L664+ marked the Tenths, the bearers of DYS388=10, an ancient branch on the 
R1a haplotype tree. However, as it happens the Tenths are more ancient than 
that, and some of them do not carry the L664+ mutation, they show L664-, that is 
the earlier, non-mutated sequence of the DNA in the locus. 
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Eighteen L664+ and L664- have been identified thus far;  at first glance, they did 
not show any clear pattern in their distribution among the Tenths.  Of the 
eighteen, 14 are L664+ and four are L664-. The four L664- results seem to be 
spread among the Tenths at random. There are at least three possible 
explanations for the lack of any clear pattern: (1) L664- is a result of spontaneous 
recurring G T at L664+ -- i.e., the SNP is unstable, (2) L664- is a result of 
mistyping, a plain error, and (3) too few data for L664-.

I offer here a forth, rather obvious explanation: the Tenths with L664- are direct 
descendants of M417 and/or M17 ancestors, and L664+ arose only in part of the 
Tenths;  both branches, L664+ and L664-, have survived until now. 

Let us consider the data. Fig.1 below shows a haplotype tree of the Tenths, 
according the last collection of data provided by Martin Voorwinden on January 
29, 2012.  The dataset contains 285 of 67 marker haplotypes, among them 34 of 
111 marker haplotypes.                 

As it was described earlier (Klyosov, 2010a,b), the Tenths tree identifies several 
principal branches. One is the “young” and the most populous branch, on the 
top and left-hand side of the tree in Fig. 1.  It contains 145 haplotypes, or half of 
the whole tree. Its base haplotype is as follows:

13 25 15 10 11 14 12 10 10 13 11 31 -- 15 9 10 11 11 25 14 19 32 12 14 14 17 – 11 11 19 
23 15 16 18 20 33 39 13 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 14 23 
22 12 12 11 13 11 11 14 13

Its common ancestor lived 1850±200 years before present (Klyosov, 2010b). 

The Prendergast branch has the base haplotype (this Proceedings, Letter 121)

13 25 16 10 11 14 12 10 10 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 24 14 19 31 12 15 15 16 – 11 11 19 
24 16 15 18 20 33 39 12 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 16 10 12 12 14 8 14 23 
22 12 13 11 13 11 11 12 13

and its common ancestor lived 1100±150 ybp (determined from 32 of 37 marker 
haplotypes) or 900±130 ybp (determined from 24 of 67 marker haplotypes), on 
average around 1,000 years ago plus-minus the margin of error. 

In the earlier study (Klyosov, 2010b) a similar analysis was done for a wider 
“old” branch, which extends down clock-wise by about 20 haplotypes in Fig. 1. 
Its base haplotype was (in an upgraded 111 marker format): 
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Fig. 1. A haplotype tree of the Tenth’s (DYS388=10) of haplogroup R1a, 
composed of 285 of 67 marker haplotypes. The dataset was provided by Martin 
Voorwinden on January 29, 2012, and updated with the Prendergast series of 
67 marker haplotypes, provided by a member of Prendergast family two days 
earlier.  Signs + and – show positions of L664+ and L664-, determined thus far.  
The Prendergast family of haplotypes takes a distinct branch on 3 o’clock (see 
Fig. 2), and includes two L664- results identified presently. Two L664+  on 8 
o’clock belong to a group of null-mutated haplotypes  (the whole branch is 
marked null-mutation, “Null-448”, in DYS448).  Another several haplotypes 
have null-mutation in DYS425 (see the lower right), they have not been tested 
for L664.               
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13 25 16 10 11 14 12 10 10 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 24 14 19 31 12 15 15 16 – 11 11 19 
24 16 15 19 20 33 39 12 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 16 10 12 12 14 8 14 23 
22 12 13 11 13 11 11 12 13 – 31 15 9 16 12 26 27 18 13 12 12 12 11 10 12 11 10 11 11 
31 12 15 24 12 9 10 19 15 20 12 23 15 12 15 25 12 23 19 10 15 18 9 11 11

One can see that it is practically the same base haplotype (the difference is only 
0.8 mutations in the marked allele). The common ancestor of the combined 
branch lived 1550±180 ybp (Klyosov, 2010b). 

The rest of the old branch, clockwise to the null-mutated branch, has the 
following base haplotype:

13 25 16 10 11 14 12 10 10 14 11 31 -- 15 9 10 11 11 24 14 19 32 12 15 15 16 – 11 11 19 
23 16 16 18 18 34 38 13 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 13 23 
22 12 12 11 13 11 11 12 13

A common ancestor of the branch lived 3750±410 years before the present 
(Klyosov, 2010b). The last two branches of the old superbranch differ by 14 
mutations in their base haplotypes (marked above), which places their common 
ancestors apart by 14/0.12 = 117  133 conditional generations (the arrow 
indicates a correction for back mutations), or approximately 3325 years, and their 
common ancestor, (the ancestor of the old superbranch) lived 
(3325+3750+1550)/2 = 4300 years before the present. The young branch and the 
null-mutated branch (at DYS448) above descended from the old branch (Klyosov, 
2010b).      

The “overall” base haplotype of the Tenths, i.e. the North-Western R1a1 branch, 
determined independently, is as follows (Rozanskii and Klyosov, 2009):

13 25 16 10 11 14 12 10 10 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 24 14 19 32 12 15 15 16 – 11 11 19 
24 16 15 18 18 33 38 13 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 14 8 14 23 
22 12 13 11 13 11 11 12 13
 
It is indeed a superposition of the above base haplotypes, and its common 
ancestor lived ~ 4200 ybp, which is within the margin of error equals to 4300 ybp, 
calculated above.  This is a common ancestor of the Tenths living today. 

Now, let us come back to L664 mutations. The are four negative L664- 
haplotypes on the tree. Two of them belong to the Prendergast family. The other 
two sit at the opposite sides of the tree. The L664- in the young branch is 
certainly an error (or represents a recurring, back mutation L664+  L664-), since 
the young branch arose only in the middle of the 1st millennium, and descended 
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Fig. 2. A fragment of the haplotype tree shown in Fig. 1, which contains the 
Prendergast haplotypes and related (apparently or directly) to the same 
lineages (haplotypes between 156 and 124). Haplotypes negative on L664 are 
indicated.  

from a common ancestor, which clearly had L664+ . It could not be L664-, if 
everybody else in the branch is L664+.

The L664- in the old branch makes sense, because those in the old superbranch 
have a common ancestor ~ 4300 ybp, and the L664+ mutation could have 
happened afterwards. These three negative L664- haplotypes have an 
approximate base haplotype as follows:

13 25 16 10 11 14 12 10 10 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 24 14 19 31 12 15 15 16 – 11 11 19 
24 16 15 18 20 34 38 12 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 16 10 12 12 14 8 14 23 
22 12 13 11 13 11 11 12 13
    
All three L664- haplotypes have 34 mutations from the above base haplotype, 
which gives 34/3/0.12 = 94  104 conditional generations (25 years each), or 
2600±520 years to a common ancestor of L664-. Its base haplotype differs from 
the Tenths base haplotype by 6 mutations, which sets apart their common 
ancestors by 6/0.12 = 50  53 generations, that is 1325 years, and places their  
common ancestor at (1325+2600+4200)/2 = 4,100 years, that is at the bottom of 
the North-Western branch, at least for the currently living Tenth. It confirms that 
the L664- SNP at the bottom of the tree (in the Norwegian man) is a legitimate 
one, and that when the Tenths first appeared they did not have L664+. It arose 
later, in one of them. How much later? Let us consider five L664+ haplotypes in 
the young branch. Their L664+ base haplotype is:

13 25 15 10 11 14 12 10 10 13 11 31 -- 15 9 10 11 11 25 14 19 33 12 14 14 17 – 11 11 19 
23 15 16 18 20 33 40 13 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 14 23 
22 12 12 11 13 11 11 14 13

It is practically the same base haplotype as that for the young branch (see above). 
The two mutations are, in fact, 1.4 mutations (due to fractional average 
mutations). These five haplotypes contain 35 mutations from the above base 
haplotype, which gives 35/5/0.12 = 58  62 generations, or 1550±300 years to a 
common ancestor. This is the same number of years to a common ancestor as for 
the wide young branch on the tree (Fig. 1). Therefore we can safely expect that 
everyone in the young branch of the Tenths will be L664 positive.    

L664+ in the old branch has the following base haplotype:
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13 25 16 10 11 14 12 10 11 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 24 14 19 32 12 13 15 15 – 11 11 19 
23 16 15 19 18 34 39 13 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 13 23 
22 12 12 11 13 11 11 12 13

All six L664+ haplotypes in the old branch have 95 mutations from the above 
haplotype, which gives 95/6/0.12 = 132  152 generations, that is 3800±570 
years to a common ancestor. Fourteen mutations between the L664+ old and 
young branch base haplotypes (some mutations are fractional ones) separate 
their common ancestors by 14/0.12 = 117  133 generations, or 3325 years, and 
their common ancestor lived (3325+1550+3800)/2 = 4300 years ago. This is again 
the bottom of the North-Western branch. Therefore, L664+ arose from the 
beginning of the Tenths, and the L664+ and L664- lineages were developing 
concurrently. 

Since the Prendergast family initially carried two L664- and none of the L664+, 
and it forms the distinct branch on the tree (see above), it appeared – until the 
very recent days, that it carries L664- in its entirety. However, in the middle of 
February 2012 it became known that an individual in the middle of the branch 
(though having a different last name) was tested as L664+. Since their lineage 
arose only about 1,000 years ago, from apparently one common ancestor who 
must have been carrying either L664-, or L664-, and the both subclades are rather 
ancient, it created a conundrum. If the last testing was in error, and all the 
Prendergasts have L664-, it would seem that this particular lineage went through 
a population bottleneck, when all other representatives of the lineage vanished 
along with their lineages. The only currently known bearer of L664- outside the 
Prendergast family represents a very distant lineage. Of course, more bearers of 
L664- will be identified, and this would allow to reconstruct the events in more 
detail.  However, if the last test is confirmed, we come back to the above 
suggestion on an instability of L664+/L664-, and the subclade L664+ has no 
value and should be discontinued. L664- in the Tenths would also be discredited,      

In summary, we can say that a common ancestor of all the Tenths
living today, was alive 4200 years ago. He fathered the two lineages (L664+ and 
L664-), or, more correctly, he has initiated the expansion/prolifration of the both 
lineages (see the reservations, though, in the preceding paragraph). The L664+ 
line proliferated well and produced three major sub-lineages: the old lineage at 
the bottom of the tree (at 5 o’clock), another null-mutated group at 7 o'clock, and 
one vast group on the upper left in Fig. 1. In other words, the old lineage split 
into two more lineages, one null-mutated 1500 years ago, and one non-null 
mutated, about 1700 ybp, both in the Common Era.

The Prendergast lineage had practically vanished, and miraculously surfaced 
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about 1000 ybp, which means that a small number of L664- ancestors survived 
over three millennia (see the reservations on stability of L664-, though). A few of 
the group stayed in Belgium, another went to the Britain in 1066. They survived, 
and formed the seven or so Prendergast lineages known today.
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Abstract

Politics of European dynasties of the 19th Century AD had an inordinate impact 
upon the nomenclature of the then emerging field of linguistics. One trivial 
isogloss - for "One Hundred" in Avestian "Satem" and in Latin "Centum/Kentum" 
had become sacrosanct for many as the absolute divide between two forms of 
"Indo-Germanic" languages. Yet another basic tenant of the 19th Century 
understanding was that the Slavs arrived in central Europe only recently. There 
is no evidence concerning the migrations of Slovenes or Macedonians during the 
6th or 7th Centuries AD. Such mythology of migrations was fabricated between 
the 15th and 20th Century AD and has no documentation. There is ample evidence 
for the arrival of all of the neighbors of the Slovenes. There is also evidence for 
the migration of most of the neighbors of the Macedonians. Written sources of 
that time present explicitly that Slovenes were also called “Veneti”. Some data 
indicate that part of the ancestors of present Slovenes arrived from the southeast 
of Balkans, where they were the aboriginal settlers. "Genetic" data indicate that 
Slovenes are a mix of three main groups and some of their ancestors lived in 
their territories prior to 40,000 years ago. For a better understanding of Europe in 
antiquity it is imperative to establish as a fact that the ancestors of the Slovenes 
had resided in central Europe for thousands of years. There is increasingly more 
evidence that the older versions of all Indo-European languages are more like 
Slovene than are their more modern forms. The Kentum I-E languages are 
derived from Satem ones and not vice versa. These events did not proceed 
through internal developments in the proto-Slavic I-E languages, but primarily 
by the influence of proto-Slavic on neighbouring non-I-E languages and vice 
versa. Subsequently, it was followed by elite dominance effect of some of the 
newly formed Kentum groups over some of the Satem ones. A new system of 
understanding the Indo-European Languages as "Core" and "Peripheral" is 
proposed for the 21st Century. We reach an understanding of true agriculture 
from foundations of proto-Slavic hunters, gatherers, fishers, and other pre-
agrarian economies. This Proto-Slavic phenomenon is manifest not only in lands 
now occupied by Slavs but also in Asia Minor, Levant, and Egypt. Proto-Slavs in 
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Europe had a profound linguistic influence in antiquity. This Proto-Slavic 
element is made conspicuous in this thesis from the British Isles to Anatolia and 
from the Baltic Slope to the Italian peninsula and western Europe. The Proto-
Slavic preeminence had been replaced by Hellenic, Roman and Germanic in 
more recent centuries.

Definitions

"Age"

ky - thousands of years 

kya - thousands of years ago; thousands of years before present

Criteria for the definition of Slavs and Proto-Slavs

#1. Primarily language; but where applicable - the (additional) "genetic" 
component of Y-Chromosome haplogroup I resp. R1a. [An Editor’s comment: 
the abbreviation “resp.” in this article is often used in a sense of “either, or” or 
“and/or”, or “likely both”, in an uncertain situation. A word “respectively” does not 
exactly fit here]. 

#2. In the absence of Slavic language - the frequency of Y-Chromosome 
haplogroup I resp. R1a may be invoked as an indicator of the proportion 
of Proto-Slavic ancestry of the population. 

#3. The earlier the Language & Y-Chromosome haplogroup connection appears, 
the more it is presumed to be relevant and parallel.

Definition of peoples

Proto-Eurasians, ~130 kya or earlier; 

Indo-European - as per definition of linguists

Proto-Indo-European - the predecessor of Indo-European

Slavoform proto-Indo-European - predecessors of Indo-European supposed to 
speak a proto-Slavic-like language

Proto-Indo-Aryans - predecessors of Indo-Aryans

Slavic - general (overall) designation of Slavic speakers
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proto-Slavic - predecessor of Slavic

Definition of the "Core" people

#1. Linguistic: The CORE people spoke a Slav-like = "Slavoform Language" 
which had at least eight or nine grammatical cases. Since pre-historic times 
Slavic languages have reduced the number of cases to seven or six. Non-Slavic 
(and Non-Baltic) (PERIPHERAL) languages had a proclivity to reduce the 
number of Grammatical cases much more. Thus the CORE languages 
characteristically are more grammatical case sensitive, and the PERIPHERAL 
languages are more oblivious to grammatical cases. 

#2. "Genetic": The CORE (Slavic) populations are closely represented by the Y-
Chromosome haplogroup I resp. R1a. The I resp. R1a population is therefore 
identified in antiquity, after about 70-30 kya as the Slavoform-Proto-Indo-
European (S-P-I-E). The PERIPHERAL populations (Indo-Europeans of 
Western Europe) can largely be identified with the Y-Chromosome 
haplogroup R1b population. The Basques are a conspicuous exception. We 
identify their ancestors as Altaic Proto-Indo-Europeans (A-P-I-E)

#3. Geographical: At a glance it is self-evident that the Slavic "CORE" is 
physically located between the "PERIPHERAL" languages such as Gaelic and 
Gujarati, Sindhi and Spanish, Norse and Nepali, Gaulish and Greek, etc.

Definition of Slovenes and their language

Slovene - a member of the Slovene ethnos

Slovenian - a citizen of the state Slovenia

Slovene: From about 1550 AD (the time of Primož Trubar) on; 

Old Slovene: From about 700 AD to about 1550 AD (the time of Old Slovene 
texts, collected e.g. by Mikhailov (2001) 

Proto-Slovene: Prior to 700 AD, probably since the Neolithic after about 7.5 kya, 
i.a. as the bearers of the LBK (Linearbandkeramik) Neolithic culture. A mixture 
of Y-Chromosome haplogroups R1a and I. Living mainly as "genetically" mixed 
villagers, not clans or tribes, cf. Šavli in Šavli et al. (1996:130-132). This mixture 
derived possibly from the LGM (Last Glacial Maximum) time in the Adriatic 
refugium and Pannonia, with Neolithic admixtures of people having left the 
Black Sea region after the rise of its level due to the influx of salt water about 7.5 
kya.

40



Introduction

For more than a quarter of a century there is a controversy concerning the 
origins of the Slovenes. There are two camps of scholars dueling with this issue. 
On the one side are those who are here identified as “Migratory (Invasionist)”. 
In the other group are those who are here identified as “Autochthonic”. In each 
camp there are several variants and gradations. There are also “hybrid” and 
ever-evolving new permutations of these views.

The migratory presentation continues to be the pedagogical standard for 
about a century in Slovenian schools. The autochthonistic model is a subject of 
discussion in academic circles and even amateur gatherings but public education 
largely sidesteps the subject. 

The migratory (invasionist) understanding commenced after 1458 AD, when 
Aeneus Sylvius Piccolomini (later Pope Pius II) published his book De Europa, 
where he summed up the knowledge passed on from antiquity. The sources of 
ancient knowledge were Greek and Roman. Since these Greek and Roman 
proponents presumed that they were the original inhabitants of their lands, and 
because they later experienced and anotated Germanic invasions, Aeneus Sylvius 
Piccolomini inferred that the Slavs, who lived east of the Germanic peoples, must 
have had arrived later still (Tomažič 1999).

His thesis was further elaborated by German scholars in Austria and Prussia 
(Roucek 1949). Over the centuries the German scholars developed it into the 
variant of traditional view of the late arrival of primitive Slavs from the Pripyat 
River marshes.

Basically, the two views of the origins of the Slavs center on the question of 
whether the epicenter of Slavdom had been shifting over the centuries towards 
Venice (and the Adriatic and North Sea) – or towards Vladivostok.

In the 19th Century German science was on the cutting edge in many 
disciplines, while the Slovenes (who lived mostly in Austria-Hungary) were 
denied the right to have their own university where they would independently 
research their ethnic history. Ergo, Slovene students who received higher 
education in the German language inculcated and transmitted the German bias 
and doctrines to the Slovene population. Before and after WWI they continued to 
promulgate the German Weltanschauung, and the hegemony of Yugoslavia 
found it useful to designate Slovenes as a continuum of the Serbo-Croatian 
identity. This continues to be the prevalent view to this day. 
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The autochthonic explanations of the history of Slovenes were known in the 
distant past. The ancestors of present-day Slovenes simply knew that they are 
living in their territories "od nimr" - from ever. Also the Slovene historian B. 
Grafenauer (1988) wrote that the autochthonistic explanations are nothing new.

The first known sources which mention the so-called Sclavs were written by 
foreigners. They are the Jordanis book De origine actibusque Getarum from 551 AD; 
Vita s. Columbani from about 615 AD, Fredegarii Chronicon from about 650 AD, 
and Historia Langobardorum from about 783 AD.

Jordanis mentions Sclavs as Windi, Sclavini and Anti; in Vita s. Columbani 
there it is worded thusly: “termini Venetiorum qui et Sclavi dicuntur" (territory of 
Veneti which are called also by the name Sclavi); in Fredegarii Chronicon when 
referring to the events of 623 till 631 AD the actual wording is: "Sclavos coinomento 
Vinedos" (Sclavs termed also Vinedi), "marca Vinedorum" (region of Vinedi), 
"Walucus dux Winedorum" (Walucus leader of Winedi); in Historia Langobardorum 
there the Latin designation for the same territory before 600 AD is: "Sclaborum 
provinciam" and for around 626 it is: "Sclavorum regionem". This territory was in 
present Carinthia and not Venetia (Šavli et al. 1996, Tomažič 1990, 1999). 

The first Slavic entry is known from the 11th-12th century AD in Ukraine where 
Nestor, a monk in the Pečora monastry in Kyiev, in his Pervonačalnaya (History of 
ancient times) wrote about Danube river as the origin of Slavic settlements and 
he wrote also " ... Norici iže sut Slovene ..." (the inhabitants of Noricum are 
Slovenes), and for Illyricum "... tu bo beša Sloveni perveje ..." (here were living 
Slovenes as the first ones) (Grafenauer 1988). But since Nestor wrote his work in 
a biblical way, he is deemed (especially by atheistic historians) as not credible.

There is also a number of Slovene and foreign authors during the time of the 
16th till 20th century AD who wrote about autochthony of Slovenes or expressed 
some doubts about the migration theory or presenting data indicating the 
existence of Slavs in antiquity (Petrič 2007). An excellent record of the subject of 
the autochthony of Central European Slavs was published by Roucek (1949).

Decades after the discussions about the autochthony of Slovenes became moot 
and largely irrelevant and forgotten, Ivan Tomažič attended a lecture by M. Kos 
about the arrival of the Slavs in the Alpine Region. He marveled at Kos’ detail 
descriptions of the advance by the ancestors of Slovenes as they reputably 
proceeded upwards the Drava River valley. There was absolutely no 
documentation from antiquity of such an event. Tomažič had an epiphany, and 
realized that the official history (migration) was a concocted fabrication. Tomažič 
began his quest for the truth. He persuaded J. Šavli to study the subject of the 
origins of the Slovenes. They began to publish their findings in Glas Korotana 
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(Tomažič 1981, 1982, Šavli 1981a,b, 1982). Šavli (1982) studied the theme of the 
linden tree at the center of villages and the reoccurring toponym elements 
“Wend” – “Wind” in non-Slavic regions of present-day Germany. Šavli reasoned 
that the Wend/Wind feature indicated that the ancestors of the Slovenes were 
the ancient Veneti. He developed this theory more fully and published it under 
the title: Veneti naši davni predniki? (Veneti – Our Ancient Ancestors?) (Šavli 1985) 
His publication provoked tempestuous polemics. Šavli was supported and 
championed by Ivan Tomažič. Soon also Matej Bor joined them. Bor contributed 
profound scholarship in deciphering and reading ancient Venetic inscriptions. 
The polemics continued again for about a decade. At that time Šavli, Bor and 
Tomažič published a collection of their work in several languages (Šavli et al. 
1996).

Nota Bene - It is important to recognize that J. Šavli remained firmly anchored 
in the “Migratory Paradigm”. To his credit, however, he pushed back the 
supposed timeline of the migration of the Slavs from the 6th Century AD (from 
east of the Carpathians) to the 12th Century BC (from the regions of the Lusatian 
Culture). By any standard this alone was a very crucial step in the right direction. 
Additionally, J. Šavli published several other observations which help us 
understand the ancient proto-Slavic situation.

There is now, however, substantial evidence that if there ever were proto-
Slavic migrations – such took place in the Stone Age - Neolithic or even 
Palaeolithic. In time, and independent of the Slovenian research, western 
academicians began to question the 19th Century hypothesis of the “late arrival of 
the Slavs”. For example: M. Alinei (1996, 2000) created his Theory of Continuity 
based on linguistic arguments. Illustrative is his view on the prehistory of the 
Slavs: “I have to commence by clearing away one of the most absurd 
consequences of the traditional chronology, namely, that of the 'arrival' of the 
Slavs into the immense area in which they now live. The only logical conclusion 
can be that the southern branch of the Slavs is the oldest and that from it 
developed the Slavic western and eastern branches in a differing manner and 
perhaps at different times…Today only a minority of experts support the theory 
of a late migration for the Slavs… because none of the variant versions of such 
late settlement answers the question of what crucial factor could possibly have 
enabled the Slavs to have left their Bronze-Age firesides to become the dominant 
peoples of Europe. The south-western portion of the Slavs had always bordered 
on the Italic people in Dalmatia, as well as in the areas of the eastern Alps and 
the Po lowlands… The surmised 'Slavic migration' is full of inconsistencies. 
There is no 'northern Slavic language', it is rather only a variant of the southern 
Slavic… The first metallurgic cultures in the Balkans are Slavic… and connected 
with Anatolia… Slavic presence in the territory, nearly identical to the one 
occupied by them today, exists ever since the Stone Age… The Slavs have 
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(together with the Greeks and other Balkan peoples) developed agriculture… 
agriculturally mixed economy, typically European, which later enabled the birth 
of the Greek, Etruscan, and Latin urbanism. Germanic peoples adopted 
agriculture from the Slavs… The Balkans is one of the rare regions in which a 
real and true settlement of human groups coming from Anatolia is proven…” 
Explanation: "late arrival of the Slavs" refers here to the fifth and/or sixth 
Century AD. Certainly by the fifth Century AD the Slavs must have been a well 
defined people, but perhaps not yet being generally known by the label: Slav. 

We thusly see that the latest consideration of the autochthony of the Slovenes 
and other Slavs does not lack the scientific rigor - as those who are invested in 
the “late migration paradigm” would try to present. 

There are also some additional details worth mentioning. B. Grafenauer (1988) 
in his comments to the History of Langobards presents the sources by which the 
supporters of migrationism make the inferences about the late arrival of the 
ancestors of Slovenes: "About the time of the immigration of Slavs into the 
Eastern Alps and upper Sava River region we have no direct sources of that time. 
It is possible ... however ... indirectly - by the time of decay of particular dioceses 
- to infer also about the advancement of Slavs". (Do not overlook, he and his 
school strictly avoid mentioning Slovenes!) And also: "Besides the letters of Pope 
Gregory the Great is Historia Langobardorum the most important source with data 
of this type from the end of the 8th Century AD."

The advocates of the “Late Slavic Migration Paradigm” deliberately shun all 
evidence about autochthony of Slovenes and expect their readers to embrace all 
of their unsupported promulgations about Slavic migration. They hinder any 
“process of discovery” which may depreciate their selective bias. They have no 
direct sources about Slovene migration - so they extrapolate a hypothesis that 
since there is first hand evidence of 6th C. migrations of the Germans, 
Langobards, Avars, Croats, Serbs, Bulgarians, Hungarians, etc – the Slovenes 
must have also been on the move. It is almost pathologically absurd to believe 
and to argue that since new neighbors moved into or through your environs – 
you also must be a migrant. Strictly speaking, it is a non-sequitur. Yet, this 
paradigm held sway for over a century. There are but few bits of evidence for the 
Slovenes as being the aboriginal population. There is no evidence for the 
autochthony of the others (Perdih 2000a). 

Thusly, about the immigration of ancestors of Slovenes (as well as 
Macedonians) there do not exist firsthand sources. There do exist, however, 
firsthand sources about the migrations of Germans, about immigration of 
Langobards, Avars, Croats, Serbs, Bulgarians, Hungarians, etc., thus of all 
neighbours of Slovenes and most of neighbours of Macedonians. It seems that 
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the only impetus to assume the immigration of ancestors of Slovenes was the 
analogy to immigration of all their neighbours in the 6th Century AD or later. But 
also regarding these neighbours one must be cautious. We must not make the 
assumption that the lands surrounding the Slovenes were devoid of people. 
Realistically speaking, these surrounding lands were also largely populated by 
Slovenes. These territories however experienced an influx of better politically 
and militarily organized elites who subjugated the indigenous populations and 
re-named the lands and peoples with their preferred label and ethnic 
identity. These elites were in some cases not very dissimilar from the pre-existing 
populace. This scenario applies especially poignantly to the Kajkavic Croats.

To infer from an event of a failure of particular diocese that the demography 
of a region was greatly impacted seems promising at first. The Vita S. Severini 
provides a different understanding. There it is explicitly stated that the Romans 
of that time who lived outside of Italy abided in forts and towns, whereas the 
original population lived in the countryside. The Romans and the countrymen 
did not have good relationships. When the emperor ordered the Romans to 
return to Italy, they left their towns and forts and the diocese collapsed. The 
original inhabitants of the countryside remained as before (Tomažič 2006). Also 
the Slovene oral tradition about Attila and Huns (see e.g. the compilation by 
Šmitek 2009) indicates that at that time, i.e. a century before their supposed 
arrival, the ancestors of Slovenes lived in their present-day territories. 

Quoting Historia Langobardorum and the letters of Pope Gregory the Great is a 
typical example of selecting useful bits for a deceptive argument and 
sidestepping or even distorting inconvenient truths. In the Historia 
Langobordorum it is stated explicitly that on their arrival into Pannonia after 535 
AD, they (the Langobards) subjugated the Pannonians and Noricans. And, on 
their move to Italy in 568 AD, the Langobards took with them part of the 
subjugated people, who established there places which they named in their own 
language. Some of these places still exist and have Slovene names on localities 
outside of Slovenia. 

On the other hand, F. Curta (2001) discovered (while studying Byzantian 
sources) that from about 400 AD to about 700 AD there was no settlement of 
Slavs to the Balkans (except for part of ancestors of present day Croats and Serbs 
during 625-635 AD). To the contrary, due to the inappropriate economic policy of 
the Byzantian empire the Balkan countryside was depopulating, at first slowly, 
but after the crisis in 535-540 AD rapidly, so that after 540 AD it was no more 
able to maintain the border on the Danube. That was also the time when the 
"Slavic" intrusions started. These intrusions were of a pillaging nature and not 
colonial settlement. The townspeople of Constantinople and Saloniki had even 
noticed that the intruding "Slavs" are the same people as the farmers living 
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previously and continuosly in the environs of these towns.

Interesting is also Curta's (2001) statement about the so-called "Slavic material 
culture", which serves to several archaeologists as the proof of the recently 
arrived Slavs. Namely, that material culture existed in the lower Danube area for 
several centuries before the supposed arrival of Slavs and from that area it 
expanded into the Central Europe. Beyond the Carpathian Mountains it 
appeared several hundred years after the supposed exodus of the Slavs. And, 
that Byzantine government for several hundred years recruited Slavic soldiers 
and not settlers.

With help of Curta's (2001) analysis of the economic situation and 
development of the Byzantian Imperium we can understand what was in fact the 
supposed second settlement wave of the ancestors of Slovenes from south-east, 
the Balkans. It was not an organized migration of a peoples but the flight of 
gradually expropriated farmers to Constantinople, Saloniki, to north across 
Danube, and to northwest into the Central Europe. Since they had lost their 
home and everything in it, they could not afford for themselves the quality 
products of that time, but had to make for themselves what they needed for their 
survival.

Linguistic challenge

Skulj & Sharda (2002), Skulj et al. (2004, 2006, 2008) studied the similarities 
between the languages Slovene and Sanskrit. They considered phonetics 
(satem!), morphology, syntax and vocabulary. The similarities in vocabulary 
between Slovene and some other languages is presented in Table 1.

Table 1. Similarities in vocabulary between Slovene and some other languages 
(Skulj & Sharda 2002). Internationally used expressions are not considered 

here

Language Similarity 
(%)

Russian ~80
Vedic Sanskrit ~20
Classical 

Sanskrit
~10

Lithuanian ~10
German ~ 3
Irish Gael ~ 2
Latin ~ 2
Persian ~ 1
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They found it enigmatic that the Slovene language, bordering on Italy, Austria 
and Hungary, still shares more linguistic similarities with the Sanskrit than with 
the neighboring non-Slavic languages. And, significantly, Slovene is more similar 
to Sanskrit than is Russian, even while geographically Russian is more proximal 
to India. Furthermore, Slovene language, due to its archaic character, still 
preserves many lexical and grammatical forms present in the Sanskrit, but no 
longer used in the present day Indic languages and most I-E languages. The still 
active daily usage of the dual in the grammatical forms of the nouns and the 
verbs is noteworthy as well.

Linguistic comparisons between Indo-Aryan languages, Vedic Sanskrit in 
particular, and Slavic languages, Slovene in particular, by Skulj & Sharda (2002), 
Skulj et al. (2004, 2006, 2008) show evidence of remarkable similarities in words 
of elemental nature and of those describing the process of domestication of 
animals specially the terminology regarding the sheep and the cattle.

Skulj et al. (2006, 2008) applied the Alinei’s (1996, 2000, cf. also 
www.continuitas.com) ‘Lexical Self-Dating’ methodology to date the linguistic 
and the genetic evidence and to indicate when the split between Proto-Indo-
Aryans and the Proto-Slavs occurred. The ‘Lexical Self-Dating’ methodology is 
namely based on the observation that vocabulary offers possibilities for fairly 
reliable dating, in spite of the complexities and problems that are frequently 
involved (Alinei 1996, 2000, cf. also www.continuitas.com). Skulj et al. (2004, 
2006, 2008) observed that Sanskrit and Slavic languages, Slovene in particular, 
share many cognates of the pre-pastoral and pastoral terminology, which would 
indicate a common origin or a common homeland prior to and during the 
domestication of the livestock such as cattle and sheep. This close linguistic 
affinity does not continue in horsebreeding, despite the evidence that horse had 
been domesticated about 6 kya. It does not continue with the domestication of 
the cereals, as well. At the cereal farming stage of their development, this 
linguistic similarity ends abruptly. From this observation Skulj et al. (2004, 2006, 
2008) compared this linguistic observation with the archaeological, climatic, and 
other evidence and concluded that Sanskrit and Slavic agro-pastoral 
terminologies appear to have a common, more than 8000-year-old source 
whereas the ancestors of the present-day Slavs and Indo-Aryans diverged more 
than 6 kya. This would suggest that the ancestors of Indo-Aryans and the 
ancestors of the Slavic peoples practiced agriculture "shoulder to shoulder" for a 
couple of thousand years.

A special challenge is the deciphering and understanding of Venetic, Rhaetic, 
Etruscan, Gaulish, Old Phrygian and Messapic inscriptions. They are written in 
unknown dialects of unknown languages and even the sound value of some 
signs is not ascertained. 
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Western mainstream scholars routinely attempt to anchor these ancient scripts 
to Greek and to Latin. Usually they interpret the inscriptions as libations, 
indicating in them several names, cf. e.g. Pellegrini and Prosdocimi (1967). By 
contrast, for some of these Bor (in Šavli et al. 1996:171-420) had shown that a 
Slovene template is more productive. Several other disciples of Šavli, Bor and 
Tomažič had added to this school of thought and added new decipherments, see 
e.g. Korenine (2001-2011).

Until we can understand more of the Venetic, Rhaetic, Gaulish, Old Phrygian 
and Messapic inscriptions we are often limited to statistical componential 
analysis of sound frequencies as they appear in the affor-mentiond languages. It 
has been found that the frequency of sounds in Venetic, Rhaetic, Etruscan, and 
Old Phrygian inscriptions is closer to Old Slovene than to Latin or Greek, which 
had traditionally been tapped by the mainstream western linguists (Silvestri & 
Tomezzoli 2005, 2007, Perdih et al 2008, Perdih 2010, 2011). The same holds true 
also for Messapic inscriptions (Vodopivec 2011) as well as the Tocharic ones 
(Tomezzoli & Kreutz 2011). The Slovene language is thus a legitimate catalyst in 
deciphering these inscriptions. Several methods of comparison were tested for 
their reliability and found appropriate (Silvestri & Tomezzoli 2005, 2007, Perdih 
et al 2008, Perdih 2010). It has also served to establish the criteria regarding the 
necessary size of the database in order that the results are reliable: The necessary 
number of sounds is > 700, of sound pairs > 8000, and of sound triplets > 30,000 
per database, respectively (Perdih 2011).

The similarity of sound frequencies between Rhaetic and Etruscan (Perdih et 
al 2008, Perdih 2010, 2011) indicates a cultural and linguistic similarity on the 
Apennine peninsula in Pre-Roman times. 

The existence of some form of Slavic prior to Greek is indicated also by 
decipherments of some Minoan Linear A inscriptions (Serafimov 2007, Serafimov 
& Tomezzoli 2008, 2009, 2011, Serafimov & Perdih 2010) and an inscription in 
Egypt (Serafimov & Tomezzoli 2010a). A lot of study in this direction is, 
however, still to be performed. 

Rant (2011) noticed that conspicuous similarities exist between pre-Roman 
indigenous names and contemporary Slovene surnames and personal (given) 
names in Noricum, Pannonia, Dalmatia, Istria, parts of present-day Slovenia and 
Northern Italy. 

It is also significant and factual that the sound "v" did not exist in Classical 
Greek and Latin (Szemerényi 1996) and till recently even not in some west-
Slovene dialects (Perdih 2007)
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Interesting is also another observation: The more ancient form of a language 
we observe, the more similar it is to Slovene. This effect has been observed for:
- Sanskrit, where the similarity to Slovene is Vedic > Classical > present-day 

Indic languages (Skulj& Sharda 2002);
- Etruscan, where Bor was able to understand with help of Slovene the older 

inscriptions whereas the younger ones not (Tomažič 1995);
- Greek, where the similarity to Slavic is Homeric > Classical (Belchevsky 

2005a,b);
- English, where the millennium old texts are more similar to Slavic than the 

present English (Jandáček 2007).

In view of the above findings there was a need to re-evaluate the position and 
the understanding of the western mainstream linguists.

As understood by western mainstream linguists, the discipline of linguistics 
started in 1786, when W. Jones expressed his view that "Sanskrit is of more 
perfect structure than the Greek, more copious than the Latin, yet bearing to both 
of them a strong affinity as if sprung from some common source. The same 
origin have also the Gothick and the Celtick, though blended with a very 
different idiom, and also Old Persian might be added to the same family." This 
was one of the cornerstones of modern western linguistics, which became 
subsequently the leading approach. Additional publications by F. von Schlegel in 
1808, F. Bopp in 1816, and J. Grimm in 1819, lead to the foundations of 
comparative linguistics. Due to exclusive use of Sanskrit, Persian, Greek, Latin, 
and Germanic, the name Indo-Germanic was coined (see Szemerényi 1996). 
Observe that Slavic was not included. Also, if Gothick and Celtick were blended 
with other idioms - is it legitimate to ask if Slavic languages were blended with 
foreign idioms or did the Slavic languages escape major blending? 

The Kentum-Satem division of Indo-European languages was finalized by 
contributions of several authors in 1890. There are continuing discussions about 
the origin and extent of this phenomenon. Sometimes it was presented as a 
fundamental division of Indo-European languages. Of the 5 possible 
explanations of the phenomenon, finely the 3-tectal-series-system prevailed 
(Tischler 1990), although it is not universally accepted and some authors prefer 
the 2-tectal-series-system (wikipedia 2007). However, in 1965, G. R. Solta has 
shown that the Kentum-Satem isogloss was overrated as a diagnostic feature and 
a tool of true componential analysis. It ought not be revered as a defining wedge, 
which segregates Indo-European languages into two well-defined entities. It is 
only a single isogloss among many (Tischler 1990). More and more linguists are 
following this view and cease to give gravity on this type of division.
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Core-Peripheral approach

Having observed that palatalizations and de-palatalizations in Indo-European 
languages do not coincide with the Kentum-Satem division, and being dismayed 
with the undeserved reverence towards this Kentum-Satem division of Indo-
European languages, this question was approached from another point of view. 
The Schleicher's Language Tree was looked at not from the side as usually but 
from the top. The new view resulted in a different division of Indo-European 
languages, namely into the core languages and peripheral languages (Jandáček 
2000, Jandáček & Perdih 2008), Figure 1. At the same time, a working hypothesis 
about the origin of Europeans was presented (Perdih 2000b).

 

Figure 1. Indo-European Language Tree as seen from above (Jandáček & 
Perdih 2008).

The original (Jandáček 2000) Core-Peripheral approach needs some revision. 
However, and in any case, the core languages remain to be the Slavic ones, 
whereas the Kentum languages are, in any case, peripheral. This is well in line with 
attempts of linguists to explain the Kentum effect by the involvement of Sudanic 
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