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1 
ОТКУДА ПОЯВИЛИСЬ СЛАВЯНЕ И 

"ИНДОЕВРОПЕЙЦЫ" И ГДЕ ИХ ПРАРОДИНА?  
 

Часть 1 

 

 

            Устраивайтесь поудобнее,  
 уважаемый читатель. Вас ждут
 некоторые потрясения. Не 
 очень с руки начинать  
 повествование тем, что автор  
 ожидает от своего исследования
 эффекта разорвавшейся бомбы,
 но что делать, если так оно и 
 будет?    
      
 А, собственно, отчего такая 
 уверенность? В наше время уже
 ничем не удивить, не так ли?  
      
 Да так-то оно так. Но когда 
 вопросу уже не менее трехсот лет,
 и постепенно сформировалось 
 убеждение, что вопрос не имеет 

решения, по крайней мере «доступными средствами», и вдруг решение 
находится – то это, согласитесь, не столь частое явление. А вопрос этот – 
«Происхождение славян». Или – «Происхождение исходной славянской 
общности». Или, если угодно, «Поиски индоевропейской прародины».  

Вообще-то за эти триста лет какие только предположения на этот счет не 
высказывались. Наверное, все, какие только возможны. Проблема в том, что 
никто не знал, какие из них верные. Вопрос был запутан донельзя. Поэтому 
автор не удивится, если в ответ на его выводы и заключения раздастся хор 
голосов – «так это было известно», «об этом и раньше писали». Такова 
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человеческая натура. А спроси этот хор сейчас – ну так где прародина 
славян? Где прародина «индоевропейцев»? Откуда они появились? Так 
хора уже не будет, а будет разноголосица – «вопрос сложный и запутанный, 
ответа нет».  

Но для начала – несколько определений, чтобы было понятно, о чем речь. 

 

ОПРЕДЕЛЕНИЯ И ПОЯСНЕНИЯ. ИСТОРИЯ ВОПРОСА 

Под славянами в контексте их происхождения я буду подразумевать 
праславян. И, как будет видно из последующего изложения, этот контекст 
неразрывно связан с «индоевропейцами». Последнее – чудовищно 
неуклюжий термин. Слово «индоевропейцы» - просто издевательство над 
здравым смыслом. На самом деле есть «индоевропейская группа языков», и 
история этого вопроса такова, что два столетия назад было обнаружено 
определенное сходство между санскритом и многими европейскими 
языками. Эту группу языков и назвали «индоевропейской», в нее входят 
почти все европейские языки, кроме баскского, угро-финских и тюркских 
языков. Тогда не знали причин, по каким Индия и Европа вдруг оказались в 
одной языковой связке, да и сейчас не очень-то знают. Об этом речь тоже 
пойдет ниже, и без праславян здесь не обошлось.  

Но нелепости дали ход тогда, когда самих носителей «индоевропейских 
языков» стали называть «индоевропейцами». То есть, латыш и литовец – 
индоевропейцы, а эстонец – нет. И венгр не индоевропеец. Русский, 
живущий в Финляндии и говорящий по-фински – не индоевропеец, а когда 
он переходит на русский, сразу становится индоевропейцем.  

Иначе говоря, языковую, лингвистическую категорию перенесли на 
этническую, даже по сути генеалогическую. Видимо, считали, что лучшего 
выбора нет. Тогда, возможно, не было. Сейчас – есть. Хотя, строго говоря, 
это термины лингвистические, и говоря одно, лигвисты подразумевают 
другое, а путаются третьи.  

Не меньше оказывается путаницы, когда мы возвращаемся в древние 
времена. Кто такие «индоевропейцы»? Это те, которые в древности 
говорили на «индоевропейских» языках. А еще раньше, кто они были? А 
были они – «протоиндоевропейцы». Этот термин еще более неудачный, и 
сродни тому, что древних англосаксов называть «протоамериканцы». Они 
Индию и в глаза не видели, и язык тот еще не образовался, еще только через 
тысячелетия преобразится и вольется в группу индоевропейских, а они уже 
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«протоиндоевропейцы». Это как князя Владимира называть 
«протосоветским». Хотя «индо-» - это тоже термин лингвистический, и к 
Индии у филологов прямого отношения не имеет.  

С другой стороны, понять и посочувствовать можно. Ну не было другого 
термина для «индоевропейцев». Не было названия для людей, которые в те 
далекие времена образовали культурную связь с Индией, и расширили эту 
культурную, и во всяком случае языковую связь на всю Европу.  

Минуточку, как это не было? А арии?  

А вот об этом чуть позже.  

Еще о терминах. Почему-то о древних германцах или скандинавах говорить 
допустимо, а о древних славянах – нет. Сразу раздается – нет, нет, древних 
славян не было. Хотя всем должно быть понятно, что речь идет о 
праславянах. Что за двойной стандарт? Давайте договоримся – говоря о 
славянах, я имею в виду не современную «этно-культурную общность», а 
наших предков, живших тысячелетия назад. Должно же быть у них какое-то 
имя? Не неуклюжее «праиндоевропейцы» же? И не «индоиранцы», так? 
Пусть будут славяне, праславяне. И арии, но об этом опять позже.  

Теперь – о каких славянах речь? Традиционно славян разделяют на три 
группы – восточные славяне, западные и южные. Восточные славяне – это 
русские, украинцы, белорусы. Западные славяне – поляки, чехи, словаки. 
Южные славяне – это сербы, хорваты, боснийцы, македонцы, болгары, 
словенцы. Это – список не исчерпывающий, можно вспомнить сорбов 
(лужицких славян), и других, но идея ясна. Собственно, это разделение во 
многом основано на лингвистических критериях, согласно которым 
славянская группа индоевропейских языков состоит из восточной, западной 
и южной подгрупп, примерно с тем же подразделением по странам.  

В таком контексте славяне – это «этно-культурные сообщества», что 
включает и языки. В таком виде, как считается, они сформировались к 6-7 
векам нашей эры. И славянские языки, по данным лингвистов, разошлись 
примерно 1300 лет назад, опять примерно в 7-м веке. Но генеалогически 
перечисленные славяне принадлежат совсем к различным родам, и история 
этих родов совершенно различная.  

Поэтому западные и восточные славяне как «этно-культурные сообщества» 
- это несколько разные понятия. Одни в массе католики, другие – 
православные. Язык заметно различается, есть и другие «этно-культурные» 
отличия. А в рамках ДНК-генеалогии – это одно и то же, один род, одна и 
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та же метка в Y-хромосоме, одна и та же история миграций, один и тот же 
общий предок. Одна и та же предковая гаплогруппа, наконец.  

Вот мы и дошли до понятия «предковая гаплогруппа», или «гаплогруппа 
рода». Она определяется метками, или картиной мутаций в мужской 
половой хромосоме. У женщин они тоже есть, но в другой системе 
координат. Так вот, восточные славяне – это род R1a1. Их среди жителей 
России, Украины, Белоруссии – от 45 до 70%. А в старинных русских и 
украинских городах, городках, селениях – до 80%.  

Вывод – термин «славяне» зависит от контекста. В языкознании «славяне» - 
одно, в этнографии – другое, в ДНК-генеалогии – третье. Гаплогруппа, род 
образовался тогда, когда ни наций, ни церквей, ни современных языков не 
было. В этом отношении принадлежность к роду, к гаплогруппе – 
первична.  

Поскольку принадлежность к гаплогруппе определяется совершенно 
конкретными мутациями в определенных нуклеотидах Y-хромосомы, то 
можно сказать, что каждый из нас носит определенную метку в ДНК. И эта 
метка в мужском потомстве неистребима, она может быть истреблена 
только вместе с самим потомством. К сожалению, таких случаев в прошлом 
было предостаточно. Но это вовсе не означает, что данная метка – 
показатель некой «породы» человека. Эта метка не связана с генами и не 
имеет к ним никакого отношения, а именно гены и только гены могут быть 
при желании связаны с «породой». Гаплогруппы и гаплотипы никак не 
определяют форму черепа или носа, цвет волос, физические или 
умственные характеристики человека. Но они навсегда привязывают 
носителя гаплотипа к определенному человеческому роду, в начале 
которого был патриарх рода, потомство которого выжило и живет в наши 
дни, в отличие от миллионов других оборвавшихся генеалогических 
линий.  

Эта метка в наших ДНК оказывается бесценной для историков, лингвистов, 
антропологов, потому что эта метка не «ассимилируется», как 
ассимилируются носители языков, генов, носители разных культур, 
которые «растворяются» в популяции. Гаплотипы и гаплогруппы не 
«растворяются», не ассимилируются. Какую бы религию не поменяли 
потомки в ходе тысячелетий, какой бы язык ни приобрели, какие бы 
культурно-этнические характеристики ни изменили, точно та же 
гаплогруппа, такой же гаплотип (разве что с несколькими мутациями) 
упрямо появляются при соответствующем тестировании определенных 
фрагментов Y-хромосомы. Неважно, мусульманин ли это, христианин, 
иудей, буддист, атеист или язычник.  
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Как будет показано в этом исследовании, члены рода R1a1 на Балканах, 
которые жили там 12 тысяч лет назад, через двести с лишним поколений 
вышли на восточно-европейскую равнину, где примерно 5000 лет назад 
появился предок современных русских и украинцев рода R1a1, включая и 
автора этой книги. Еще через тысячу лет, 4000 лет назад они, потомки 
праславян, вышли на южный Урал, еще через четыреста лет отправились в 
Индию, где сейчас живут примерно 100 миллионов их потомков, членов 
того же рода R1a1. Рода ариев. Ариев, потому что они себя так назвали, и 
это зафиксировано в древних индийских ведах и иранских сказаниях. Они 
же - потомки праславян или их ближайших родственников. Никакой 
«ассимиляции» гаплогруппы R1a1 не было и нет, да и гаплотипы почти те 
же, легко выявляются. Идентичны славянским. Еще одна волна ариев, с 
теми же гаплотипами, отправилась из Средней Азии в Восточный Иран, 
тоже в 3-м тысячелетии до нашей эры, и стали иранскими ариями.  

Наконец, еще одна волна представителей рода R1a1 отправилась на юг и 
достигла Аравийского полуострова, Оманского залива, где сейчас находятся 
Катар, Кувейт, Объединенные Арабские Эмираты, и тамошние арабы, 
получив результаты тестирования ДНК, с изумлением смотрят на 
сертификат тестирования с гаплотипом и гаплогруппой R1a1. Арийской, 
праславянской, «индоевропейской» - назовите как хотите, но суть та же. И 
эти сертификаты определяют границы ареала походов древних ариев. 
Приведенные ниже расчеты показывают, что времена этих походов в 
Аравию – 4 тысячи лет назад. Более  того, я недавно получил письмо из 
Саудовской Аравии, описывающее гаплотип рода R1a1 среди бедуинов, 
принадлежащих «очень знаменитому роду», и который является «важным 
элементом древних арабских королевств». Гаплотип – типичный 
«арийский», с Русской равнины, и тот же, что и у индийских и иранских 
ариев. Похоже, что история с прибытием ариев была и на Аравийским 
полуострове, только она не так известна, как история с индийскими и 
иранскими ариями.  Опять восточно-праславянский гаплотип.     

Итак, говоря «славяне», мы в данном исследовании будем иметь в виду 
восточных славян, людей из рода R1a1, в терминах ДНК-генеалогии. До 
самого недавнего времени наука не знала, как их обозначить в «научных 
терминах». Какой объективный, измеряемый параметр их объединяет? 
Собственно, и вопрос так не ставился. Согласно огромному массиву 
данных, накопленных лингвистикой, сравнительному анализу языков – это 
некие «индоевропейцы», «арии», пришельцы с севера (в Индию и Иран), 
знают снег, холода, им знакомы береза, ясень, бук, им знакомы волки, 
медведи, знакома лошадь. Сейчас стало известно, что это люди именно рода 
R1a1, к которому принадлежат до 70% населения современной России. А 
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далее к западу, к Атлантике, доля арийского, славянского рода R1a1 
неуклонно падает, и у жителей Британских островов составляет лишь 2-4%.  

С этим вопросом разобрались. А «индоевропейцы» - это тогда кто? 

Из приведенного выше неизбежно следует, что «индоевропейцы» - это и 
есть древний род R1a1. Арии. Тогда всё, или во всяком случае многое 
становится на свои места – и с приходом людей этого рода в Индию и Иран, 
и распространение людей того же рода по всей Европе, а отсюда – и 
появление индоевропейской группы языков, поскольку это на самом деле 
их, арийский язык, или его диалекты, и появление «иранских языков» 
индоевропейской группы, поскольку это и есть арийские языки. Тем более 
что, как мы увидим ниже, «иранские языки» появились уже после прихода 
ариев в Иран, а если точнее – то не «после», а стали результатом прихода 
туда ариев, во 2-м тысячелетии до нашей эры.  

А как сейчас смотрят на «индоевропейцев» современные науки? 
«Индоевропейцы» у них - это вроде слонопотама. «Индоевропейцы», в 
современной лингвистике и немного в археологии - это древние (как 
правило) люди, которые потом (!),через тысячелетия (!), пришли в Индию, и 
как-то сделали так, что санскрит, литературный индийский язык, оказался 
в одной лингвистической связке с основными европейскими языками, 
кроме баскского и угро-финских языков. И еще кроме тюркских и 
семитских, которые к индоевропейским языкам не относятся. Как они, 
европейцы, это сделали, как и откуда они оказались в Индии и Иране – 
лингвисты и археологи не поясняют. Более того, зачисляют в 
«индоевропейцы» и тех, кто в Индию не приходили и к санскриту вроде бы 
отношения не имели, но, видимо, язык распространяли. Кельтов, 
например. Но при этом спорят, кто был индоевропейцем, а кто – не был. 
Критерии применяют самые различные, вплоть до формы посуды и 
характера узоров на ней. 

Еще осложнение - поскольку многие иранские языки тоже относятся к 
индоевропейским, и тоже многим непонятно почему, то часто вместо 
«индоевропейские» говорят «индоиранские». Что еще хуже, 
«индоевропейцев» называют часто «индоиранцами». И появляются 
чудовищные конструкции, что, например, «на Днепре в древности жили 
индоиранцы». Это должно означать, что те, которые жили на Днепре, 
произвели через тысячелетия потомков, которые пришли в Индию и Иран, 
и как-то сделали так, что языки Индии и Ирана стали в определенной 
степени близки многим европейским языкам – английскому, 
французскому, испанскому, русскому, греческому, и многим другим. 
Поэтому те древние, которые жили на Днепре за тысячелетия до того, 
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«индоиранцы». С ума можно сойти! Более того, они говорили «на иранских 
языках»! Это при том, что «индоевропейские» древнейшие иранские языки 
появились во 2-м тысячелетии до нашей эры, а те, на Днепре, жили 4000-
5000 лет назад. И говорили на языке, который появится только через сотни, 
а то и тысячи лет.  

Та же картина и с Аркаимом, со «страной городов». Опять, по словам 
историков-лигвистов, они там говорили «на иранских языках». Они – 
«иранцы». Опять с ума можно сойти! И это опять при том, что и историки, 
и лингвисты прекрасно знают, что арии появились в Индостане и на 
Иранском плато только через 500 лет после основания Аркаима. И 
принесли туда свой язык.         

На арийском они говорили, дорогой читатель. Но это среди лингвистов 
упоминать просто страшно. Они и не упоминают. У них так не принято. 
Видимо, команды, приказа не поступало. А самим боязно.  

А кто такие «протоиндоевропейцы»? А это вроде протослонопотама. Это, 
стало быть, те, кто были предками тех, кто были предками вот тех, кто через 
тысячелетия пришли в Индию и Иран, и сделали так... ну, и так далее.  

Вот как представляют это лингвисты. Был некий «ностратический язык», 
очень давно. Его помещают от 23 тысяч до 8 тысяч лет назад, кто в Индию, 
кто в Центральную Европу, кто на Балканы. Не так давно в англоязычной 
литературе было подсчитано, что в научных источниках предлагали 14 
разных «прародин» «индоевропейцев» и «протоиндоевропейцев». 
В.А.Сафронов в фундаментальной книге «Индоевропейские прародины» 
насчитал их 25 – семь в Азии и 18 в Европе. Этот «ностратический» язык 
(или языки), на котором говорили «протоиндоевропейцы», примерно 8-10 
тысяч лет назад распался на «индоевропейские» языки, и другие, 
неиндоевропейские (семитские, угро-финские, тюркские). И 
«индоевропейцы», стало быть, повели свои языки. В Индию, правда, они 
попали через много тысячелетий, но они все равно «индоевропейцы».  

С этим тоже разобрались. Лингвисты, правда, еще не разобрались. Они 
отмечают – «хотя происхождение индоевропейских языков изучается 
наиболее интенсивно по сравнению с другими, это продолжает оставаться 
наиболее трудной и устойчивой проблемой исторической лингвистики... 
Несмотря на более чем 200-летнюю историю вопроса, специалисты так и не 
смогли определить время и место индо-европейского происхождения». 

Здесь опять встает вопрос о прародине. А именно, трех прародин - 
прародине «протоиндоевропейцев», прародине «индоевропейцев», и 
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прародине славян. С прародиной «прото» плохо, потому что плохо с 
прародиной «индоевропейцев». В настоящее время в качестве кандидатов 
на прародину «индоевропейцев» или «протоиндоевропейцев» более или 
менее серьезно рассматриваются три. Один вариант – Передняя Азия, или, 
более конкретно, турецкая Анатолия, или, еще более конкретно, район 
между озерами Ван и Урмия, чуть южнее границ бывшего СССР, в 
западном Иране, он же западный Азербайджан. Второй вариант – южные 
степи современных Украины-России, в местах так называемой «курганной 
культуры». Третий вариант – восточная или Центральная Европа, или, 
более конкретно, долина Дуная, или Балканы, или северные Альпы.  

Время распространения «индоевропейского» или «протоиндоевро-
пейского» языка тоже остается неопределенным, и варьируется от 4500-6000 
лет назад, если принять в качестве его носителей представителей 
курганной культуры, до 8000-10000 лет назад, если его носители – 
тогдашние жители Анатолии. Или еще раньше. Сторонники 
«анатолийской теории» полагают, что главным аргументом в ее пользу 
является то, что распространение сельского хозяйства по Европе, Северной 
Африке и Азии началось из Анатолии между 8000 и 9500 лет назад, и 
дошло до Британских островов примерно 5500 лет назад. Сторонники 
«балканской теории» пользуются теми же аргументами о распространении 
сельского хозяйства, правда, от Балкан в сторону Анатолии.  

Вопрос этот до сегодняшнего дня не решен. Есть масса аргументов за и 
против каждого из трех вариантов.  

То же самое в отношении прародины славян. Поскольку никто до сих пор 
не связывал славян (праславян), ариев, и индоевропейцев, и тем более не 
ставил знак тождества между всеми тремя, то прародина славян – это 
отдельный, и тоже не решенный вопрос. Этот вопрос обсуждается в науке 
уже более трехсот лет, но согласия, даже минимального, нет. Общепринято, 
что славяне выходят на историческую арену лишь в 6-м веке нашей эры. Но 
это уже новые времена. А нас интересуют древние славяне, или праславяне, 
скажем, три тысячи лет назад и ранее. А с этим вообще плохо.  

Некоторые считают, что «прародина славян» находилась в районе Припяти 
и Среднего Днепра. Другие полагают, что «прародиной славян» была 
территория от Днепра до Западного Буга, которую славяне занимали две-
три тысячи лет назад. А где славяне были до того, и были ли они вообще – 
считают вопросом «неразрешимым на данном этапе». Третьи 
предполагают, что прародиной славян, как и «индоевропейцев» вообще, 
были степи юга нынешних России и Украины, но четвертые это с 
негодованием отметают. Пятые полагают, что прародина 
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«индоевропейцев» и прародина славян все-таки должны совпадать, потому 
что славянские языки – очень архаичные и древние. Другие поправляют, 
что не «индоевропейцев», а одной из их больших групп, тем самым 
намекая, что «индоевропейцы» должны быть разные. Какие – обычно не 
поясняется.  

Время от времени упоминается некая «индо-иранская общность», которая 
почему-то говорила на «балто-славянском праязыке». От этого уже голова 
начинает кружиться. Иногда фигурируют некие «причерноморские 
индоарии». Почему они вдруг «индо», в Причерноморье-то, при этом не 
поясняется. Лингвисты говорят, что так принято.  

Привлекают антропологию, и говорят, что славяне в этом отношении 
близки приальпийской зоне – современные Венгрия, Австрия, Швейцария, 
Северная Италия, Южная Германия, северные Балканы, а значит, 
праславяне двигались с запада на восток, а не наоборот. Но указать на 
время этого передвижения антропологи и археологи не могут, поскольку 
славяне обычно сжигали трупы, а не хоронили их, что лишило ученых 
материала на протяжении двух с половиной тысячелетий. Некоторые 
полагают, что расселение праславян по территории Восточной Украины 
связано с распространением курганной археологической культуры, а 
значит, с востока на запад. Почти единодушно полагают, что население 
андроновской культуры было «индоиранским» по своей языковой 
принадлежности, что на Южном Урале, в Аркаиме, жили «индоарии», и 
создали его опять же «индоиранцы». Встречаются выражения 
«индоиранские племена на пути переселения в Индию». То есть они уже 
были «индоиранскими», хотя туда еще не переселились. То есть что угодно, 
вплоть до абсурда, только чтобы слово «арии» не употреблять.  

Наконец, «околонаучная» литература ударяется в другую крайность, и 
утверждает, что «славяне-русы были прародителями почти всех 
европейских и части азиатских народов», и «от 60% до 80% англичан, 
северных и восточных немцев, шведов, датчан, норвежцев, исландцев, 80% 
австрийцев, литовцев – это ассимилированные славяне, славяне-русы».  

Ситуация примерно ясна. Можно переходить к сути моего изложения. Тем 
более что наиболее «продвинутые» историко-лингвистические научные 
статьи, признавая, что вопрос о месте и времени возникновения 
«индоевропейского» языка остается нерешенным, призывают выйти за 
пределы археологии и лингвистики и привлечь для решения вопроса 
«независимые данные», которые позволят взглянуть на проблему с другой 
стороны, и сделать выбор между основными теориями.  
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Что я и делаю в представленном здесь исследовании.  

 

ДНК-генеалогия вообще, и славян в частности 

Перейдем прямо к делу, напомнив только, что в ДНК каждого мужчины, а 
именно в его Y-хромосоме, имеются определенные участки, в которых 
постепенно, раз в несколько поколений, раз за разом в нуклеотидах 
накапливаются мутации. К генам это отношения не имеет. И вообще, ДНК 
только на 2% состоит из генов, а мужская половая Y-хромосома – и того 
меньше, там генов ничтожная доля процента.  

Y-хромосома – единственная из всех 46 хромосом (точнее, из 23-х, которые 
несет сперматозоид), которая передается от отца к сыну, и далее к каждому 
очередному сыну по цепочке времен длиной в десятки тысяч лет. Сын 
получает Y-хромосому от отца точно такую же, какую тот получил от своего 
отца, плюс новые мутации, если таковые произошли при передаче от отца 
сыну. А случается это редко.  

А насколько редко?  

Вот пример. Это – мой 25-маркерный славянский гаплотип, род R1a1: 

13 24 16 11 11 15 12 12 10 13 11 30 16 9 10 11 11 24 14 20 34 15 15 16 16 

Каждая цифра – это определенная последовательность блоков нуклеотидов 
в Y-хромосоме ДНК. Она называется аллель, и показывает, сколько раз этот 
блок повторяется в ДНК. Мутации в таком гаплотипе (то есть случайное 
изменение числа блоков нуклеотидов) происходят со скоростью одна 
мутация примерно в 22 поколения, то есть в среднем раз в 550 лет. Какая 
аллель изменится следующей – никто не знает, и предсказать нельзя. 
Статистика. Иначе говоря, здесь можно говорить только о вероятностях 
этих изменений. Более того, здесь «поколением» называется величина, 
равная 25 лет. Это – фиксированная величина, не имеющая прямого 
отношения к реальным поколениям, которые меняются от народа к народу, 
культуре, традициям, эпохе, обстоятельствам жизни – войны, засухи, мор. 
Поэтому нет смысла пытаться применять некую величину некоего 
«поколения», претендующую на «реальность». Она меняется в интервалах 
как минимум от 16 до 40 лет. Ну и какие там будут «расчеты»? Поэтому в 
ДНК-генеалогии понятие «поколение» в исторических расчетах применяют 
«калиброванное», равное 25 годам. Сто лет, век – четыре условных 
«поколения». Часто так и бывает. Например, у автора этой книги 
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генеалогическая линия с 1575 года по настоящее время насчитывает 16 
поколений, в среднем по 27 лет на поколение.          

В своих более ранних рассказах про ДНК-генеалогию я приводил примеры 
на так называемых 6-маркерных гаплотипах, маленьких, для упрощения. 
Или еще называют «бикини-гаплотипы». Но для поисков прародины 
славян нужен инструмент значительно более точный. Поэтому в этом 
исследовании будем использовать в основном 25-маркерные гаплотипы. 
Поскольку в Y-хромосоме у любого мужчины 50 миллионов нуклеотидов, 
то гаплотип с его цифрами в принципе можно наращивать как угодно 
длинным, дело только в технике определения нуклеотидных 
последовательностей. Гаплотипы определяют максимально на длину в 67 
маркеров, хотя технически предела нет. Но и 25-маркерные гаплотипы - 
очень тонкое разрешение, такие гаплотипы даже научные статьи не 
рассматривают. Это, наверное, первая.  

Но пройдем дальше, чтобы предметно показать, что 25-маркерные 
гаплотипы – это отнюдь не предел. Вот – мой 67-маркерный гаплотип: 

13 24 16 11 11 15 12 12 10 13 11 30 -- 16 9 10 11 11 24 14 20 34 15 15 16 16 – 11 11 19 
23 15 16 17 21 36 41 12 11 – 11 9 17 17 8 11 10 8 10 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 15 23 
21 12 13 11 13 11 11 12 13 

Одна мутация происходит в нем в среднем в 8 поколений, то есть раз в 200 
лет. Это потому, что участков, в которых мутация может произойти, уже 
значительно больше, чем в 25-маркерных гаплотипах, значит, и точность 
расчетов лучше.    

Гаплотипы чрезвычайно чувствительны к происхождению, говоря о 
генеалогических родах. Возьмем не славянский R1a1, а, скажем, угро-
финский род, N1с в системе ДНК-генеалогии. Типичный 25-маркерный 
гаплотип этого рода выглядит так:  

14 24 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 17 10 10 11 12 25 14 19 30 12 12 14 14 

Он имеет 29 мутаций по сравнению с приведенным выше 25-маркерным 
славянским! Это соответствует разнице больше двух тысяч поколений, то 
есть славянский с угро-финнами общий предок жил более 30 тысяч лет 
назад.  

Такая же картина получается, если сравнить, например, с евреями. 
Типичный ближневосточный гаплотип евреев (род J1) такой: 

12 23 14 10 13 15 11 16 12 13 11 30 17 8 9 11 11 26 14 21 27 12 14 16 17 
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Он имеет 32 мутации по отношению к славянскому. Еще дальше, чем угро-
финны. А между собой они различаются на 35 мутаций. 

В общем, идея ясна. Гаплотипы очень чувствительны при сравнивании с 
представителями разных родов. Они отражают совершенно разные 
истории рода, происхождение, миграцию родов. Да чего там угро-финны 
или евреи! Возьмем болгар, братушек. До половины их имеют вариации вот 
такого гаплотипа (род I2): 

13 24 16 11 14 15 11 13 13 13 11 31 17 8 10 11 11 25 15 20 32 12 14 15 15 

Он имеет 21 мутацию по отношению к приведенному выше восточно-
славянскому гаплотипу. То есть оба они славянские, но род другой. Род I2 
произошел от другого первопредка, миграционные пути рода I2 были 
совсем другими, нежели R1a1. Это потом, уже в нашей эре или в конце 
прошлой, они встретились и образовали славянское культурно-этническое 
сообщество, а потом и письменность состыковали, и религию. А род в 
основном другой, хотя 12% болгар – восточно-славянского, R1a1 рода.  

Очень важно, что по числу мутаций в гаплотипах можно рассчитывать, 
когда жил общий предок группы людей, гаплотипы которых мы 
рассматриваем. Я не буду здесь останавливаться, как именно ведутся 
расчеты, поскольку все это опубликовал в научной печати (ссылки – в конце 
рассказа). Суть такова, что чем больше мутаций в гаплотипах группы 
людей – тем древнее их общий предок. А поскольку мутации происходят 
совершенно статистически, неупорядоченно, с определенной средней 
скоростью, то время жизни общего предка группы людей, принадлежащих 
к одному роду, вычисляется довольно надежно. Примеры будут приведены 
ниже.  

Чтобы было понятнее, приведу простую аналогию. Дерево гаплотипов – это 
пирамида, стоящая на вершине. Вершина внизу – это гаплотип общего 
предка рода. Основание пирамиды, на самом верху – это мы, современники, 
это наши гаплотипы. Количество мутаций в каждом гаплотипе – это мера 
расстояния от общего предка, от вершины пирамиды, до нас, 
современников. Если бы пирамида была идеальной – трех точек, то есть 
трех гаплотипов в основании было бы достаточно, чтобы рассчитать 
расстояние до вершины. Но в реальности трех точек мало. Как показывает 
опыт, десяток 25-маркерных гаплотипов (значит, 250 точек) бывает 
достаточно для неплохой оценки времени до общего предка.  

25-маркерные и 67-маркерные гаплотипы русских и украинцев рода R1a1 
были получены из международной базы данных YSearch. Носители этих 
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гаплотипов – наши современники, живущие от Дальнего Востока до 
западной Украины, и от северных до южных окраин. И вот таким образом 
было рассчитано, что общий предок русских и украинских восточных 
славян, рода R1a1, жил 4600 лет назад. Это цифра – надежная, она 
проверена перекрестным расчетом по гаплотипам разной длины. И, как мы 
сейчас убедимся, эта цифра не случайна. Опять напомню, что детали 
расчетов, проверки и перепроверки даны в статье, приведенной в конце. И 
эти расчеты велись по 25- и по 67-маркерным гаплотипам. Это уже высший 
пилотаж ДНК-генеалогии, если называть вещи своими именами.  

Оказалось, что общий праславянский предок, живший 4600 лет назад, имел 
вот такой гаплотип в своей ДНК:  

13 25 16 11 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 

Для сравнения – вот опять мой гаплотип: 

13 24 16 11 11 15 12 12 10 13 11 30 16 9 10 11 11 24 14 20 34 15 15 16 16 

У меня по сравнению с праславянским предком набежало 9 мутаций 
(выделены жирным шрифтом). Если вспомнить, что мутации происходят 
раз примерно в 550 лет, то меня от предка отделяет 4950 лет. Это немного 
выше, чем те самые примерно 4600 лет, что приведены выше. Но мы 
говорим о статистике, и для всех на круг получается 4600 лет. У меня 
набежало в среднем на мутацию больше, у кого-то другого – меньше, у 
кого-то на две мутации больше или меньше. Иначе говоря, каждый из нас 
имеет свои индивидуальные мутации, но гаплотип предка на всех один. И 
он, как мы увидим, держится таким почти по всей Европе. 

Хорошо, пройдем дальше. Вот – 67-маркерный гаплотип общего 
праславянского предка, жившего на Русской равнине 4600 лет назад: 

13 25 16 11 11 14 12 12 10 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 – 11 11 19 
23 16 16 18 19 34 38 13 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 14 23 
21 12 12 11 13 11 11 12 13 

А вот – мой: 

13 24 16 11 11 15 12 12 10 13 11 30 -- 16 9 10 11 11 24 14 20 34 15 15 16 16 – 11 11 19 
23 15 16 17 21 36 41 12 11 – 11 9 17 17 8 11 10 8 10 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 15 23 
21 12 13 11 13 11 11 12 13 

24 мутации набежало у меня по сравнению с моим праславянским предком 
на 67 маркерах (выделено). Но – обратите внимание – было 9 мутаций на 25 
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маркерах, то есть 9/25 = 0.36 мутаций на маркер, стало 24 мутации на 67 
маркерах, то есть 24/67 = 0.36 мутаций на маркер, точно та же величина. 
Вот она, сила статистики и, соответственно, ДНК-генеалогии.   

Итак, переведем дыхание. Наш общий праславянский предок на 
территории современной России-Украины жил 4600 лет назад. Ранний 
бронзовый век, или даже энеолит, переход от каменного века к бронзовому. 
Чтобы представить себе масштаб времени, это - намного раньше исхода 
евреев из Египта, по библейским сказаниям. А выходили они, если 
следовать толкованиям Торы, 3500-3600 лет назад. Если отвлечься от 
толкования Торы, что, конечно, не есть строгий научный источник, то 
можно отметить, что общий предок восточных славян, в данном случае 
русских и украинских, жил на тысячу лет раньше извержения вулкана 
Санторин (Тера), уничтожившего минойскую цивилизацию на острове 
Крит.  

Теперь мы можем начать выстраивать последовательность событий нашей 
древнейшей истории. 4600 лет назад праславяне появились на 
среднерусской возвышенности, причем не просто какие-то праславяне, а 
именно те, потомки которых живут в наше время, числом десятки 
миллионов человек. 3800 лет назад арии, потомки тех праславян (и 
имеющие идентичный предковый гаплотип, как будет показано ниже), 
построили городище Аркаим (его теперешнее название), Синташту и 
«страну городов» на Южном Урале. 3600 лет назад Аркаим арии покинули, 
и перешли в Индию. Действительно, по данным археологов, городище, 
которое сейчас назвали Аркаимом, просуществовало всего 200 лет.  

Стоп! А откуда это мы взяли, что это были потомки наших предков, 
праславян?  

Как откуда? А R1a1, метка рода? Она, эта метка, сопровождает все 
гаплотипы, приведенные выше. Значит, по ней можно определить, к 
какому роду относились те, кто ушли в Индию.  

Кстати, вот еще данные. В недавней работе немецких ученых определили 
девять ископаемые гаплотипов из Южной Сибири, кстати, недалеко от 
Аркаима, и оказалось, что восемь из них принадлежат роду R1a1, и один – 
монголоид, рода С . Датировка – между 3800 и 3400 лет назад. Гаплотипы 
рода R1a1, например, вот такие: 

13 25 16 11 11 14 X Y Z 14 11 32 
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Здесь нерасшифрованные маркеры заменены буквами. Очень похожи на 
славянские гаплотипы, приведенные выше, особенно если учесть, что эти 
древние несут еще и индивидуальные, случайные мутации.  

В настоящее время доля славян-ариев гаплогруппы R1a1 в Литве 38%, в 
Латвии 41%, и Белоруссии 40%, на Украине от 45% до 54%. В России славян-
ариев в среднем 48%, за счет высокой доли угро-финнов на севере России, 
но на юге и в центре России доля восточных славян-ариев достигает 62% и 
выше.  

Гаплотипы индусов и время жизни их общего предка 

Сразу оговорюсь – я умышленно пишу «индусов», а не «индийцев», потому 
что индийцы в большинстве своем относятся к аборигенам, дравидам, 
особенно индийцы юга Индии. А индусы – это в своей массе как раз 
носители гаплогруппы R1a1. Написать «гаплотипы индийцев» было бы 
неправильно, так как индийцы в целом принадлежат к самым разным 
родам ДНК-генеалогии.  

В этом смысле выражение «гаплотипы индусов» симбатно выражению 
«гаплотипы славян». В нем есть отражение «этно-культурной» 
составляющей, но это и есть один из признаков рода.  

В своей работе про гаплотипы славян и индусов (во второй части этой 
книги) я писал, что у них, славян и индусов, оказался один и тот же общий 
предок. И те, и другие во множестве принадлежат роду R1a1, только у 
русских таких 50-62%, у индусов – 16%. То есть русских из рода R1a1 40-60 
миллионов мужчин, у индусов – 100 миллионов. Но в той работе я 
описывал только вид гаплотипов, причем коротких. Сейчас, год спустя, мы 
можем уже определить, когда же жили общие предки восточных славян и 
индусов.  

Вот – предковый гаплотип индусов того же рода, R1a1.  

13 25 16 11 11 14 12 12 10 13 11 31 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 

Практически точно такой же, как и гаплотип первопредка славян. 
Выделены две мутации, но фактически мутаций там нет. Четвертое число 
слева у славян там 10.46, поэтому и округлено до 10, а у индусов там 10.53, 
округлено до 11. На самом деле это то же самое. То же и со средней 
мутацией, доли единицы.  

Возраст общего предка индусов - 4050 лет. На 550 лет моложе, чем у славян.  
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Поскольку предковые гаплотипы у индусов и славян практически 
совпадают, и славянский гаплотип на 500-600 лет старше, то ясно, что это 
праславяне пришли в Индию, а не наоборот. Строго говоря, это были не 
праславяне, а праиндусы, но они были потомками праславян.  

Если сложить все гаплотипы славян и индусов, раз они предположительно 
от одного предка, то отличия вообще исчезают. Общий предковый 
гаплотип славян и индусов: 

13 25 16 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 

Он идентичен гаплотипу общего предка славян. Предок – праславянский, 
он старше. Через тысячу лет праславяне-арии постоят Аркаим, еще через 
200 лет уйдут в Индию, и индусы начнут отсчет от своего общего предка, 
опять же праславянского, 4050 лет назад. Который жил на Русской равнине. 
Всё сходится.   

Если это кому-то все еще кажется неубедительным, то перейдем опять в 
высший пилотаж ДНК-генеалогии, и в качестве дополнительной 
иллюстрации этим исследованиям совместной истории предков на Русской 
равнине и в Индостане, опять приведем  67-маркерный гаплотип автора 
этой статьи, славянина гаплогруппы R1a1,                

13 24 16 11 11 15 12 12 10 13 11 30 – 16 9 10 11 11 24 14 20 34 15 15 16 16 – 11 11 19 
23 15 16 17 21 36 41 12 11 – 11 9 17 17 8 11 10 8 10 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 15 23 
21 12 13 11 13 11 11 12 13 

и три типичных 67-маркерных гаплотипа индийцев-«индоевропейцев», 
тоже гапгруппы R1a1, совершенно неупорядоченно взятых с индийского 
сайта, FTDNA, фактически базы данных индийских гаплотипов. 
Мутационные различия между ними выделены: 

13 24 17 10 11 14 12 12 10 13 11 32 – 16 9 10 11 11 24 14 20 31 12 15 15 16 – 11 10 19 
23 16 16 17 20 33 34 13 11 – 11 8 17 17 8 11 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 14 23 
21 13 13 11 13 11 11 12 13  

13 24 16 11 11 14 12 12 10 13 11 31 -- 16 9 10 11 11 24 14 20 33 12 15 15 16 – 10 12 19 
23 15 17 18 18 35 41 15 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 13 23 
21 12 12 11 13 10 11 12 12  

13 23 16 11 12 15 12 12 10 13 11 30 – – 9 10 11 11 24 14 20 30 12 16 16 16 – 11 12 19 
23 15 16 18 21 35 39 12 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 16 10 12 12 13 8 14 24 
22 13 13 11 13 11 11 12 12 



19 

Степень сходства между всеми четырьмя гаплотипами видна сразу. 
Заметим, что число мутаций между индийскими гаплотипами попарно 
равно 27-30, и между славянским гаплотипом автора и каждым из 
индийских – тоже попарно – мутационная разница равна 25-30. Иначе 
говоря, гаплотип автора ближе к индийцам, чем они сами между собой. На 
самом деле это различие в пределах погрешности, и различия практически 
равны друг другу.     

Для примера - типичный базовый западноевропейский гаплотип 
(гаплогруппы R1b), который (и его производные) имеют примерно 60% 
западно- и центрально-европейцев, и до 90% жителей Британских островов, 
имеет вид 
 
13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 –  17 9 10 11 11 25 15 19 29 15 15 17 17 -- 11 11 
19 23 15 15 18 17 36 38 12 12 – 11 9 15 16 8 10 10 8 10 10 12 23 23 16 10 12 12 15 8 12 
22 20 13 12 11 13 11 11 12 12 
 
Число мутаций между ним и индийскими гаплотипами (и гаплотипами 
этнических русских) приближается к 50-ти, что не удивительно – их 
предков разделяют не менее тридцати тысяч лет. В Индии и Иране 
гаплотипов гаплогруппы R1b очень мало, почти нет. Среди ариев 3500 лет 
назад предков современных западноевропейцев, похоже, не было.  

В настоящее время доля индийцев рода ариев, R1a1, по всей стране 
составляет 16%, на втором месте после самой распространенной индийской 
«аборигенной» гаплогруппы Н1 (20%). А в высших кастах гаплогруппа R1a 
занимает почти половину, в ряде случаев до 72%. Остановимся на этом 
немного подробнее.  

Как известно, общество в Индии подразделяется на касты и племена. 
Четыре основных касты, или «варны» - брахманов (священнослужителей), 
кшатриев (воинов), вайшьев (торговцев, земледельцев, скотоводов), и шудр 
(рабочих и слуг). В научной литературе они подразделяются на 
«индоевропейские» и «дравидские» касты, в каждой из которых три уровня 
– высшая каста, средняя и низшая. Племена подразделяются на 
индоевропейские, дравидские, бирма-тибетские и австралоазиатские. Как 
было определено недавно, вся эта мужская популяция в Индии может быть 
подразделена на десяток-полтора основных гаплогрупп – монголоидную С, 
ирано-кавказскую G, индийские H, L, и R2 (которые кроме Индии 
встречаются в мире крайне редко), ближневосточную J1, 
средиземноморскую (и ближневосточную) J2, восточно-азиатскую О, 
сибирскую Q, восточноевропейскую (арийскую) R1a1, западноевропейскую 
(и азиатскую) R1b. Кстати, европейские цыгане, как известно, выходцы из 
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Индии 500-800 лет назад, в подавляющем большинстве имеют гаплогруппы 
H1 и R2.  

Основная доля высших каст состоит из представителей арийской 
гаплогруппы R1a1. Их – до 72% в индоевропейской высшей касте 
(брамины), и до 41% в племенах. В среднем по всем высшим кастам 
гаплогруппы R1a1 41% среди браминов, и 21% в племенах. Остальные 
члены высших каст – носители индийских гаплогрупп R2 8.6% (в племенах 
3.9%), L (7.8% и 7.9%, соответственно), Н (6% и 31%, соответственно), J2 (12% 
и 10%, соответственно), остальных – единицы процентов или меньше. Выше 
уже отмечалось, что среди ариев 3500 лет назад предков современных 
западноевропейцев не было. Знаете, сколько среди браминов носителей 
западноевропейской гаплогруппы R1b? Ни одного человека. Ни одного из 
367 браминов, тестированных на гаплогруппы.   
 
Так что да, говорят современные западноевропейцы на языках 
индоевропейской группы. Но в древности они к «индоевропейцам» 
отношения не имели. Не было их предков в Индии в те времена, в середине 
2-го тысячелетия до нашей эры. Есть серьезные основания полагать, что и 
индоевропейский язык к западноевропейцам пришел относительно 
недавно, уже после прихода ариев в Индию и Иран, и принесли его опять 
же носители гаплогруппы R1a1, на рубеже 1-2 тысячелетий до нашей эры. 
Всего лишь три тысячи лет назад. А до того у предков современных 
западноевропейцев были странные для нашего слуха языки. Язык басков – 
из тех времен. А также, наверное, языки иберов, пиктов, лигуров, 
тирренские языки, возможно, и язык этрусков. Неиндоевропейские языки.     

Но вернемся к кастам и племенам в Индии. В племенах, в отличие от каст,  
преобладают восточно-азиатская гаплогруппа О (53% у австралоазиатских, 
66% у бирма-тибетских и 29% у «индоевропейских» племен), и 
«аборигенная» индийская Н (37% у дравидских племен).  В целом 
гаплогруппы О в племенах в 17 раз больше, чем среди браминов. 
Гаплогруппы Н* - в 20 раз. Гаплогруппы Н1 – в пять раз. Гаплогруппы J2 – 
почти поровну. Гаплогруппы L – поровну.  

В принципе, это согласуется с древними потоками миграции, которые 
обрисованы ниже. Самый древний поток, 40-25 тысяч лет назад, на восток 
из Северной Месопотамии – Западного Ирана, повернувший на юг у 
Памира-Гиндукуша-ТяньШаня, привел будущих дравидов, восточных 
азиатов и австралоазиатов на юг, в Индию. Уже через многие тысячелетия 
вторая волна дравидов пришла в Индию с Ближнего Востока, принеся с 
собой навыки нарождающегося сельского хозяйства, вместе с гаплогруппой 
J2, которой в высшей касте (брамины) 12%, в племенах – 10%. Про другим 
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данным гаплогруппы J2 в высшей касте индоевропейцев – 9%. И, наконец, 
3500 лет назад носители гаплогруппы R1a1 прибыли в Индию с южного 
Урала под названием ариев. Под ним они и вошли в индийский эпос. 
Интересно, что сама система индийских каст была создана примерно те же 
3500 лет назад. Они же и составили большинство высших каст даже через 
три с половиной тысячелетия.   

Итак, повторим опять. Славяне и индусы имеют одного общего предка 
рода R1a1, который жил 4600 лет назад, а предок самих индусов, с тем же 
гаплотипом, жил на 550 лет позже, 4050 лет назад. Его потомок через 
пятьсот лет перешел в Индию и начал генеалогическую линию у индусов, с 
отсчетом от 4050 лет назад, еще раньше, чем времена  Аркаима. То есть он, 
видимо, и жил на Южном Урале. R1a1 – это и были арии, которые пришли 
в Индию. А когда они пришли, и что их туда привело – я расскажу ниже, а 
до этого посмотрим, когда жили общие предки рода R1a1 по всей Европе. 
Затем составим общую картину, где они жили раньше всех, то есть где была 
их прародина, и куда и когда они с прародины передвигались. Мы уже с 
полным основанием можем называть их ариями, вместо безликого R1a1, и 
уж тем более вместо неуклюжего «индоевропейцы» или 
«протоиндоевропейцы». Арии они, дорогой читатель, арии. И ничего 
«индо-иранского» в них не было, до того, естественно, пока не пришли в 
Индию и Иран. И язык они не из Индии или Ирана получили, а напротив, 
свой туда принесли. Арийский. Праславянский. Санскрит. Или 
протосанскрит, если угодно.  

О славянах, праславянах, ариях и «ираноязычных индоевропейцах». 
Почему слово «арии» для некоторых такое страшное  

Смотрим в Большую Советскую Энциклопедию. Читаем: 

«Единственно оправданным и принятым в настоящее время в науке 
является применение термина «арии» лишь по отношению к племенам и 
народам, говорившим на индоиранских языках».  

Это надо же – так лихо и директивно откреститься от своих предков.  

И далее – «В языкознании арийскими называются индоиранские языки». 

На самом же деле это наши предки-арии принесли язык в Иран, и через 
тысячелетия, уже в наше время, его стали считать иранским. А поскольку 
есть большая школа иранских языков, то арийские стали принимать за 
иранские, перепутав причину со следствием.  
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Иранские языки относятся к индоевропейским, и датировка их следующая 
– древнейшие, от 2-го тысячелетия до н.э. до 300-400 лет до н.э., средний – 
от 300-400 лет до н.э. до 800-900 лет н.э., и новый – 800-900 лет н.э. до 
настоящего времени. То есть древнейшие иранские языки датируются уже 
ПОСЛЕ (или от времени) ухода ариев в Индию и Иран, и более чем через 
1000 лет ПОСЛЕ жизни праславянского предка (4500 лет назад). На 
иранском языке он, наш предок, говорить никак не мог. На арийском 
говорил, арийский язык его потомки тысячу-полторы лет спустя и 
принесли в Иран. А западно-иранская группа языков появилась вообще 
примерно в 500 г. до н.э. 

Так арии и праславяне стараниями наших ученых стали безликими 
«индоевропейцами», а арийские, древнеславянские языки стали 
«индоиранскими». Это тоже политкорректно. И пошли совершенно 
фантастичные пассажи, принятые в научной литературе, что «на Днепре 
жили ираноязычные племена», что «скифы были ираноязычны», что 
«жители Аркаима говорили на иранских языках».  

На арийских они говорили, дорогой читатель, на арийских. Они же 
древнеславянские языки. И об этом – тоже наше повествование.  

Согласно индийским ведам, именно арии пришли в Индию с севера, и это 
их гимны и сказания легли в основу индийских вед. И, продолжая дальше, 
ведь это русский язык (и родственные ему балтийские языки, например, 
литовский) ближе всех к санскриту, а от русского и балтийских языков и до 
Европы рукой подать. Стало быть, балто-славянские языки и есть арийские 
языки, если называть вещи своими именами.  

Так, никто и не спорит. Но, знаете ли, это как-то неправильно славянам 
такую честь оказывать. «Индоевропейские языки» - это политкорректно, 
некие безликие «индоевропейцы» - тем более политкорректно, славяне – не 
очень политкорректно. А уж арии – это, знаете ли, чревато.  

А почему чревато? 

А вот как это определяет Большая Советская Энциклопедия: «Уже с 
середины 19 в. понятие «арии» (или «арийцы») применялось для 
определения народов, принадлежавших к индоевропейской языковой 
общности. Это употребление термина было развито в расистской 
литературе (в особенности в фашистской Германии), придавшей ему 
тенденциозное и антинаучное значение».  
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Ну, в том, как мы выше расчитывали данные по времам жизни ариев, 
ничего расистского не было. Поэтому нацистскую Германию сюда тащить 
не будем. А еще почему чревато?  

А арии, знаете ли, это страшновато. Это еще граждане во времена ГУГБ 
НКВД СССР знали, а особенно сотрудники этой организации. В то время 
была разработка Секретно-политического отдела (СПО) под названием 
«Арийцы», которая увязывала это слово с обвинениями в создании и 
пропаганде фашистских организаций в СССР. Как пишут источники того 
времени, основные обвинения выдвигались против представителей 
советской интеллигенции – преподавателей высших и средних учебных 
заведений, литературных работников издательств. В частности, по 
«арийскому делу» была арестована и осуждена группа сотрудников по 
выпуску иностранных словарей. В общем, об этом можно говорить много. 
Как отмечает доктор исторических наук А. Буровский, «попробуйте 
заговорить об ариях в профессиональном сообществе – и уважаемые 
коллеги мгновенно напрягутся, подтянутся... Сомнительная тема, 
нехорошая. Лучше этой темой вообще не заниматься, спокойнее. А если уж 
занялся, то никаких выводов делать не надо».  

Но мы сделаем, и не один.  

Итак, стало ясно, что род R1a1 в ДНК-генеалогии – это арии, они же наши 
предки, праславяне, они же «индоевропейцы». Свой арийский язык, он же 
праславянский, они принесли в Индию и Иран примерно 3500 лет назад, то 
есть 1500 лет до нашей эры. В Индии он трудами великого Панини был 
отшлифован в санскрит примерно 2400 лет назад, близко к рубежу нашей 
эры, а в Персии-Иране арийские языки стали основой группы иранских 
языков, древнейшие из которых датируются 2-м тысячелетием до н.э. Все 
сходится.  

Вот что значит, когда у лингвистов нет в руках дат жизни и миграции 
ариев, в частности, на территории современных Индии и Ирана. Отсюда 
им, ариям, а потом и всем другим – жителям русской равнины, 
Приднепровья, Причерноморья, Прикаспия, южного Урала – всем было 
присвоено звание «индоевропейцев», и тем более «ираноязычных», с 
точностью до наоборот.  

Вот откуда эти неуклюжие «индоевропейцы» взялись. На самом деле 
арийские языки у них и без всякой Индии или Ирана были, по всей 
русской равнине и до Балкан. Ими же, ариями, язык был принесен в 
Европу, ими же и в Иран и в Индию. От Индии до Европы – одна и та же 
группа языков – арийских. А ее взяли и назвали «индоевропейской», «индо-
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иранской», «иранской». И что вообще уму непостижимо, наши люди, наши 
предки, праславяне оказались «индоевропейцы», а то и «иранцы». 
«Ираноязычные жители Днепра». Каково? 

Пора, наконец, филологам-лингвистам наводить у себя порядок. Мы, 
специалисты в ДНК-генеалогии, поможем.  
 
 
Праславяне, или арии в Европе и за ее пределами. Прародина 
праславян, ариев, «индоевропейцев» 

Так в какую сторону шел арийский, праславянский поток – на запад, в 
Европу, или наоборот, на восток? По регионам – на повышение от 4600 лет, 
или на понижение? В Индию, как мы уже видели – на понижение, от 4600 
до 3500 лет. Значит, поток с территории нынешней России шел на восток. 
То же и на Иранском нагорье.   

А западнее? 

И вот здесь наше повествование выходит в совершенно неожиданный, так 
сказать, ракурс. Я собрал 25-маркерные гаплотипы (а потом и 67-
маркерные) рода R1a1 по всем странам Европы, и для каждой страны или 
региона определил гаплотип общего для популяции предка, и когда этот 
предок жил. И оказалось, что почти по всей Европе, от Исландии на севере 
до Греции на юге, общий предок был один и тот же! Иначе говоря, потомки 
как эстафету передавали свои гаплотипы своим же потомкам по 
поколениям, расходясь из одного и того же исторического места, 
прародины праславян, прародины «индоевропейцев», прародины ариев - 
которой оказались Балканы. И не просто Балканы, а Сербия, Косово, 
Босния, Македония. Это – ареал самых древних гаплотипов рода R1a1. И 
время жизни первопредка, на которое указывают самые древние, самые 
мутированные гаплотипы – это 12-10 тысяч лет назад.  

ДНК-генеалогия совершенно определенно указывает, что на протяжении 
почти 6 тысяч лет наши праславянские балканские предки жили в тех 
краях, никуда особо не передвигаясь. Если и передвигались – следов тех 
активистов в гаплотипах наших современниках пока не найдено. Возможно, 
и не осталось. Но примерно 6 тысяч лет назад началось Великое 
переселение народов – видимо, в связи с переходом к новым формам 
хозяйствования и необходимостью освоения новых территорий. Первое 
выдвижение – на северные Карпаты, на территорию исторической 
Буковины. Там, где найдена загадочная Трипольская культура, которая, по 
мнению археологов, так же загадочно и пропала.  
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А она не пропала. Потомки трипольцев там и живут. Их общий предок, по 
местным гаплотипам, жил 5 тысяч лет назад, и принадлежал роду R1a1. 
Праславянин. И гаплотип того предка нам теперь известен. Он – тот же, что 
и гаплотип предка восточных славян. Та же семья.  

И далее пошли расходиться волны миграций рода R1a1 во все стороны, с 
Балкан (археологическая культура Винча и культуры, ей родственные) и 
Буковины (трипольская культура). Практически во все стороны – 4-5 тысяч 
лет назад, третье-четвертое тысячелетие до нашей эры.  

Германия – точно такой же 25-маркерный гаплотип, что у восточных 
славян, 4700 лет назад.  

13 25 16 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 

Сейчас его обладателей (уже с мутациями) в Германии в среднем 18%, но в 
некоторых районах достигает трети. Большинство остального населения 
Германии имеют «прибалтийскую» гаплогруппу I1 (24%) и 
«западноевропейскую» R1b (39%). Примечательно то, что недавно в 
Германии произвели раскопки, извлекли из сохранившегося костного мозга 
ДНК, и определили, что его носители имели гаплогруппу R1a1, и жили 4600 
лет назад. Практически в точном совпадении с расчетами по гаплотипам, 
которрые были опубликованы в июне 2008 года, а данные по ископаемым 
гаплотипам опубликованы в ноябре 2008 года.       

Все последующие датировки не означают, что носители R1a1 жили в 
указанные времена именно на территориях перечисленных стран. Но они 
жили в указанные времена. ДНК-генеалогические линии могли ветвиться, 
передвигаться с территории на территорию, но общие предки этих ветвей 
все равно жили примерно 4000-4700 лет назад, причем многие – именно на 
Русской равнине, как указывают их предковые гаплотипы.     

Норвегия – такой же гаплотип, предок на территории современной 
Норвегии жил 4300 лет назад. В Норвегии доля R1a1 сейчас в среднем – от 
18 до 25% населения. В основном – балтийская I1 (41%) и 
западноевропейская R1b (28%) гаплогруппы.  

Поскольку у всех прочих европейцев рода R1a1 гаплотип первопредка на 
соответствующих территориях такой же, то не буду это больше и 
упоминать. Буду только указывать, когда первопредок (он же потомок 
балканских R1a1) жил.  
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Швеция – 4250 лет назад. Видно, что для освоения северных территорий – 
Норвегии, Швеции – понадобилось время, несколько веков, 500-600 лет. 
Всего среди современных шведов 17% потомков праславян, рода R1a1. В 
основном – балтийская I1 (48%) и западноевропейская R1b (22%) 
гаплогруппы.  

Перейдем к Атлантике, на британские острова. Здесь – целая группа 
территорий, на которых издавна живут потомки ариев, R1a1. Они численно 
отнюдь не доминируют по сравнению с другим родом, R1b, типичным 
представителем которых являются кельты, и которые пришли туда 3500-
4000 лет назад. Но и их, потомков ариев, на островах не так мало.  

В Англии общий предок современных носителей R1a1 жил 4700 лет назад, 
как и в Германии. Но в Англии и вообще на британских островах потомков 
славян относительно мало, от 2% до 9% по всем островам. Там полностью 
доминируют западноевропейская R1b (71%) и балтийская I1 (16%) 
гаплогруппы.  

В Ирландии – 4600 лет назад. Но сейчас в Ирландии представителей 
гаплогруппы R1a1 немного, не более 2-4% населения. Там три четверти 
западноевропейской гаплогруппы R1b.  

На освоение северной, холодной и горной Шотландии понадобилось 
время. Общий предок тамошнего филиала рода R1a1 жил 4300 лет назад. В 
Шотландии потомки праславян по численности снижаются с севера на юг. 
На севере, на Шетландских островах, их 27%, и эта численность падает до 2-
5% на юге страны. В среднем, по всей стране, их около 6%. Остальные – от 
двух третей до трех четвертей – имеют западноевропейскую гаплогруппу 
R1b.  

Начнем двигаться на восток.  

Польша, общий предок R1a1 жил 4600 лет назад. У русско-украинских – 
тоже 4600 лет назад, что практически совпадает в пределах точности 
расчетов. В современной Польше потомков праславян в среднем 57%, и в 
некоторых районах до 64%. Остальные имеют в основном 
западноевропейскую R1b (12%) и балтийскую I1 (17%) гаплогруппы.  

В Чехии и Словакии общий праславянский предок жил 4200 лет назад. 
Всего ненамного меньше, чем у русских и украинцев. То есть речь идет о 
расселении на территориях современных Польши, Чехии, Словакии, 
Украины, Белоруссии, России – все в пределах буквально нескольких 
поколений, но четыре с лишним тысячи лет назад.   
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В Чехии и Словакии потомков праславян рода R1a1 около 40%. У остальных 
в основном западноевропейская R1b (22-28%), балтийская I1 и балканская I2 
(в совокупности 18%) гаплогруппы.  

На территории современной Венгрии общий предок R1a1 жил 5000 лет 
назад. Там сейчас до четверти потомков праславян-R1a1. Остальные имеют 
в основном западноевропейскую R1b (20%) и совокупную балтийскую I1 и 
балканскую I2 (суммарно 26%) гаплогруппы.  

В общем, ситуация ясна. Добавлю только, что по европейским странам - 
Исландии, Нидерландов, Дании, Швейцарии, Бельгии, Литвы, Франции, 
Италии, Румынии, Албании, Монтенегро, Словении, Хорватии, Испании, 
Греции, Болгарии, Молдавии – общий предок жил 4500 лет назад. Если 
совсем точно – то 4525 лет назад, но такой точностью я здесь умышленно не 
оперирую. Это – общий предок рода R1a1 по всем перечисленным странам. 
Общеевропейский предок, так сказать, не считая показанного выше 
балканского региона, прародины праславян, ариев, «индоевропейцев».  

Доля потомков славян-ариев в этих странах варьируется, от 4% в Голландии 
и Италии (до 19% в Венеции и Калабрии), 10% в Албании, 8-11% в Греции 
(до 25% в Салониках), 12-15% в Болгарии и Герцоговине, 14-17% в Дании и 
Сербии, 15-25% в Боснии, Македонии и Швейцарии, 20% в Румынии и 
Венгрии, 23% в Исландии, 22-39% в Молдавии, 29-34% в Хорватии, 30-37% в 
Словении (16% в целом по Балканам), ну и заодно – 32-37% в Эстонии, 34-
38% в Литве, 41% в Латвии, 40% в Белоруссии, 45-54% на Украине. В России 
славян-ариев, как я уже упоминал, в среднем 45%, за счет высокой доли 
угро-финнов на севере России, но на юге и в центре России доля 
восточных-славян-ариев достигает 60-75%.  

Гаплотипы предков везде те же самые. Да и почему им быть другими? Род-
то один и тот же, R1a1. Показательно не то, что предковый гаплотип тот же, 
показательно то, что он ПОЛУЧАЕТСЯ из гаплотипов современников один 
и тот же. Это значит, что методология анализа и обработки гаплотипов 
правильная, статистика достаточная, данные воспроизводимы и надежны. 
Вот что крайне важно.  

Перейдем к соседним с Венгрией Северным Карпатам. Про них я уже 
писал. Но стоит повторить, что время общего предка рода R1a1 в Буковине 
– 6 тысяч лет. Поздний каменный век, с переходом в энеолит.  

Напомню, что Буковина – это старое название местности на северо-востоке 
Карпат, на стыке Украины и Румынии, со стороны Украины – Черновицкая 
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область. Город Черновцы и есть исторический центр Буковины. В рамках 
археологии – часть территории трипольской культуры. Это и есть энеолит.  

Вот и нашли мы тех, кто жил там в эпоху энеолита. Научные труды 
излагают – происхождение трипольской культуры не определено, в основе 
ее были неолитические племена, то есть племена эпохи позднего каменного 
века, который продолжался примерно до пяти тысяч лет назад.  

А ДНК-генеалогия определила. Праславяне там жили. Арии. 
«Индоевропейцы». Наши предки. Род R1a1, к которому относятся до трех 
четвертей русских людей.  

Научные книги пишут, что ранние жители трипольской культуры, которые 
жили там 5000 лет назад и ранее, были «выдавлены оттуда миграцией 
«индоевропейцев» примерно 4000 лет назад. Но мы видим, что это не так. 
Праславяне – и есть те самые ранние жители, на две тысячи лет раньше 
срока, указанного уважаемыми учеными. Они же «индоевропейцы», только 
тогда никаких «индоевропейцев» и в помине не было, потомки этих 
праславян ушли в Индию только через две с половиной тысячи лет после 
описываемого периода их жизни в трипольской культуре.  

Вот мы и нашли прародину праславян, они же арии. Это - Балканы, 
Динарские Альпы.  

А как же Кавказ, Анатолия, Ближний Восток, Аравийский полуостров как 
возможные прародины ариев, рода R1a1, праславян? Да, давайте 
посмотрим.  

Армения. Возраст общего предка рода R1a1 – 4400 лет назад. 

Малая Азия, Анатолийский полуостров. Исторический перекресток на 
путях между Ближним Востоком, Европой и Азией. Это был первый или 
второй кандидат для «индоевропейской прародины». Однако общий 
предок R1a1 жил там те же 4500 лет назад.   

Итак, и восточные славяне, и армяне, и анатолийцы – у всех арийский 
предок или тот же самый, или предки очень близки по времени, в пределах 
нескольких поколений.  

Следует отметить, что 4500 лет до общего предка ариев в Анатолии хорошо 
согласуется со временем появления хеттов в Малой Азии в последней 
четверти III тысячелетия до н.э., поскольку есть данные, что хетты 
поднимали восстание против Нарамсина (2236-2200 лет до н.э., то есть 4244-
4208 лет до нашего времени).  
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Гаплотипы рода R1a1 на Аравийском полуострове (страны Оманского 
залива – Катар, Объединенные Арабские Эмираты). И еще – на Крите.  

Названия этих стран звучат непривычно в отношении рода R1a1, но наши 
предки, или потомки наших предков и там побывали в древние времена, и 
современные обладатели R1a1 в тех краях несут их Y-хромосомы.  

Возраст общего предка на Аравийском полуострове, определенный по 
гаплотипам - 4000 лет. Эта дата хорошо согласуется с 4400-4500 годами до 
общего предка в Армении и Анатолии, если принять за разумный вариант 
направление потока ариев со Средне-Русской равнины через горы Кавказа 
и далее на юг, в Аравию. Иначе говоря, миграционная волна шла из 
Европы, сохранила время общего предка на Кавказе и в Малой Азии, и уже 
на излете дошла до Аравии, сдвинув время общего предка на 400-500 лет.  

Так что не в Аравии и не в Малой Азии прародина ариев, праславян, 
«индоевропейцев». Европа это, Балканы.  

В принципе, гаплотипы рода R1a1 могли быть занесены в Аравию 
невольниками, доставленными в те края четыре тысячи лет назад. Но 
ответить на этот вопрос надлежит уже историкам. Хотя то, что племена 
R1a1 в Аравии являются «престижными», по словам живущего там бедуина 
(см. выше), как-то не вяжется с невольниками.     

В литературе опубликована серия гаплотипов с острова Крит. Они были 
собраны у жителей плато Ласити, на котором по легендам спасались их 
предки во время извержения и взрыва вулкана Санторин 3600 лет назад, и 
остальные гаплотипы были собраны на примыкающей территории 
префектуры Гераклион. Расчет времени жизни общего предка на Крите 
проводился нами несколькими разными способами, но результат один – 
4400 лет назад. Уважительные 800 лет до взрыва вулкана Санторин.  

Эта величина соответствует средним временам европейского расселения 
рода R1a1.  

Подведем итог первой части нашего расследования. ДНК наших 
современников показывают, что самые древние корни ариев, рода R1a1, 
давностью 12 тысяч лет, находятся на Балканах – в Сербии, Косово, Боснии, 
Македонии. Через 6 тысяч лет этот род расширится на северо-восток, на 
Северные Карпаты, образовав праславянскую, трипольскую культуру и 
положив начало великому переселению народов в четвертом-третьем 
тысячелетии до нашей эры. В те же времена род R1a1 продвинулся и по 
южной дуге, и 5300 лет назад – по записям в наших ДНК – появился в 
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Ливане. Прямые потомки тех первых переселенцев живут в Ливане и в 
наши дни. Среди них, потомков рода ариев – шииты-мусульмане с юга 
Ливана, сунниты-мусульмане с севера страны и из долины Бекаа, 
христиане-марониты с ливанского севера, друзы, живущие в ливанских 
горах.  

Как часть этого переселения, вызванного, видимо, развитием сельского 
хозяйства и переходом к его экстенсивным формам, этот же род R1a1 
продвинулся 5200-4500 лет назад на запад, до Атлантики и Британских 
островов, и 4300 лет назад на север, в Скандинавию. Этот же род пришел на 
ближний север и восток – на земли современных Польши, Чехии, Словакии, 
Украины, Литвы, Белоруссии, России, с общим праславянским предком, 
жившим 4500 лет назад. Этот же предок дал выжившее потомство, живущее 
в настоящее время по всей Европе, от Исландии до Греции и Кипра, и 
распространившееся до юга Аравийского полуострова и Оманского залива. 

Потомки того же предка, с тем же гаплотипом в ДНК, прошли до южного 
Урала, построили там городища 4000-3800 лет назад, одно из них (открытое 
в конце 1980-х годов) получило известность как Аркаим, и под именем 
ариев ушли в Индию, принеся туда 3500 лет назад свои праславянские 
гаплотипы. В том же 2-м тысячелетии до нашей эры довольно 
многочисленная группа рода R1a1, тоже называемая себя ариями, перешла 
из Средней Азии в Иран. Это – единственная, но значимая связка, 
позволяющая назвать весь род R1a1 родом ариев. Эта же связка приводит к 
тождеству «индоевропейцев», ариев, и рода R1a1 в рамках ДНК-генеалогии. 
Она же, эта связка, помещает прародину «индоевропейцев», ариев, 
праславян на Балканы. Эта же связка приводит в соответствие место 
балканской прародины, поток миграции ариев-праславян, динамическую 
цепь археологических культур и соответствующий поток индоевропейских 
языков, и показывает место и время появления там частицы «индо». 
Наконец, она же, эта связка, убедительно показывает, что не праславяне 
говорили на «индоиранских» языках, а наоборот, потомки праславян 
принесли свои арийские языки в Индию и Иран, причем времена 
появления этих языков в Индии и Иране, установленные лингвистами, 
полностью согласуются со временем прихода туда потомков праславян, 
временем, записанным в виде мутаций в ДНК наших современников рода 
R1a1. 

Но как род R1a1 попал на Балканы, и откуда? С прародиной 
«индоевропейцев», которыми оказались арии, они же праславяне, мы 
разобрались. А где прародина «протоиндоевропейцев»? Когда и где 
зародились ностратические языки? Какой ныне представляется картина 
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потоков, миграций «протоиндоевропейцев», приведших к появлению 
ариев, праславян на их исторической прародине? 

Об этом – вторая часть нашего расследования. 
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Часть 2 

 

«Прародина» ариев, праславян, «индоевропейцев», и картина 
миграционных потоков с «прародины» 

Для начала заметим, что концепция «прародины» - понятие плавающее. 
Оно зависит от смысла, которое в это понятие вкладывается. В отношении 
всего человечества как объединения «человека разумного» прародина 
находится в Африке. Да и то не очень понятно, выходили ли «прапредки» 
из Африки, чтобы потом вернуться, и не пришли ли они в Африку из 
другого или третьего места.  Но в любом случае вряд ли есть смысл 
говорить об Африке как прародине славян, или ариев, или 
«индоевропейцев». Я здесь (и везде по рассказу) принимаю понятия «арии» 
и «индоевропейцы» как синонимы по отношению к праславянам, и вообще 
пишу этот устаревший термин «индоевропейцы» только потому, что 
многие к нему привыкли. Синонимы – потому что именно арии связали 
понятия европейцев и «индо».  

Однако понятие «индоевропейцы» или даже «протоиндоевропейцы» 
употребляется и в общем смысле, как предки людей, чьи потомки 
образовали род ариев, потомки которых впоследствии пришли в Индию и 
Иран, что и сделало возможным саму концепцию «индоевропейских 
языков».  

Поэтому «прародина» в отношении славян, ариев и индоевропейцев – это 
та территория, где начали формироваться устойчивые ДНК-
генеалогические связи с современными славянами, связи, которые могут 
быть выявлены, идентифицированы, и отнесены именно к славянам, как 
потомкам ариев, «индоевропейцев» и «протоиндоевропейцев», и исходно 
тех, кто вышли из Африки примерно 70 тысяч лет назад, и дали начало 
современному человечеству – и «индоевропейцам», и семитам, и угро-
финнам, и тюркам. И вообще, всем двадцати современным гаплогруппам, 
они же основные рода современного человечества с точки зрения ДНК-
генеалогии. 

Когда и как это происходило? Давайте рассмотрим весь путь, начиная с 
выхода из Африки, и поместим «протоиндоевропейцев», 
«индоевропейцев», ариев и праславян в единые рамки, в единую систему.  
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Маршрут, этап первый, первые 25 тысяч лет. Африка – 
Передняя Азия – Русская равнина. Начало - 70 тысяч лет назад, 
перевал – 45 тысяч лет назад  

Наши, славянские предки являются далекими потомками "хромосомного 
Адама", жившего в северо-восточной Африке. Хромосомным Адамом его 
называют потому, что примерно 200-160 тысяч лет назад он прошел 
«бутылочное горлышко» человеческой популяции, и только его прямое 
потомство выжило и разрослось. Потомства остальных людей того времени, 
или живших раньше, в нас, современных людях Земли, не обнаружено. 
Пока, во всяком случае. 

70 тысяч лет назад, когда на Земле по примерным оценкам жили 10 тысяч 
человек, наш прямой древний предок двинулся на север, и переправился 
через Красное море – видимо, в его наиболее узкой части у Аденского 
залива - на Аравийский полуостров. Он и стал прародителем всех людей, 
живущих ныне за пределами Африки, помимо самих африканцев. Что 
заставило его уйти? Видимо, повторяющиеся засухи, о которых знают 
современные палеоклиматологи. Конечно, "предок" здесь - имя 
собирательное. Тем не менее, определено, что он имел первый 
неафриканский общий ДНК-маркер М168, что соответствует древней 
сводной гаплогруппе С-R. Эта гаплогруппа ныне объединяет всех потомков 
предка, у которого в определенном месте ДНК примерно 60 тысяч лет назад 
произошла мутация цитозина в тимин (C T). Так и осталась у всех, ныне 
входящих в гаплогруппы от С до Т. А у чернокожих африканцев осталась 
самые первая гаплогруппа А, которая не является нашей предковой. Она 
осталась в Африке. С другой африканской гаплогруппой, В, есть некоторые 
неясности, но пусть пока считается предковой.   

Переправа из Африки заняла для наших предков несколько тысяч лет. Уже 
на Аравийском полуострове, за Красным морем, следующая мутация 
изменила общий маркер предка на М89, приведя в сводную гаплогруппу F-
R. Произошло это примерно 50-60 тысяч лет назад. Данный маркер имеется 
ныне примерно у 90% всех неафриканцев. У остальных - гаплогруппы С 
(монголоидная), D (восточно-азиатская) и Е (североафриканская). Многие 
мужчины с этим маркером M89 осели на юге Аравийского полуострова, но 
наш, праславянский предок пошел дальше на север, перевалил через 
Кавказ (или обошел его по краю), и прибыл на Русскую равнину. Видимо, 
шел за охотничьей добычей, и условия на Русской равнине тогда были 
более чем благоприятные. По данным Института археологии Российской 
Академии наук («Археологическая карта России»), на Русской равнине 
имеется намного больше стоянок, относящихся к 50-30 тысяч лет назад, чем 
в любом другом регионе мира.  
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Либо на этом пути на Русскую равнину, либо уже там и сформировались 
европеоиды, то есть люди, имеющие характерные признаки «европеоидной 
расы». Оттсюда примерно 45 тысяч лет назад европеоиды разошлись в 
диаметрально противоположные стороны – гаплогруппа I или ее предки 
ушли в Европу, чтобы стать кроманьонцами, граветтами, и прочими 
древними европейцами, а сводная гаплогруппа NOP ушла на восток, по 
дороге разделившись на европеоидную группу Р, из которой уже в южной 
Сибири, возможно, в алтайском регионе, образуются гаплогруппы Q и R, из 
последней – гаплогруппы R1 и R2, и далее – гаплогруппы R1a и R1b, 
примерно 21 тысячу лет назад и 16 тысяч лет назад, соответственно. А 
гаплогруппы N и O станут азиатскими (юго-восточная Азия), N – 
алтайской, уральской, угро-финской.        

Маршрут, этап второй, последующие 35 тысяч лет. Русская 
равнина – Южная Сибирь – Малая Азия. Начало - 45 тыс лет 
назад, перевал – 10 тысяч лет назад.  

Итак, примерно 45 тысяч лет назад с Русской равнины началось заселение 
Европы и Азии. Гаплогруппа I ушла в Европу, и оказалась впоследствии 
свидетелями исчезновения неандертальцев из Европы. Возможно, и не 
только свидетелями, но и участниками, но прямых данных на этот счет нет. 
Видимо, это они, носители гаплогруппы I, рисовали картины животных на 
стенах пещер в южной Франции и Испании. Попытки вычислить время 
жизни общих предков современных носителей гаплогруппы I и ее 
подгрупп дают времена, уходящие глубже 30 тысяч лет.  

Сводная гаплогруппа NOP, как было отмечено выше, ушла на восток, и, 
видимо, во время этой миграции разделилась. Носители гаплогруппы P и 
ее потомки остались в основном европеоидами, и носители дочерних 
гаплогрупп R1a1 и R1b1 совершили исторический миграционный переход 
на запад, и в итоге заселили западную и восточную Европу.  Шли они 
разными путями. Гаплогруппа R1a1 шла по южной дуге – через Тибет, 
Индостан, Афганистан, Иранское плато, Анатолию и далее остальную 
часть Малой Азии, и вышла на Балканы примерно 11-9 тысяч лет назад. 
Судя по всему, они были носителями пра-индоевропейского языка, по 
современной классификации лингвистов. Или, говоря более прямо, 
арийского языка. Можно назвать его и пра-арийским, это сути дела не 
изменит. Анатолию они прошли на запад примерно 10-9 тысяч лет назад.    
Так вот, именно туда, в район озер Ван и Урмия, 100-150 км южнее границы 
бывшего СССР, и помещает крупная школа лингвистов «прародину 
индоевропейцев». Датируют ее примерно 11-9 тысяч лет назад, так что 
сходится. Конечно, это не было «прародиной», это был отрезок 
продолжающегося миграционного пути. Просто там лингвисты этот язык 
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обнаружили в его древнейшем виде. Во всяком случае в ставшем 
классическим труде «Индоевропейский язык и индоевропейцы» (1984) 
авторы, Т.В. Гамкрелидзе и В.В. Иванов, определяют времена распада 
«индоевропейского праязыка» как «не позднее IV тысячелетия до нашей 
эры, а возможно и значительно ранее». Лингвисты-глоттохронологи 
помещают этот языковый распад, как уже отмечалось, в период 11-9 тысяч 
лет назад. Возвращаясь в древнюю Месопотамию и Южный Прикаспий, 
отметим, что будущие евреи и арабы надолго задержались на Ближнем 
Востоке, а многие там осели и навсегда (гаплогруппа J1, южная часть 
Месопотамии), часть продолжила идти на север, в Малую Азию, в 
Средиземноморье , на Кавказ (гаплогруппы G и J2). Носители других 
гаплогрупп ушли из Месопотамии на восток, обошли горы Памир, Тянь-
Шань, Гиндукуш с юга, и стали восточно-азиатами, австралоазиатами, 
дравидами (гаплогруппы D, H, L). Сводная гаплогруппа NO, о которой речь 
шла выше, прошла с Южной Сибири на юг и заселила Китай, Вьетнам, 
Корею, Японию, Юго-Восточную Азию (гаплогруппа O). Гаплогруппа N 
через много тысяч лет станет тюркской, уральской, угро-финской.    

Наконец, гаплогруппа R1b1 совершила миграционный бросок длиной в 10 
тысяч лет от того же алтайского региона, как и братская гаплогруппа R1a1, 
но шла по северной дуге, через Центральную Азию, северный Казахстан, 
южный Урал, среднюю Волгу и Русскую равнину, далее на юг, через Кавказ 
опять же в Анатолию, но примерно 6 тысяч лет назад, и оттуда двумя 
основными маршрутами перешла в Европу – один путь вел через Малую 
Азию на Апеннины и Балканы, другой – через Ближний Восток, и, 
возможно, Междуречье, принеся туда шумеров, и далее по северной 
Африке до Атлантики и через Гибралтар на Пиренеи и далее на север, в 
континентальную Европу, около 5 тысяч лет назад. Это – археологическая 
«культура колоколовидных кубков».  

       

Маршрут, этап третий, последующие 5 тысяч лет. Европа 
центральная, восточная, Южный Урал.  Начало - 10 тыс лет 
назад, перевал – 5 тысяч лет назад.  

Этот этап – чрезвычайно важный для будущих европейцев вообще, и ариев 
в частности. В ходе его произошло разделение родов на западно- и 
восточно-европейские, на роды арийский и – условно говоря - кельтский. 
Произошло выделение рода будущих славян.  

Часть носителей R1b остались в Азии, и продолжают нести эту гаплогруппу 
и сейчас. Многие из них говорят на тюркских языках, и, возможно, не 
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случайно. Остальные, как описано выше, ушли на Кавказ и в Восточную 
Европу, и примерно в то же время в Западную Европу. С Пиреней в 
континентальную Европу 4800 лет назад выдвинулась так называемая 
«культура колоколовидных кубков», и заселила Европу в последующие две 
тысячи лет. Поначалу они говорили на неиндоевропейских языках, но к 1-
му тысячелетию до н.э. перешли на индоевропейские языки, видимо, 
переняв их от носителей R1a1. Типичные представители гаплогруппы 
R1b1– кельты, которые появились в Западной Европе к середине 1-го 
тысячелетия до н.э. Точнее, они там не появились, они – потомки тех R1b1, 
кто появились в Европе примерно 4500 лет назад. Но как кельтов с их 
культурными признаками и уже с индоевропейским языком их 
идентифицировали в 1-м тысячелетии до н.э. Кстати, кельтские языки – 
имя собирательное и впервые примененное в его современном значении не 
так давно, в начале 18-го века, Эдвардом Лайдом, директором 
Ашмолеанского музея в Оксфорде. Путешествуя по делам музея, он 
обратил внимание на сходство языков уэльсцев, корнишей, бретонцев, 
ирландцев, шотландских галлов, и древних галльских языков. Он и 
объединил эти языки под общим, придуманным им именем кельтских 
языков. Хотя само имя кельты упоминал еще Юлий Цезарь в книге 
«Записки о галльской войне», как синоним галлов.  

Но вернемся к группе R1b. Нашего, славянского предка в той группе не 
было – ни с теми, кто остался в Азии, ни с теми, кто ушел на Кавказ или в 
Западную Европу. Наш славянский предок отделился от них раньше, 
пронес гаплогруппу R1а1 в Европу, и поселился 10-9 тысяч лет назад на 
Балканах, в Динарских Альпах и вплоть до Адриатического побережья. 
Мутация рода, М17, осталась у всех, кто образует род ариев. Иначе говоря, 
гаплогруппа R1a1. 

Славян как таковых, как «культурно-исторического общества», тогда, 10 
тысяч лет назад, конечно, не было, но мы прямые потомки тех, кто пришли 
на Балканы в те времена.  

Назвать их «индоевропейцами», строго говоря, тоже нельзя, потому что 
никакой Индии тогда в их истории не было. Язык, на котором они 
говорили, был арийский, просто по определению. Его при желании можно 
назвать «протоиндоевропейским», принимая, что через семь тысяч лет 
потомки этих ариев, которые тогда будут действительно называть себя 
ариями, придут в Индию и Иран, принесут свой арийский язык, на нем 
заговорят Северная Индия и Восточный Иран. А поскольку к тому времени 
арии уже тысячу - полторы тысячи лет как распространились по всей 
Европе, как Западной, так и Восточной, то неудивительно, что от Индии до 
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Атлантики три - три с половиной тысячи лет назад стали говорить на 
сходных наречиях. Арийских.  

И тем более неудивительно, что британские лингвисты, прибыв в Индию 
через три тысячи лет после описанных событий, обнаружили этот факт. И 
назвали эту группу языков индоевропейской. Это по тем временам, 200 лет 
назад, было разумно.  

Но сейчас уже устарело. Называть-то можно, но надо помнить, что было 
тому причиной. А вот называть людей, говорящих на этих языках, 
«индоевропейцами» - это курьез. 

Как показали данные ДНК-генеалогии, которые я фактически срисовал с 
наших ДНК и привел выше, примерно через 6 тысяч лет после расселения 
ариев, членов рода R1a1, в Динарских Альпах, Боснии, Сербии, Косово 
началось их активное передвижение на запад, север, северо-восток. Первое 
из обнаруженных направлений – Северные Карпаты, Буковина. Гаплотипы 
арийских, славянских предков рода R1a1 уходят там в глубину на 6000-5500 
лет назад. Это – знаменитая и загадочная трипольская культура. Поскольку 
кельтская группа R1b примкнула к ним только через полторы тысячи лет, 
примерно 4500 лет назад, то трипольская культура 6000-5500 лет назад – это 
праславяне. И никуда они оттуда все полностью не уходили, как полагают 
историки, их потомки там же, в Черновцах и в округе, живут и поныне. Как 
и потомки группы R1b.  

Другое направление потока миграции – на запад, к Атлантике. Предки 
ариев-ирландцев обнаруживаются 4600 лет назад, британцев – 4700 лет 
назад. По-видимому, это они, арии, возвели загадочный Стоунхендж, 
который, как было недавно установлено, представляет собой 
монументальное кладбище, где на 7-метровых каменных колоннах, 
некоторые до 8-9 метров и весом до 40 тонн, покоятся 4-6-метровые 
каменные параллепипеды толщиной более метра и весом 15-16 тонн 
каждый. Эти монументы воздвигались на протяжении почти тысячелетия, 
и радиоуглеродная датировка их дала сроки возведения по разным 
захоронениям от 4500 до 3600 лет назад. Это сходится со сроками прибытия 
ариев на британские острова. Кельтский род R1b прибыл на острова, только 
в конце этого периода времени.  

Одновременно арии с Балкан двинулись на север. Первая по дороге – 
Венгрия, предки R1a1 появились там примерно 5000 лет назад, то есть 
примерно в то же время, что и на британских островах. Затем, 4700 лет 
назад, арийский предок появился в Германии, 4300 лет назад в Норвегии, 
4250 лет назад в Швеции. Это уже заметно позже начала продвижения 
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ариев на восток. Чехия, Словакия, Польша – это 4600-4200 лет назад, в 
общем, все сходные сроки, середина III-го тысячелетия до нашей эры.  

В те же времена арии стали передвигаться по южной дуге, с Балкан через 
проливы Босфор и Дарданеллы и через Малую Азию на восток. Возможно, 
еще в обход Черного моря с северной стороны, и затем через Кавказские 
горы – в Анатолию и дальше на юг, к Средиземному морю. Ветвь потомков 
R1a1 живет сейчас в Ливане, с началом ветви 4400 лет назад. Их предковый 
гаплотип точно такой же, как у русских и украинских славян, у армян 
группы R1a1, и лишь на малую долю (долю одной мутации) отличается от 
древних ариев Анатолии, которые жили там 4500 лет назад. Все сходится.  

На восток арии двинулись сначала через северные Карпаты – 6000 лет 
назад, основав трипольскую культуру, как уже отмечалось, и затем пошли 
далее, через территории нынешних Украины, Белоруссии, России, полосой 
захватывая Прибалтику. Это – опять же середина III-го тысячелетия до 
нашей эры, общий предок славян России и Украины жил 4600 лет назад. У 
балтов предок не может быть старше, для этого достаточно посмотреть на 
карту. И действительно, Литва вместе с остальной Европой показывает 
общего предка рода R1a1, те же (или чуть раньше) 4500 лет назад. Иначе 
говоря, Литва и Латвия могли быть заселены ариями или одновременно с 
Украиной и Россией (и Польшей, что в то же самое время), или позже. То же 
и о близости славяно-балтских языков – либо это исходно один и тот же 
арийский язык, либо Литва приобрела вариант этого языка уже от 
праславян. Обратного просто не могло быть, география не позволяет.  

Напротив, поток активно продвинулся в другую сторону, в южные степи 
Украины и России, основав по ходу движения, между Днепром и Урал-
рекой и далее на восток, много археологических культур, Это произошло в 
последующие тысячу лет, между 4500 и 3500 лет назад. Продвигаясь от 
Причерноморья к Прикаспию, наши предки основали андроновскую 

культуру, выйдя в северный Казахстан и 
южный Урал, и далее в азиатские просторы. В 
результате, целый ряд среднеазиатских 
народов в значительной степени относятся к 
роду R1a1, арийскому роду. Значительная доля 
таджиков (64%), киргизов (63%), узбеков (32%), 
уйгуров (22%), хакасов (енисейских киргизов, 
они же по некоторым данным усуни, гэгуни и 
динлины), алтайских народов (50%), и далее 
ряда народов с переходом в Китай. Небольшая 
народность ишкашим в памирских горах – на 
две трети R1a1. Из этого ясны причины, почему 
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казалось бы столь разные народы, как таджики, киргизы, русские имеют – 
по Y-хромосоме – одно и то же происхождение. Все они, те, кто несет 
гаплогруппу R1a1 – рода ариев.  

В Средней Азии арии, продвигающиеся по южной части маршрута, 
задержались на 500-800 лет. Эти места были затем описаны в деталях в 
Авесте, древней книге ариев, написанной уже в Иране, куда арии 
переместились в середине 2-го тысячелетия до нашей эры. В любом случае, 
гаплотипы иранских R1a1 имеют точно такой же вид, как гаплотипы R1a1 

этнических русских, с Русской равнины, и 
датируются 4050 лет назад, то есть на 550 лет 
моложе.   

В те времена, между 6 и 4 тысяч лет назад, было 
великое переселение народов. Это было не то 
известное Великое Переселение IV-VII веков 
нашей эры, при котором происходили крупные 
этнические перемещения в Европе, и которые 
привели к распаду Римской империи или стали 
его результатом. Это было значительно более 
глобальное Великое Переселение, связанное с 
распространением новых технологий, сельского 
хозяйства, конного транспорта, и в итоге 
привело к созданию семьи индоевропейских 
языков.                                                                           

Девочка из Северной Индии 

Род R1a1, арии, праславяне, играли в этом переселении и в его результатах 
решающую роль.  

Но вернемся к южному Уралу, и остановимся подробнее. Там – очень 
загадочные страницы истории.  
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Маршрут, этап четвертый, последующая тысяча лет. Южный 
Урал – Индия, Иран. Начало - 4 тыс лет назад, перевал – 3 тыс 
лет назад.  

Итак, ранний бронзовый век. Арии прибывают на южный Урал. 3800 лет 
назад они строят городища Синташту, Аркаим (названия современные), и 
целую «страну городов». Про эти городища и погребальные курганы в их 
окрестностях, про архитектуру и занятия их жителей много написано, не 
будем повторяться. Отметим только, что на черепках посуды в Аркаиме 

найдены знаки свастики – традиционного 
«солнечного знака» ариев. Еще в андроновском 
регионе найдены захоронения, останки которых 
показали гаплогруппу R1a1, род ариев, праславян. 
Гаплотипы из захоронений тоже славянские. В том 
смысле, что у славян, и тех, из захоронений, был 
один общий предок, рода R1a1.  

Основная загадка в том, что Аркаим 
просуществовал всего двести лет. Примерно на 
рубеже XVI-XVII-го веков до нашей эры, 3600 лет 
назад, жители его покидают, забрав имущество и 
утварь с собой и оставив немного предметов, на 
порядок меньше, чем обычно находят археологи, и 

уходят неизвестно куда. Конец истории.  

На самом деле, известно куда. Об этом неопровержимо свидетельствует 
ДНК-генеалогия.  

Север Индии – сплошные гаплогруппы R1a1. В целом, 16% жителей Индии 
– носители гаплогруппы R1a1. Это – сто миллионов мужчин. До трех 
четвертей высших каст Индии – носители гаплогруппы R1a1. Предковая 
гаплогруппа индусов – та же самая, как у восточных славян. Возраст предка 
этой гаплогруппы в Индии – 4050 лет, в России-Украине – 4600 лет. Арии 
покинули Аркаим примерно 3600 лет назад.  

Достаточно?  

Хорошо, вот еще. Арии были моногаплогруппны, практически только R1a1. 
Поэтому в Индию ими и была принесена только R1a1. В самой Индии – 
масса других гаплогрупп, за пределами Индии почти не встречающиеся. 
Если бы это индийцы принесли свои R1a1 за пределы Индии, не говоря о 
Европе, R1a1 непременно сопровождались бы этими сугубо индийскими, 
местными, локальными гаплогруппами. А их нет ни в России в целом, ни в 
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Восточной Европе, ни в Западной Европе, кроме 
разве что у цыган. Ясно, что это гаплогруппа R1a1 
пришла в Индию, а не вышла оттуда. Кстати, при 
движении на юг Индии возраст гаплогруппы R1a1 
падает. У южноиндийского племени Ченчу 
предок R1a1 жил 2900 лет назад. Через 600 лет 
после прихода ариев в Индию.  

Здесь надо упомянуть, что Индия от Южного 
Урала – это прямой кратчайший переход на юг. 
Кашмир – практически под Южным Уралом, надо 
только пересечь Киргизию и Таджикистан. 
Переходы есть, только на высоте километра-двух. 
Там вдоль переходов до сих пор стоят развалины 
древних крепостей, остатки ответвлений Великого 
Шелкового пути, который был создан там через 

полторы тысячи лет после арийского похода в Индию. Кстати, на одном из 
этих переходов и находятся поселения маленькой народности ишкашим, 
мужское население которой – на две трети R1a1. Наводит на размышления. 

Наконец, есть еще один сильнейший аргумент, что арии, перешедшие в 
Индию, предки и нас, этнических русских, и индийцев-«индоевропейцев». 
В процессе наших исследований было обнаружено, что гаплотипы 
большинства индийцев гаплогруппы R1a1, которых в Индии насчитывается 
не менее 100 миллионов человек, практически идентичны гаплотипам 
этнических русских той же гаплогруппы, в том числе и гаплотипам 
протяженным. Иначе говоря, половина русских и от четверти до трети 
индийцев – это потомки одного и того же общего предка, который у 
индийцев, как описано выше, жил примерно 4050 лет назад, и тогда же у 
иранцев той же гаплогруппы R1a1. Иллюстрация этого положения 
приведена в первой части настоящего очерка, с показом 67-маркерных 
гаплотипов.   

Итак, арии из Аркаима ушли в Индию примерно 3600 лет назад, покинув 
городище. Зачем они это сделали? Какая в этом была нужда?  

Ответ на это становится ясен, если посмотреть на историю глобальных 
катастроф. 3600 лет назад произошло одно из самых больших в истории 
человечества извержение вулкана Санторин, он же Тера, в Эгейском море. 
Этот взрыв стер с лица земли минойскую цивилизацию на о. Крит. 
Вулканический взрыв выбросил в атмосферу 60 кубических километров (!) 
пепла, что привело к резкому и долгому понижению температуры по всей 
Земле. Свидетельства этому – кольца деревьев в Европе и Северной 
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Америке. Это – в четыре раза больше пепла, чем при чудовищном взрыве 
вулкана Кракатау в 1883 году.  

В течении долгого времени Солнца практически не было видно. Этот взрыв 
сопровождался сильными тектоническими подвижками, которые заметно 
ощущались по всей планете.  

Максимально точная датировка извержения, определенная 
радиоуглеродным методом, дала срок 3615±15 лет назад, по кольцам 
деревьев – 3628-3629 лет назад, по кернам льда - 3644±20 лет назад. Если все 
это усреднить, получается 3630 лет назад.  

Это, скорее всего, и есть то время, когда арии 
покинули Аркаим.  

Становится ясно, почему арии в индийских ведах 
уделили столько внимания холодам, отсутствию 
восходов солнца и долгим ночам. Именно это ввело в 
заблуждение индийского ученого Тилака в начале 
прошлого века, кто принял эти описания ариев за 
якобы условия жизни в Арктике. Отсюда и 
произошла известная, но ошибочная «арктическая» 
теория появления как ариев, так и всего 
человечества.  

Ариям, уделявшим столько внимания размеренной 
жизни, заданной высшими силами, столько 

внимания ритуалам, что видно из их системы захоронений, стало 
некомфортно. Этот в высшей степени дискомфорт они отразили в 
«Махабхарате» в столь свойственной ариям повествовательной, 
аллегорической форме. Арии вообще не оставляли исторических 
документов, они слагали гимны, в которых в иносказательной форме 
отражали реалии жизни.  

Итак, вот что чувствовали арии (книга шестнадцатая «Махабхараты», изд. 
Наука, 2005): 

«С наступлением тридцать шестого года (правления) … стали 
замечать недобрые предзнаменования. Подули резкие 
ураганные ветры, обрушивая камни вместо дождя, и птицы 
стали кружить слева направо. Вспять повернули великие реки, 
мглою заволокло стороны света, с неба на землю падали 
метеоры, рассыпая дождем раскаленные угли. Солнечный диск 
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затянуло пеленой, и на восходе не было видно его лучей сквозь 
облака. И у луны, и у солнца появился зловещий трехцветный 
ореол с резкими черными краями, отливающими красным, 
точно зола. Эти и многие другие знамения появлялись из дня в 
день, предвещая беду и вселяя тревогу в сердце.  

... Меж тем вокруг домов... постоянно кружил (бог смерти), 
причем даже тех, которые крепились... Каждый день налетали 
страшные ураганы на погибель..., заставляя вздыматься от 
ужаса волоски на теле. На улицах... появились огромной 
величины крысы, в домах тревожно кричали птицы, и этот 
крик не смолкал ни днем, ни даже ночью. Журавли подражали 
уханью сов, а козы – вою шакалов! Белые красноногие птицы, 
посланцы Времени, бродили вместо голубей в домах. У коров 
рождались ослята, у мулов – верблюжата, у собак – котята, а у 
мангуст – крысята... жены обманывали мужей, а мужья – жен. 
Пылающее светило, обильное сиянием, двигалось по кругу 
слева направо, испуская по очереди то синие, то кроваво-
красные лучи.  

... Едва подавали приготовленную на кухне с великим тщанием 
чистейшую пищу, как в ней заводились 
черви... слышался топот бегущих, но никого 
не было видно. Все наблюдали, как планеты 
снова и снова сталкиваются друг с другом, 
налетая на созвездия, и людям никак было не 
отыскать свое собственное, под знаком 
которого они родились....  

... Васудева повелел горожанам отправиться в 
паломничество по святым местам.... По 
велению Кешавы слуги провозгласили: 
«надлежит вам, быки-мужи, совершить поход 
к океану».  

Здесь нет возможности цитировать далее, к 
тому же далее – сплошные аллегории, включая и следующую книгу 
«Махабхараты», книгу семнадцатую, с характерным названием «Книга о 
великом исходе». Здесь обратим внимание на интересное наблюдение – 
«слышался топот бегущих, но никого не было видно». Ну как еще лучше 
описать подземные, тектонические подвижки?  
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Таковы причины и история перехода ариев в Индию. По мнению 
некоторых специалистов, уже из Индии часть ариев направилась на запад, в 
Восточный Иран, и поэтому именно восточно-иранские языки более близки 
к «индоевропейским». Но скорее всего, основная часть ариев переместилась 
в Иран непосредственно из Средней Азии, где они жили не менее 500 лет, и 
отправились в Восточный Иран в середине 2-го тысячелетия до нашей эры, 
примерно 3500 лет назад. Это полностью укладывается в концепцию 
арийских языков, как она обсуждается в данном исследовании. 
Укладывается и то, что основная доля арийской гаплогруппы R1a1 в Иране 
находится в Восточном Иране, и составляет примерно 20% от населения 
Ирана, которое в подавляющем большинстве имеет ближневосточную 
гаплогруппу J2. На западе Ирана доля арийской гаплогруппы R1a1 вообще 
минимальна, и составляет только 3%. Так что все разговоры о 
«ираноязычных» древних славянах лишены всяких оснований. Не было 
значительной прямой связи древних славян с западным Ираном. Только с 
восточным, и с Индией. Поэтому и западно-иранские языки такие молодые, 
середина первого тысячелетия до нашей эры.  

Вот так ДНК-генеалогия расставляет по местам и соединяет в единую 
систему разрозненные и конфликтующие обрывки сведений истории, 
антропологии, лингвистики, которые, казалось бы, и составляли систему. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ  

Три положения могли бы составить заключение настоящего исследования.  

Первое – что ДНК-генеалогия начинает служить науке. То, что еще 
несколько лет назад казалось каким-то развлечением, оказалось, дает 
истории, антропологии, археологии, лингвистике возможность проверить 
концепцию, рассмотреть данные под принципиально другим углом, 
связать воедино казалось бы разрозненные части общей картины наших 
знаний об окружающем мире. 

Второе - это исследование позволило решить целый ряд загадок, которые 
оставались загадками десятки, а порой и сотни лет. И это вовсе не потому, 
что автор такой знающий, а потому, что к его – и нашим – услугам оказался 
новый инструмент, ДНК-генеалогия. Оказалось возможным следить за 
передвижениями народов не с помощью лопаты и кисточки археолога, и не 
обмеряя черепа, и не хитроумно расплетая созвучия и значения слов в 
живых и мертвых языках, а просто прослеживая за метками в наших ДНК. 
Они, эти метки, не могут «ассимилироваться», или «поглотиться» другими 
языками, культурами, или народами, как это происходит тысячелетиями в 
рамках понятий истории, лингвистики, антропологии. Гаплотипы и 
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гаплогруппы не ассимилируются. Их можно только физически истребить, 
но такое для всего народа бывает не часто. Гаплогруппы и гаплотипы 
упрямо пробиваются через любые ассимиляции, через тысячелетия, и не 
только пробиваются, давая нам знак о своем существовании, но и 
позволяют рассчитать время, когда жили их предки.  

И третье, что автор хотел бы особенно подчеркнуть, что он вовсе не 
принижает значение археологии, лингвистики, антропологии, и не 
пытается их заменить. Автор стоит на плечах гигантов в этих и других 
областях знания. Специалистами в указанных научных дисциплинах 
проведена совершенно колоссальная работа, без которой выводы 
настоящего исследования повисли бы в воздухе. Их было бы ни к чему 
примерить. Главная цель автора – показать возможности методов ДНК-
генеалогии специалистам по другим направлениям истории человечества.  

В этой статье можно было бы посвятить значительную часть 
интерпретации данных, полученных мной с помощью ДНК-генеалогии, а 
именно интерпретации в рамках истории, лингвистики, антропологии, 
этногеографии. Например, отметить, что данные радиоуглеродного 
анализа древних стоянок в Европе часто (или обычно) указывают на 
времена 5800-6000 лет назад, как например 5820±130 лет назад в Польше, 
5840±70 лет назад в северо-западной Англии, 5845±100 лет назад в северо-
западной Ирландии по одним данным и 5500 лет назад в Шотландии по 
другим данным, и сопоставлять с данными по временам жизни общего 
предка рода R1a1, например, в Ирландии 5200±200 лет назад (см. выше). Но 
тогда надо пускаться в долгие обсуждения калибровок данных 
радиоуглеродного анализа, погрешностях методов ДНК-генеалогии, и о 
том, что стоянки – это одно, а выжившие предки, потомки которых живут в 
наше время – это несколько другое. Эти даты теоретически могут 
совпадать, и предки теоретически могли жить на древних стоянках с самого 
начала их, стоянок, существования, но более вероятно, что выживали и 
давали выжившее потомство не самые ранние обитатели стоянок. Но если 
все это обсуждать – это была бы не та статья, и задачи у нее были бы 
другими, и автор, скорее всего, был бы другой. Ясно, что времена жизни 
древних предков рода R1a1 примерно совпадают и с датировками 
соответствующих археологических культур на пути их, рода R1a1, 
миграций, и с радиоуглеродными датировками стоянок, а если эти 
датировки несколько раньше, то это легко объяснить тем, что далеко не все 
потенциальные предки выживали.  

На самом деле удивительно, что современные потомки рода R1a1 (а о нем 
сейчас речь) ведут свои непрерывающиеся ДНК-генеалогические линии со 
времен древних неолитических, и порой даже палеолитических стоянок, и 
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это можно напрямую видеть по записям в наших Y-хромосомах, 
гаплотипах, и по картине мутаций в них вычислять времена этих стоянок и 
времена миграций человеческих потоков.  

Конечно, есть соблазн отметить, или даже подчеркнуть, что даты жизни 
общих предков по всей Европе, найденные в настоящем исследовании с 
помощью ДНК-генеалогии, приходятся в большинстве своем на 4200-4800 
лет назад, то есть на III тысячелетие до н.э., и это поразительно совпадает с 
данными историков. Как они пишут, именно в это время «закончилась 
индоевропеизация Центральной Европы земледельческими племенами 
индоевропейцев». Правда, не «индоевропейцев», а ариев, гаплогруппы 
R1a1. Те, кто пошли на восток, стали праславянами, кто на запад – стали... в 
общем, нет у них своего названия. Кто называет их собирательным именем 
кельты, кто – баски. Если обратиться к линвистической классификации – то 
иберы, лигуры, аквитане, тирренцы и другие.  

Доля R1a1 на Британских островах минимальна, часто от нуля до 4%. На 
севере Шотландии – до четверти. На севере, в Скандинавии – около 20%, и 
градиентом на повышение – на восток, вплоть до трех четвертей в России, 
до двух третей в некоторых регионах средней Азии.  

Что заставило ариев двинуться на новые земли? Что вызвало почти 
непрекращающийся поток населения на новые территории? Честно говоря, 
это тоже не мой вопрос. Я бы предпочел, чтобы профессиональную 
интерпретацию этих данных делали профессиональные историки, 
антропологи, лингвисты. Они ответ знают лучше меня. Они пишут, что 
этот поток был вызван – и в свою очередь вызвал сам – новыми 
хозяйственными и техническими достижениями, в частности, молочным 
хозяйством, новой технологией обработки земель, одомашниванием 
лошади, созданием колесного транспорта. Еще – изменением климата, 
наступлением «периода определенного понижения температуры и 
переменного повышения континентальности, наступлением глобальной 
аридности климата в III тысячелетии до н.э.». Это в свою очередь «привело 
к понижению агроклиматического потенциала и не давало 
гарантированных урожаев». Но это опять не мой вопрос, не моей 
профессии. И не ДНК-генеалогии.  

Самое главное, что в содружестве с данными лингвистов, археологов, 
историков в настоящем исследовании оказалось возможным установить, 
что «прародина индоевропейцев» находилась как в Анатолии, так и на 
Балканах, так и на Русской равнине, и что в таком контексте понятие 
«прародины» вообще не нужно. Она растянулась в пространстве и во 
времени от Центральной Азии через Иран и Малую Азию до Европы, и 
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замкнула кольцо через Русскую равнину и до Индии и Ирана. И все это 
было на протяжении практически 15 тысяч лет.   

Этот же подход позволил довольно детально, по времени и месту, 
проследить, как шла миграция ариев между 6000 и 4200 лет назад на 
северные Карпаты, в места загадочной трипольской культуры, в 
Центральной Европе, на британские острова, в Скандинавию, на 
славянские территории нынешних Венгрии, Чехии, Словакии, Польши, 
Литвы, Германии, Украины, России, и далее по южным степям Украины и 
России на Южный Урал и далее в Индию и Иран, и на Ближний Восток, в 
Ливан, и на Аравийский полуостров, до Оманского залива. Он позволил 
вполне обоснованно предположить, что именно арии возвели монументы 
Стоунхенджа. Что это арии возвели городища на Южном Урале, названные 
сейчас Аркаимом, Синташтой, и страной городов.  

Этот метод позволил установить, что русские и украинские славяне имеют 
общего предка, жившего 4600 лет назад, что этот же славянский предок 
является и предком индусов того же рода ариев, которые насчитывают 
сейчас не менее ста миллионов человек. Индийские потомки продолжили 
род нашего праславянина, который жил 4050 лет назад, и продолжили этот 
род вскоре после того, как арии покинули Аркаим и Южный Урал. И мы 
уже, пожалуй, знаем, почему и когда его покинули.  

Этот метод позволил убедительно показать, что не «индоевропейские 
языки», а арийские, праславянские языки являются первичными. 
«Индоевропейские языки» - этот эвфемизм возник в свое время от 
непонимания того, что же связывает санскрит и его варианты, с одной 
стороны, и европейские языки, с другой. Теперь это стало совершенно ясно. 
Арийские языки – вот основа и европейских языков, и санскрита, и 
«индоевропейских» иранских языков. На Днепре, Доне и Урал-реке жили 
не «ираноязычные народы». Славяне там жили, праславяне, арии, и это 
был их язык. Это они принесли свой язык в Индию, Иран, Афганистан.  

Это – наши прямые предки. И вот теперь мы можем сказать, что мы их не 
забыли.  

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

-- Фотографии в рассказе - вот так выглядят потомки ариев-праславян в 
Индии и Пакистане через 3600 лет после их перехода с Южного Урала. 
Отвлекитесь на время от ленточек, мечей и прочего национального 
колорита, и представьте эти лица где-нибудь в Ярославле или Краснодаре. 
Похоже?  
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********************* 

Примечание: для упомянутых здесь популяций расчеты возраста их общих 
предков были проведены с использований деревьев гаплотипов, как 
описано в приложении ниже, под названием «Основные положения ДНК-
генеалогии». 
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2 
 

ГАПЛОТИПЫ ВОСТОЧНЫХ СЛАВЯН - ДЕВЯТЬ 
ПЛЕМЁН? 

 

Все со школы помнят про полян и древлян. У всех на пассивном слуху 
вятичи и кривичи. Кое-кто вспомнит даже все полтора десятка основных 
древних славянских племен и племенных союзов. Их названия упомянуты, 
часто вскользь, в летописях – в «Повести временных лет», в Иоакимовской 
летописи, Ипатьевской летописи, Лаврентьевской летописи и других.  
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Все эти племена и племенные союзы относят к VIII – XII векам, после чего 
они вошли в состав Киевской Руси или Новгородской Руси, по 
соответствующему месту их нахождения, и прекратили самостоятельное 
существование. Если двигаться с северо-востока на юго-запад, то имеем 
такую картину: ильменские, или новгородские словене (которые 
составляли основное население Новгородских земель), далее полочане и их 
потомки (по сообщению Повести временных лет) кривичи, причем 
кривичи были как минимум смоленские, изборские и северные, к юго-
востоку от них, на Средней Оке и до верховьев Москвы-реки – вятичи, к югу 
– радимичи и дреговичи, далее к юго-востоку, к Курской области – 
северяне, что к северу отношения никакого не имеет. Оттуда – названия 
Северский Донец, Северская земля и Новгород-Северский. Вокруг Киева – 
поляне, к западу Киевской области – древляне, еще чуть западнее – 
волыняне и бужане, потомки дулебов, живших там с VI века, хотя в 
отношении кто кого там потомки и с какого времени там жили дулебы – 
согласия между историками нет. Про пражско-корчакскую и луки-
райковецкую археологические культуры мы, пожалуй, здесь не будем. К 
югу от полян, по Южному Бугу вплоть до Черного моря – уличи, к западу 
от уличей, между Днестром и Прутом – тиверцы, а между тиверцами и 
волынянами – белые хорваты. Их не стоит путать с другими белыми 
хорватами, западнославянскими (чешскими). Эти – восточнославянские.  

Вот, пожалуй, и все, если не вдаваться в детали. Для тех, кто хочет в детали, 
в конце небольшой, но важный список литературы, не считая летописей и 
капитальных трудов С.М. Соловьева, Н.М.Карамзина, В.О. Ключевского по 
истории. Естественно, по некоторым племенам есть богатый 
археологический материал – типы захоронений, курганные культуры, 
устройство жилых и хозяйственных построек, предметы утвари, женские 
украшения, наконечники копий и прочее.  

Но вот относительно их происхождения – сплошные догадки. Неясно 
разделение между восточно-славянскими и угро-финскими племенами, 
между балтами и восточными славянами. Откуда эти племена пришли – 
непонятно, как и кто из них куда перешли. Кто полагает, что пришли с 
Карпат, кто – с Дуная, кто – с Северной Польши, кто – с озера Балатон, кто – 
что вообще от иллирийцев. Привлекают хазар, евреев, скифов, печенегов, 
половцев, гуннов, сарматов, норманнов. Ну, и, естественно, предлагают 
поскрести и найти татарина.  

И тут появляется ДНК-генеалогия.  

Главное ее положение в том, что Y-хромосома, она же мужская половая 
хромосома, передается исключительно от отца сыну, и женщины на нее не 
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влияют. То есть в отличие от генов, которые в каждом поколении 
перетасовываются за счет почти равного вклада матери и отца, Y-хромосома 
передается по мужской цепи поколений почти неизменной. А «почти» - 
потому что в ней происходят мутации с определенной средней скоростью, 
так что в Y-хромосоме современников со времен Киевской Руси набежали 
мутации, а сколько – можно легко вычислить и предсказать. И сравнить для 
проверки - а сколько на самом деле набежало.  

Короче, если те из нас, кто происходит от восточных славян, проведут 
тестирование своих ДНК, а точнее, своей Y-хромосомы, то каждый получит 
как минимум два типа информации. Первая – это какая картина, рисунок 
мутаций в хромосоме, а точнее в заранее выбранных и изученных маркерах 
Y-хромосомы . Этот рисунок имеет свое четкое количественное описание. 
Если рисунок существенно разный – то и племена разные. Иначе говоря, 
разные предки рода, или даже совсем разные рода. Угро-финны – один род 
(и в нем есть свои семейства). Восточные славяне – совсем другой род, с 
совершенно другой историей, другими предками, другой картиной 
мутаций. Евреи – совершенно отличающийся род (на самом деле – группа 
родов), опять картина мутаций другая. Западноевропейские кельты – опять 
род совершенно другой. И так далее, родов в ДНК-генеалогии – десятки, и 
все совершенно четко идентифицируются и отличаются друг от друга. Эти 
рода называют в ДНК-генеалогии гаплогруппами. 

Второе – если взять ДНК нескольких человек, то у каждого картина 
мутаций будет несколько другая, даже если род один и тот же. И это 
понятно, почему. Потому, что мутации от общего предка разбегаются по 
генеалогическому древу. И в каждой ветви, в каждой генеалогической 
линии – несколько своя картина мутаций. Проскочила у моего дяди в ДНК 
мутация – она уже будет всегда передаваться его потомкам. А если у моего 
отца проскочила другая мутация, она есть и у меня. А мутации дяди у 
меня, понятно, нет. То есть шанс есть, но очень мал. А уж чтобы 
комбинация мутаций совпала – шанс еще меньше. Мутации происходят в 
маркерах со средней скоростью раз в 500 поколений, то есть реже, чем раз в 
10 тысяч лет. Так что если выбрать для тестирования один какой-то маркер 
в ДНК, то со времен Киевской Руси мутаций не будет. Точнее, на десять 
человек есть шанс получить в маркере одну мутацию. А есть шанс не 
получить.  

Поэтому мутации проверяют не в одном маркере, а в нескольких. Набор 
маркеров называется гаплотипом. Например, для гаплотипа из 17 маркеров 
средняя скорость мутации уже раз в 29 поколений, то есть в 725 лет 
(скорости мутаций калибруются для поколений с заданной 
продолжительностью 25 лет на поколение, так что термин «поколение» 
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здесь скорее математическая величина, а не бытовая категория). Итак, 
сделав анализ ДНК, мы можем узнать, к скольким разным родам-племенам 
принадлежали наши предки, и когда, в какие времена они жили.  

Приступаем.  

Недавно были опубликованы результаты тестирования 539 жителей 
двенадцати областей Российской Федерации – Архангельской, Брянской, 
Ивановской, Липецкой, Новгородской, Орловской, Пензенской, Рязанской, 
Смоленской, Тамбовской, Тверской и Вологодской. Как принято у 
специалистов, жителей отбирали не абы как, а только тех, кто не менее трех 
поколений жил на этой территории (то есть отец, дед, мать и бабушка 
родились в данной области), чтобы все четверо предков были этническими 
русскими, и чтобы родной язык был русским, и чтобы тестируемые не 
были родственниками по крайней мере в третьей степени родства. Это – 
стандартные требования в исследованиях такого рода.  

Далее, были сделаны специальные ДНК-генеалогические тесты на 
принадлежность к определенным родам. Основные рода в ДНК-генеалогии 
обозначают индексами, от А до Т, то есть основных родов на Земле 
девятнадцать, плюс еще несколько сотен подчиненных родов. Большинство 
европейцев принадлежат роду R, в котором большинство разделяются 
между восточными славянами R1a1 и западноевропейцами («кельтами») 
R1b1. Угро-финны часто относятся к роду N1, в основном к его подгруппам 
N1b и N1c.  

Посмотрим, что получилось.  

Из 539 человек 257 оказались восточными славянами, гаплогруппа R1a1. Это 
– 48% от всех русских по данной выборке. Данная цифра воспроизводится 
от выборки к выборке, и совсем недавно была опубликована независимая 
работа других авторов, в которой ДНК тестировали у 1228 русских, и 
нашли, что гаплогруппу R1a1 имеют 567 человек, то есть 46%.  

На втором месте по численности – южные и балтийские славяне 
(объединены), гаплогруппа I. Их 118 человек, то есть 22%. В той работе с 
большой выборкой из 1228 человек на севере России, в средней полосе и на 
юге носителей гаплогруппы I, соответственно 12, 17 и 21%.  

На третьем месте – угро-финны, N1c. Их 76 человек, то есть 14%. 
Действительно, в той большой независимой выборке их от 36% на севере 
России до 16% в средней полосе и 10% на юге.  
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Остальные русские распределились по восьми минорным гаплогруппам, от 
5% (R1) до доли процента (С, монгольская, два человека из 543, то есть 0.4%). 
В большой выборке потомков монголов среди русского населения было и 
того меньше, 2 человека из 1228, то есть около 0.2%. Это опять говорит о 
том, что я подчеркивал в своей первой статье по ДНК-генеалогии в 
альманахе «Лебедь» более двух лет назад – что нашествие 13-го века и 
последующие события практически не оставили монгольского следа в 
генофонде русских.  

На этом выводе по распределению гаплогрупп по территориям авторы 
обеих работ остановились. Нет, конечно, там было еще много соображений 
по тенденциям распределения гаплогрупп с севера на юг и с запада на 
восток, но до скоростей мутаций маркеров и гаплотипов дело не дошло. Это 
уважаемые ученые еще не освоили.  

Попробуем им помочь. Выберем для анализа восточных славян, с 
гаплогруппой R1a1. Во-первых, их большинство, во-вторых, я сам к ним 
принадлежу. Антропологически – я ильменский словен. Он же 
новгородский.  

Ясно, что за времена, прошедшие от Киевской и Новгородской Руси, ждать 
сохранения славянских племен и племенных союзов на своих землях не 
приходится. Иначе говоря, проводить анализ гаплотипов по областям не 
имеет большого смысла. Трудно ожидать того, что кривичи, дреговичи или 
радимичи так и продолжают компактно жить на своих территориях. 
Мясорубка российской истории перемолола и перемешала эти племена 
более чем основательно. Один двадцатый век чего стоил - войны, 
переселения, ссылки, раскулачивания, служба в армии, гигантские 
передвижения масс не могли не привести к перемешиванию племен и их 
потомков. Две мировые войны сдвинули с места миллионы людей, 
миллионы погибли, миллионы оказались в плену, миллионы в эвакуации, 
ссылках и лагерях.  

Так и получилось. Разбег мутаций в гаплотипах и соответствующие 
формальные (и довольно бесполезные) расчеты показали, что времена 
обитания «общих предков» восточных славян по областям довольно схожи: 

• Пензенская -  4100 лет назад 
• Липецкая -   4650 
• Тамбовская -  3225 
• Орловская -   3725 
• Брянская -   5300 
• Рязанская -   4875 
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• Смоленская -  4100 
• Тверская -   5450 
• Ивановская -  3950 
• Новгородская -  3850 
• Вологодская -  4175 
• Архангельская -  5150 

Я привожу здесь эти данные с такой нереальной точностью только чтобы 
показать, как «гуляют» результаты расчетов. Можно было, конечно, 
написать «между 3200 и 5400 лет», и тоже было бы примерно правильно.  
Но что конструктивного бы это дало? Ведь сами потомки-то древних 
племен должны быть среди нас, и они должны различаться картиной 
мутаций. Племена все-таки сотнями, а то и тысячами лет жили раздельно, 
поэтому по ДНК должны различаться. 

Так оно и оказалось.  

Когда все 257 гаплотипов восточных славян, группа R1a1, были нанесены на 
дерево гаплотипов, которое сортирует гаплотипы по характеру мутаций, 
все гаплотипы разошлись по девяти ветвям, как можно определить из 
рисунка, приведенного ниже.  

Далее показаны соответствующие 17-маркерные предковые гаплотипы этих 
племен. Я, естественно, не знаю, какие гаплотипы относятся к какому 
племени или союзу племен. Более того, совсем не исключено, что два 
племени имели один и тот же предковый гаплотип, хотя это не очень 
вероятно, если они жили раздельно веками, а то и тысячелетиями. А то, что 
жили раздельно тысячелетиями – уже видно из цифр возраста общих 
предков по областям, приведенных выше. Славянская, точнее, 
праславянская история НАМНОГО глубже, чем полагают историки. 
Славяне ведь не на пустом месте появились.  

Но пока о самих гаплотипах. Как легко заметить, все девять предковых 
гаплотипов разные. Каждый из девяти предковых гаплотипов лежит в 
основе двадцати до сорока гаплотипов современников. Как и ожидалось, 
никакой системы в распределении их по областям России нет, все 
перемешаны. А вот по ветвям, фактически генеалогическим линиям, 
племена разделились. 
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Дерево из 257 17-маркерных гаплотипов гаплогруппы R1a1 по 
двенадцати областям Российской Федерации.  

 

Вот эти базовые, или предковые гаплотипы девяти ветвей:  

16-11-14-13-30-24-11-11-13-14-11-10-20-15-15-23-12 

16-11-14-13-29-25-10-11-13-14-11-11-20-16-17-23-12 

15-11-14-13-30-25-10-11-13-14-11-10-20-16-16-23-12 
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16-11-15-13-31-25-11-11-13-14-11-10-20-15-15-23-12 

16-11-14-13-30-25-10-11-13-14-11-10-20-16-15-23-13 

17-10-14-13-30-25-10-11-13-14-11-10-20-16-16-23-12 

16-11-14-13-30-25-11-11-13-14-11-11-20-16-16-23-12 

16-11-14-13-30-25-11-11-13-14-11-10-20-16-15-23-13 

16-11-15-13-30-25-11-11-13-14-11-10-20-15-15-24-12 

 

Теперь – очень важная особенность ДНК-генеалогии. Все эти предковые 
гаплотипы происходят каждый от одного первопредка, тоже за счет 
мутаций. Отправился древний потомок на новые земли, поселился там, дал 
потомство. Если его потомство выжило, то мутации в потомках идут уже от 
него, ИХ непосредственного предка-путешественника. И вот таких 
путешественников – от которых выжило потомство до наших дней - было 
девять, от них и пошли девять восточно-славянских племен. Каждый из них 
начинал на новом месте. Если бы они просто продолжали генеалогическую 
линию первопредка, никуда не перебираясь – то не было бы перехода на 
новый предковый гаплотип. Новый предковый гаплотип – это фазовый 
переход. Это прохождение «бутылочного горлышка» популяции. Вот так, 
как если бы из пилигримов, прибывших в 1620-м году в Америку на 
корабле «Мэйфлауэр», остался один человек, давший выжившее потомство, 
он бы и стал предком новой популяции. И гаплотипы потомков сходились 
бы к нему.  

Иначе говоря, нет сомнения, что были как минимум девять славянских 
племен. Каждое со своим предком. Потому что более 250 гаплотипов 
современников, восточных славян, сходятся именно к этим девяти. Нельзя, 
конечно, исключить, что есть потомки и других племен, которые не попали 
в эту выборку, но вероятность этого относительно невелика. Данная работа 
- только начало исследования.  

Расчеты показали, что сами предки девяти славянских племен жили, 
соответственно, 3700, 3200, 3325, 3375, 3525, 2025, 3375, 2300 и 2225 лет назад. 
Это – время «основания» восточно-славянских племен. Из них первое по 
времени, которому 3700 лет, попадает во временной период основания 
Аркаима и «страны городов» на Южном Урале, перед их миграцией в 
Индию примерно 3600 лет назад. К этому племени относится и мой 
гаплотип. Теперь понятно, почему мой гаплотип на дереве гаплотипов рода 
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сидит в окружении индийских гаплотипов того же рода R1a1, на одной 
ветви с ними.  

Теперь о том, какой же был гаплотип у первопредка и когда он жил. 
Первопредковый гаплотип – это тот, который минимально отличается от 
всех других. Он – следующий: 

16-11-14-13-30-25-11-11-13-14-11-10-20-16-15-23-12 

Это – тот самый предковый славянский гаплотип, который я описал ранее в 
научных статьях, и вычисленный совершенно другим способом. Напомню, 
что предковый гаплотип на Русской равнине (предок которого жил 4600 лет 
назад), приведенный в другом формате в первом рассказе этой книге (с 
добавлением четырех аллелей, взятых из более протяженного гаплотипа), 
имел вид:  

13 25 16 11 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 12 16 11 23 

Если 17-маркерный гаплотип соответственно переформатировать, чтобы 
было легче сравнивать, то получим: 

13 25 16 11 11 14 Х  Х  10 13 11 30 15 Х  Х  Х  Х  Х  14 20 Х Х Х Х Х Х Х 12 16 11 23 

То есть это точно такой же гаплотип. Представляете, в верхнем варианте 
образцы своих ДНК сдали на анализ полтораста добровольцев со всех 
концов России и Украины, от Буга до Тихого океана, заплатив за анализ 
деньги, в нижнем варианте – сугубо научная выборка по всем правилам, 
только у ученых средств мало - платить за протяженные гаплотипы, ведь 
анализ каждого маркера стоит денег, потому и пропуски, а получилось 
одно и то же. Причина проста – за тысячелетия гаплотипы в России 
перемешались так, что выборки стали вполне однородными. Нет у нас 
таких гор, чтобы на ними было спрятаться от войн, от воинских призывов, 
от раскулачиваний, от арестов и ссылок, да еще на протяжении почти пяти 
тысяч лет.  

Поделюсь в крайне упрощенном варианте, как считаются времена жизни 
общих предков популяции. Все 257 гаплотипов содержали 1395 мутаций от 
приведенного здесь предкового, или как его называют, базового гаплотипа. 
То есть в среднем это 1395/257 = 5.428 мутаций на гаплотип. Скорость 
мутации откалибрована, выверена, и равна 0.136 мутации на столетие, или 
0.034 мутации на условное поколение в 25 лет. Только при временах до 
предка больших чем 575 лет нужно вводить специальный поправочный 
коэффициент, потому что при более протяженных временах мутации 
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начинают проскакивать и в обратную сторону, то есть сами себя 
аннулировать, как будто их и не было. Поправочные таблицы известны и 
опубликованы в научной печати.  

Итак, если за столетие в гаплотипе набежит в среднем 0.136 мутаций, а у нас 
в славянских гаплотипах набежало в среднем 5.428 мутации на гаплотип, то 
для этого понадобится 5.428/0.136 = 39.90 столетий, то есть 3990 лет, но пока 
без поправки на возвратные мутации. С табличной поправкой будет 
4750±490 лет до общего предка.  

То же самое будет и при расчете в условных поколениях. 5.428 мутаций на 
гаплотип со времени жизни общего предка славян (гаплогруппы R1a1) на 
Русской равнине, это составит 5.428/0.034 = 160 условных поколений без 
поправки на возвратные мутации, или 190 поколений с поправкой, то есть 
190х25 = 4750 лет до общего предка.   

По разным выборкам и гаплотипам разной протяженности расчеты 
праславянских гаплотипов группы R1a1 на Русской равнине дают от 4600 до 
4800 лет до общего предка. Сейчас получилось 4750 лет. Так что не только 
вид гаплотипа, но и возраст общего предка совершенно стабильный и 
воспроизводимый для разных выборок.  Это и создает надежную базу для 
ДНК-генеалогии, вкупе с калиброванными значениями констант скоростей 
мутаций и отработанными принципами расчетов.   

Итак, картина вырисовывается следующая. Около 6 тысяч лет назад 
носители гаплогруппы R1a1 выдвинулись с Балкан на восток, прибыли 
примерно 4800 лет назад, прошли за две тысячи лет по средне-русской 
равнине, основали немало археологических культур, среди них срубная и 
андроновская, оставили ряд восточно-славянских племен и племенных 
союзов, из которых девять дожили в потомках до настоящего времени, 
прошли до Южного Урала и дальше, вплоть до Китая, и примерно 3500 лет 
назад перенесли свои пра-славянские гаплотипы в Индию. Ныне 16% 
индийцев, примерно 100 миллионов человек, имеют те самые гаплотипы 
группы R1a1, лишь незначительно мутированные за последние три с 
половиной тысячелетия.  

А девять славянских племен остались на среднерусской равнине, с тем, 
чтобы через тысячу-полторы тысячи лет войти в летописи под именами 
полян, древлян, кривичей и других, перечисленных выше.  

А как с финно-угорскими племенами? Потомков которых в русских сейчас 
в среднем 14%?  
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О них разговор будет продолжен.  

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

Примечание: деревья гаплотипов приведенных в этом рассказе славянских 
племен, как и способы расчета времен жизни предков из мутаций в 
гаплотипах даны в приложении ниже, под названием «Основные 
положения ДНК-генеалогии». 
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3 
ГАПЛОТИПЫ ФИННО-УГОРСКИХ РУССКИХ 
СЕВЕРНЫХ СЛАВЯН: СЕМЬ ПЛЕМЁН? 
 

На первый взгляд, в названии этого рассказа полная ересь, если не сказать 
полная чепуха. Ну, с русскими славянами проблем нет – славяне есть и 
польские, и украинские, и чешские, и болгарские, и сербские, и многие 
другие. Славяне, строго говоря, это языковая категория. Точнее, славяне – 
это этноязыковая общность людей.  

С «русскими финно-угорскими» особых проблем тоже нет. Хотя это уже 
несколько сложнее. Это, стало быть, русские, говорящие на языках финно-
угорской группы. Или современные русские, предки которых говорили на 
языках финно-угорской группы. Это – языки прибалтийские (финский, 
ижорский, карельский, вепский, водский, эстонский, ливский и другие), 
саамские (в частности, на Кольском полуострове), мордовский (эрзя, 
мокша), марийский, пермский (коми, удмуртский). В свою очередь финно-
угорские – ветвь языков уральских. Есть ли такие среди потомков, кто 
говорили на тех языках, и которые сейчас считают своим родным языком 
русский? Есть, разумеется.  

Таким образом, мы уже имеем пересечение трех понятий - языкового, 
этнического, и современной национальности. Каждое из них имеет свою 
область рассмотрения, свою терминологию. Сюда добавляется еще 
историческая координата. Например, в составе Новгородской Руси, или, 
как её еще называют, Ладого-Новгородской Руси, были представители 
разных, еще более древних племен. Были среди них те, у кого предки 
говорили на финно-угорских, или, более широко, уральских языках? 
Естественно, были. Можно назвать их славяне? Да так и называют, говоря о 
древних славянских племенах, включая Новгородскую Русь.  

Итак, нынешний русский человек, который считает русский, славянский 
язык своим родным, как и считали его предки в нескольких (как минимум) 
поколениях, вполне мог иметь предков среди древних славянских племен, 
которые могли разговаривать на языках финно-угорской, или уральской 
группы, или происходить от тех, которые на них в прошлом разговаривали. 

Если кто обоснованно опровергнет любое положение предыдущего абзаца, 
то название этой статьи неверное.  
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Собственно, название это сделано умышленно, чтобы подчеркнуть, что 
пассы в отношении «финно-угорского происхождения» современных 
русских – неверно, да и просто глупо. И не потому, что «финно-угорские» - 
это что-то предосудительное, а просто потому, что нет такого 
происхождения. Нельзя произойти от языка. Естественно, могли быть, и 
были поселения, которые могут классифицироваться как «финно-
угорские», но здесь исследователи совершают некоторую подмену, 
перенося языковые понятия на этнографические, и наоборот. Не говоря 
уже о понятиях и критериях археологических.  

И вот, как будто уже нет достаточного винегрета понятий, которые 
обсуждаются специалистами в рамках разных парадигм, в эти понятия 
стремительно вошла ДНК-генеалогия, привнеся дополнительную 
координату. А именно, метку древнего рода, под названием «снип», 
определяющую гаплогруппу, которая и является определением древнего 
рода. Причем в отличие от национальности, записанной в паспорте, и 
которую всегда можно поменять, в отличие от языка, который со временем 
ассимилируется, адаптируется к окружению, в отличие от 
этнографических факторов, тоже порой подверженных довольно быстрым 
изменениям, гаплогруппа не ассимилируется. Она определяется 
«рисунком» мутаций в ДНК, причем в мужской Y-хромосоме ДНК, которая 
передается от отца к сыну сотнями и тысячами поколений.  

В результате довольно простых и надежных тестов можно определить, к 
какому роду принадлежит любой человек. Оказалось, что для людей, 
говорящих на языках финно-угорской группы (или потомков тех людей), и 
живущих на севере России (а также в Финляндии, Швеции, и других 
прибалтийских странах), характерна гаплогруппа N1c.  

Если остановится только на русских, то таких по всей России в среднем 14%, 
но на севере России значительно больше.  

В предыдущем рассказе описывалось, что совсем недавно были 
опубликованы результаты тестирования 539 жителей двенадцати областей 
Российской Федерации – Архангельской, Брянской, Ивановской, Липецкой, 
Новгородской, Орловской, Пензенской, Рязанской, Смоленской, 
Тамбовской, Тверской и Вологодской. Как принято у специалистов, для 
тестов отбирали только тех, кто не менее трех поколений жил на этой 
территории (то есть отец, дед, мать и бабушка родились в данной области), 
чтобы все четверо предков были этническими русскими, и чтобы родной 
язык был русским, и чтобы тестируемые не были родственниками по 
крайней мере в третьей степени родства. Это – стандартные требования в 
исследованиях такого рода.  
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Далее, были сделаны специальные ДНК-генеалогические тесты на 
принадлежность к определенным родам. Оказалось, что из 539 человек 257 
оказались восточными славянами, гаплогруппа R1a1. Это – 48% от всех 
русских по данной выборке. Данная цифра воспроизводится от выборки к 
выборке, и совсем недавно была опубликована независимая работа других 
авторов, в которой ДНК тестировали у 1228 русских, и нашли, что 
гаплогруппу R1a1 имеют 567 человек, то есть 46%.  

На втором месте по численности – южные и балтийские славяне 
(объединены), гаплогруппа I. Их 118 человек, то есть 22%. На третьем месте 
– финно-угры, N1c. Их 76 человек, то есть 14%. Действительно, другие 
исследования показывают, что носителей N1c от 36% на севере России и 
16% в средней полосе до 10% на юге. Как я уже рассказывал, авторы 
исследования – этого и других – историю не трогали. Обычно подобные 
исследования обсуждают тенденции распределения гаплогрупп с севера на 
юг и с запада на восток, но мутации, их скорости, и соответствующие 
исторические параллели и меридианы не затрагивают. Это уважаемые 
ученые еще не освоили.  

В предыдущем рассказе отмечалось, что, как принято у популяционных 
генетиков, внимание в той научной статье было в первую очередь 
обращено на формальные факторы. Основное заключение статьи было в 
том, что гаплотипы показывают «высокое разнообразие, но небольшое 
генетическое различие между популяциями», как показали расчеты 
«молекулярных вариаций». Отмечен «градиент различий в Y-хромосоме 
между Россией и славяноязычными популяциями к западу», и «заметные 
разрывы между соседними популяциями к востоку, северу и югу». 
Идентификации генеалогических линий внутри гаплогрупп, расчеты 
времен жизни предков этих линий в этой научной статье, как и в других 
подобных не проводились.  

Должен опять сказать, что назвать носителей гаплогруппы N1c «финно-
уграми» в буквальном смысле нельзя. Хотя их можно назвать 
«норманнами» или их потомками. По многочисленным легендам и басням 
сам Рюрик, если таковой действительно существовал, имел гаплогруппу 
N1c. Как и многие в его дружине. Многие якобы наследники Рюрика имеют 
гаплогруппу N1c. Хотя многие такие же наследники имеют гаплогруппу 
R1a1, славянскую. Об этом я расскажу ниже, в очерке 6.  

Так кто такие эти современные русские, обладатели гаплогруппы N1c? 
Финно-угры? Нет, они – славяне по языку и другим этноязыковым 
признакам. Они, естественно, русские. Многие из них наверняка потомки 
тех, кто входили в состав древних славянских племен. Но они определенно 
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потомки и тех, кто пришли на современные российские земли, говоря на 
финно-угорских и/или уральских языках.  

Отсюда – и заглавие рассказа.  

Теперь – несколько общих соображений. Исторической науке, да и 
широкому читателю известны примерно полтора десятка (или больше, 
если считать варианты) основных древних славянских племен и племенных 
союзов. Их названия упомянуты, часто вскользь, в летописях – в «Повести 
временных лет», в Иоакимовской летописи, Ипатьевской летописи, 
Лаврентьевской летописи и других. Все эти племена и племенные союзы 
относят к VIII – XII векам, после чего они вошли в состав Киевской Руси или 
Новгородской Руси, по соответствующему месту их нахождения, и 
прекратили самостоятельное существование.  

Ожидать, что юго-западные племена и племенные союзы имели много 
носителей гаплогруппы N (и N1c, в частности), не приходится. И сейчас 
имеется заметный нисходящий градиент гаплогруппы N1c от Карелии-
Финляндии к средней полосе России. Вот как этот градиент выглядит в 
процентном изложении по упомянутым областям Российской Федерации с 
севера в южном направлении (карта приведена в предыдущем рассказе): 

• Архангельская  26%  
• Вологодская  13%  
• Новгородская  28%  
• Ивановская   23%  
• Тверская     9%  
• Рязанская     8%  
• Смоленская   14%  
• Брянская   16%  
• Пензенская   10%  
• Орловская   12%  
• Липецкая   11%  
• Тамбовская     6%  

Зависимость нечеткая, размытая, но в целом идет на понижение. И это не 
удивительно, так как трудно ожидать, что потомки древних племен так и 
продолжают компактно жить на своих территориях. Войны, переселения, 
ссылки, раскулачивания, служба в армии, гигантские передвижения масс не 
могли не привести к перемешиванию племен и их потомков. Одна вторая 
мировая война сдвинула с места миллионы людей, миллионы погибли, 
миллионы оказались в плену, миллионы в ссылках и лагерях. И вряд ли кто 
разбирался, кто там восточные славяне, а кто финно-угры. Так что 
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удивительно скорее, что какое-то подобие градиента еще сохранилось, с 
заметным преобладанием потомков древних финно-угров в Архангельской, 
Новгородской и Ивановской областей по сравнению с остальными, в 
основном более южными областями.  

Как читатель, возможно, заметил, я опять произвел подмену понятий, и 
называю носителей гаплогруппы N1c «потомками финно-угров», или даже 
«финно-уграми». Строго говоря, это неверно, и я выше пояснил, почему. 
Но если мы переносим языковые понятия в прошлое, и называем 
определенный круг людей прошлого «славяне», понимая под этим их язык 
и этнографию, а теперь и гаплогруппу R1a1, то простительно столь же 
неформально называть носителей гаплогруппы N1c, предки которых 
пришли с северо-востока, Урала, Сибири, Алтая – финно-уграми, понимая 
границы этой неформальности.  

Та же диффузность, что и доля носителей гаплогруппы N1c по областям, 
относится и к расчетам времен жизни общих предков в каждой из областей. 
Действительно, времена жизни общих предков, рассчитанные из картины 
мутаций в их ДНК, по областям показали неупорядоченный набор цифр, 
из которых можно вынести только то, что общие предки гаплогруппы N1c 
по указанным территориям жили в интервале примерно 3200-3500 лет 
назад, и с тех пор перемешались: 

• Архангельская   2775 лет назад  
• Вологодская   3350  
• Новгородская   3150  
• Ивановская    3450  
• Тверская    3075  
• Рязанская    (1850)  
• Смоленская    3200  
• Брянская    2925  
• Пензенская    3575  
• Орловская    2950  
• Липецкая    (4300)  
• Тамбовская    3975  

Я опять умышленно не округляю цифр, чтобы не смазывать сопоставления 
областей друг с другом. 

Выпадающие значения по Рязанской и Липецкой областям (приведенные в 
скобках) обусловлены крайне малой статистикой, и эти данные приведены 
здесь скорее, чтобы показать, как малая статистика может приводить к 
разбросам. Да и то, как видно, к разбросам довольно умеренным, не 
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фантастическим. Тем не менее, эта информация вряд ли имеет особую 
ценность по причинам, указанным выше. Если формально усреднить 
времена до общих предков по областям, если это имеет какой-то смысл, то 
получим 3200±600 лет. Если же провести расчеты по всем 76 гаплотипам, 
которые имеют суммарно 317 мутаций от предкового гаплотипа 

14-11-13-14-30-23-11-14-14-14-10-10-19-14-17-22-12 

то это показывает, что общий предок всех «русских финно-угров» жил 3525 
лет назад. Вполне можно округлить до 3500 лет назад.  

Это – примерно на тысячу лет позже времени жизни общего предка славян 
гаплогруппы R1a1 по тем же территориям, что было рассчитано (см. 
предыдущий рассказ) равным 4400±700 лет по областям, и 4800±500 лет для 
всей выборки из 257 гаплотипов.  

Естественно, к формированию славянских племен и племенных союзов 9-12 
веков н.э., то есть после более чем 2000 лет после появления общих предков 
гаплогруппы N1c у будущих «финно-угорских славян», «арийские» и 
«финно-угорские» славяне могли в значительной степени перемешаться, но 
это нам в полной мере неизвестно. Более того, археологи находят сейчас в 
Ивановской области поселения 4-го века нашей эры, которые они 
определяют как «финские». 
http://www.vesti.ru/videos?vid=142527&cid=7&doc_type=news&doc_id=1984
15 

Какие же племена могли иметь преобладающую гаплогруппу N1c?  

Напомним некоторые из славянских племен, относимых к 10-13 векам 
нашей эры: 

• -- словене новгородские,  
• -- вятичи,  
• -- кривичи,  
• -- полочане  
• -- радимичи,  
• -- дреговичи,  
• -- тиверцы,  
• -- уличи,  
• -- волыняне,  
• -- поляне,  
• -- северяне,  
• -- древляне.  
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Из них, видимо, первые три могут рассматриваться как вероятные 
(частичные) носители гаплогруппы N1c. Их родственниками по 
гаплогруппе могли быть: 

• -- чудь,  
• -- водь,  
• -- голядь,  
• -- весь,  
• -- ливы,  
• -- меря,  
• -- мурома,  
• -- корела,  
• -- мордва,  
• -- латгаллы,  
• -- эсты,  

и племена, родственные им. Они описаны в Повести временных лет, в 
составе Лаврентьевской летописи 1377 года:  

в АфетовЂ же части сЂдять Русь, Чюдь и вси языци: Меря, Мурома, Весь, 
Моръдва, Заволочьская Чюдь, Пермь, Печера, Ямь, Утра, Литва, ЗимЂгола, Корсь, 
ЛЂтьгола, Любь. Ляхъве же и Пруси и Чюдь присЂдять к морю Варяжьскому  

Откуда они появились?  

Это – пока далекая от понимания история, в которой много белых пятен. 
Предполагается, что их родительская гаплогруппа, N1, появилась в Китае, 
или – более общо – в Юго-Восточной Азии, примерно 10 тысяч лет назад. 
Оттуда носители N1 мигрировали на Алтай, и на этом пути приобрели 
характерную необратимую мутацию в ДНК, которая и перевела N1 в 
дочернюю гаплогруппу N1c. Произошло это примерно 6500 лет назад.  

Дальнейшие пути миграции носителей N1c пока остаются неясными, но, 
видимо, идут через Сибирь на средний Урал (Пермский край) и северный 
Урал (Коми), и затем в Поволжье, откуда расходятся в Новгородские края и 
Карелию, и затем на обе стороны Финского залива, и другим путем, через 
среднее течение Днепра, далее на запад, в Трансильванию, дав начало 
будущим венграм. Но среди современных венгров их осталось мало.   

Как видно из изложенного выше, общий предок русских N1c жил 3500 лет 
назад, но мы не знаем, где. Эта датировка относится или к среднему Уралу, 
или к Поволжью, или уже к Прибалтике и будущему Новгороду-Пскову. 
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Они могли входить в состав сейсминско-турбинских племен примерно в то 
же время, то есть в середине 2-го тысячелетия до нашей эры, зона миграций 
которых простирается от Монголии и Саянских гор до Финляндии и 
Карпат. Но ясно, что формирование славянских племен практически 
завершилось через две тысячи лет после того, и в 10-12 веках часть этих 
племен и племенных союзов уже вошли в состав Новгородского княжества, 
и затем – Древнерусского государства.  

И вот теперь возвращаемся к гаплотипам. Можно полагать, что если по 
территориям гаплотипы перемешаны, как мы только что имели 
возможность в этом убедиться, то потомки представителей этих племен 
остались. Трудно представить, что племена могли исчезнуть полностью. 
Если некоторые и могли, но далеко не все. Они скорее ассимилировались 
по языку, культуре, верованиям, антропологическому облику. По геному. 
Но не по своим Y-хромосомам, которые, как мы знаем, не ассимилируются. 
Соответствующие гаплотипы должны присутствовать в современной 
популяции, всего с немногими мутациями по сравнению с предками, 
жившими во времена Новгородской республики и ранее.  

Давайте в этом убедимся, а именно, что ДНК современников имеют 
«кластеры» гаплотипов, отличающихся по картине мутаций, что 
определенно соответствует различным генеалогическим линиям предков. А 
значит – разным племенам. И чуди, и меря, и мурома, и другим. 

Иначе говоря, если эти племена жили отдельно друг от друга, что 
естественно, иначе не было бы подразделения на племена, то они могли бы, 
и должны бы различаться по тонкой структуре гаплотипов. Род – один (в 
данном случае N1c), хотя не все из перечисленных племен непременно 
принадлежали к роду N1c, а племена разные. И при правильном анализе 
гаплотипов они непременно должны проявиться в тех же кластерах, ветвях 
на деревьях гаплотипах, генеалогических линиях. 

Проверим эту гипотезу.  
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Дерево из 76 17-маркерных гаплотипов гаплогруппы N1c по двенадцати 
областям Российской Федерации.  

 

Оказалось, что если нанести все 76 гаплотипов русских носителей 
гаплогруппы N1c на одно дерево, то оно разделяется на семь ветвей. 
Опуская детальный анализ этих ветвей, который я провел уже в научной 
публикации, их мутаций и скоростей этих мутаций, а следовательно – 
степени удаления от предков этих ДНК-генеалогических ветвей во 
времени, приведу только список гаплотипов предков каждой из этих семи 
племен: 
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14-11-13-14-30-24-11-14-14-14-10-10-19-14-17-21-12 – 1325 лет назад 

14-11-13-14-30-22-11-14-14-14-10-10-19-14-17-22-12 – 2500 лет 

14-11-13-13-29-23-11-14-14-14-10-10-19-14-17-22-12 – 3375 лет 

15-11-13-14-30-23-11-14-14-14-10-10-19-13-17-22-12 – 2775 лет 

14-11-13-14-31-23-11-14-14-14-10-10-19-14-17-22-12 – 3050 лет 

14-11-13-14-30-23-10-14-14-14-11-10-19-14-17-21-12 - 750 лет 

14-11-14-14-30-23-10-14-13-14-10-10-20-14-17-21-12 – 1400 лет 

Справа выписано, когда жили эти предки каждой из ветвей, что было 
рассчитано по картине мутаций в гаплотипах каждой ветви. Например, у 
предпоследней ветви мутаций почти не было, гаплотипы свеженькие, 
общий предок всех жил недавно (по историческим и мутационным 
меркам), а именно, в 13-м веке. Откуда-то перебрался на новое место, 
народил детей, в том числе непременно мальчиков, вот они и дали 
потомство, которое и живет сейчас среди нас. Мутаций от этого недавнего 
предка у них набежало немного, и они сразу выявляются по своему «кусту», 
где бы они ни жили, в Архангельской области или в Тамбовской.  

Гаплотип единственного первопредка всех семи «кустов» следующий: 

14-11-13-14-30-23-11-14-14-14-10-10-19-14-17-22-12 

Он жил 3875 лет назад, округленно 3900 лет назад. Не столь далеко от 
величины 3525 лет назад, полученной при рассмотрении всех 76 гаплотипов 
17-маркерный выборки и рассчитанной другим способом (см. выше). 
Гаплотипов не так много, поэтому и точность не так велика. Но для 
предварительной оценки достаточно.  

Итак, примерно 3700±200 лет назад жил общий предок славянских финно-
угорских носителей N1c гаплотипов. От него пошли семь генеалогических 
линий, базовые гаплотипы которых приведены выше. Все они разные, и 
каждый мог соответствовать патриарху отдельного славянского племени. 
Какие у тех племен были названия, и были ли они – мы пока не знаем. Но 
то, что эти племена реально существовали – это вполне вероятно. Не 
исключено, что приведенные в начале статьи названия славянских родов 
могут быть поставлены в соответствие найденным базовым гаплотипам. 
Пока у нас нет к этому данных, но могут помочь изучения ископаемых 
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гаплотипов, или специальные и направленные популяционные 
исследования.  

Славянский первопредок, гаплогруппы R1a1, восточных славян, жил 
4800±500 лет назад, как было показано в предыдущем рассказе, то есть на 
тысячу, а то и более лет раньше. Славяне гаплогруппы R1a1 двигались на 
среднерусскую равнину с запада – с Дуная, с Балкан, с Карпат. Финно-угры, 
они же уральцы, они же алтайцы двигались по своей дуге с северо-востока, 
а ранее – с юга Сибири. И так получилось, что сошлись на северо-востоке, в 
районе будущих Новгорода-Иваново-Вологды, и образовали союз, ставший 
угро-славянским, а потом и русским, в первой половине первого 
тысячелетия нашей эры, а возможно, и намного ранее. По оценкам, 
восточных славян было вчетверо больше, чем финно-угров, или это сейчас 
восточнославянских потомков настолько больше. Так или иначе, особой 
вражды между ними не было, была мирная ассимиляция. Так что девять 
восточно-славянских племен и семь финно-угорских – это на самом деле 
было не 16 племен, а, возможно, те же девять племен, или чуть больше. 
Мирное существование.  
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4 
ЕЩЕ О ФИННО-УГОРСКИХ ГАПЛОТИПАХ:  
ИСТОРИЯ О «ВЕЛИКОМ КНЯЗЕ ВСЕЯ РУСИ», 

СОВРЕМЕННОМ «ПРЕДВОДИТЕЛЕ 
ДВОРЯНСТВА» 

 
 
Настала очередь и ДНК-генеалогии испытать нахрапистость «Великого 
князя», г-на В. Кубарева. Если полностью – то он «Великий Князь Всея Руси 
Валерий Викторович Кубарев, Большой Кубенский Рюрикович». Тот, кто 
обратился в суд Российской Федерации с претензиями на Кремль, и не 
только на Московский, но и на все кремли городов русских, числом более 
тридцати. Основание? Что он якобы рюрикович, вот и бумага с вензелем и 
гербом, правда, отпечатанная несколько месяцев назад в Испании.   
 
Началось наше с ним общение с того, что «князь» наведался на 
дискуссионный сайт ДНК-генеалогии и выложил там линк на свою сетевую 
статью «Генеалогия и генетика князей Руси». В первых же строках статьи 
идет «накат» на Императорский дом Романовых, которые захватили власть 
в 1613 году «путем фактического государственного переворота». Ну ладно, 
бывает. Об этом периоде в одном из моих очерков были слова:  

В 1613 году на престол всходит Михаил Федорович Романов, в свои 
неполные 17 лет. Из Курского края на Соборе 1613 года, избравшем государя, 
была целая делегация из дворян и детей боярских. Все они подписались на 
Утвержденной грамоте за Курскую землю [Танков, А.А. Историческая 
летопись Курского дворянства. Издание Курского дворянства. М, 1913].  

Период царствования Михаила, с 1613 по 1645 год, для дворян и детей 
боярских курчен был насыщен военно-боевыми событиями. Это было время 
упорядочения и устройства государственной жизни, время возрождения 
России...  

Я не знаю, чем «фактический» государственный переворот отличается от 
государственного переворота. Видимо, последний не есть фактический. Но 
из цитаты выше (курсив) следует, что Собор государя избирал, в 
присутствии делегаций от земель русских.     
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Дальше в статье В. Кубарева говорится о том, что фонд Содействия 
Национальному и Религиозному Согласию «Княжеский» открыл научную 
программу по изучению гаплотипов людей, являющихся прямыми 
потомками Рюриковичей и князей Руси.  
 
Замечательно. 
 
Только, конечно, не «являющихся прямыми потомками», а тех кто 
полагают, что таковыми являются. Это – очень важная поправка. Ну, и 
дальше, по известному правилу, что «хочется как лучше, а получается, как 
всегда». Как всегда и получилось. Как пишет сам В. Кубарев, в программе 
фонда «Княжеский» приняли участие «несколько потомков князей Руси из 
учредителей и участников Фонда».  И даже те, кто «прямо не считают себя 
потомками Рюрика, но фактически являются потомками князей Рода 
Руси». Вот так. То есть не изучение гаплотипов определило их в потомки, а 
они уже ими фактически являются. Задача, так сказать, поставлена – а 
именно, обосновать, что они потомки. 
 
Так и пошло. Первым делом В. Кубарев (это который «Большой Кубенский 
Рюрикович», он же «Великий Князь Всея Руси») решил модифицировать 
под свою задачу расчетный аппарат ДНК-генеалогии. Или создать новый – 
а что, поставленная задача того стоит. Причем сделать так, чтобы для всего 
отобранного коллектива непременно получилось, что их генеалогия 
насчитывает именно 1200 лет, с начала 9-го века нашей эры.  
 
Так оно, естественно, и получилось, в результате нехитрых движений рук. 
То, что в обиходе называется шулерством. Первым делом было объявлено, 
что всё то, как рассчитывалось до того, было неверно. Так и пишет 
«Большой Кубенский», цитирую – «Обычно длительность интервала между 
поколениями (генерация) принимается за 25 лет. Мы полагаем эти расчеты 
неточными. В случае Рюриковичей следует брать долготу генерации за 34 года». 
Эвона как. Брать-то можно, только зачем тогда для расчетов брать 
константу скорости мутации, калиброванную именно под 25 лет? Г-н 
Кубарев просто не знает, что 25 лет – это не продолжительность поколения, 
это фиксированная математическая величина. Равная четверти века. И 
константы скорости мутации именно на нее завязаны. Я не знаю, и думаю, 
никто в мире не знает, сколько именно было поколений в роду Рюрика до 
настоящего времени, если таковой вообще был, и какая была у него в роду 
продолжительность поколения, каждого или в среднем. Видимо, 34 года 
оказалось удобнее для тех самых нехитрых движений рук. Иначе, чем 25 лет 
в поколении было хуже? Видимо, в чем-то было хуже. Но это еще цветочки. 
Подумаешь, крен на 36% в сторону... Там пойдут фокусы на порядок выше.  
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Забавно, что в своей основополагающей статье «князь» пишет – «результаты 
исследований приводят в шок непредвзятых ученых. Итоги смотрятся просто 
абсолютно абсурдно и наглядно иллюстрируют подтасовки ученых, вынужденных 
гарантировать нужный результат, одобренный спонсорами грантов». Вы 
думаете, что он про себя? Ну что вы, это про конкурентов, а именно про 
Российскую генеалогическую федерацию, Историко-Родословное общество 
в Москве, Российское Дворянское Собрание, и международный проект 
Rurikid Dynasty DNA Project.  Кто громче всех кричит «держи вора»? 
Правильно.  
 
Я, признаться, не знаю, как проводятся расчеты и обоснования выводов или 
промежуточных результатов указанных «конкурентов». Просто не слежу, 
мне пока это неинтересно. Так что я совершенно нейтрален. Но после моего 
расследования «расчетов и обоснований» «Большим Кубенским» я точно 
знаю, что то, что выше курсивом, это он написал про себя.                        
 
Еще мелочь, которую можно отнести к некомпетенции г-на Кубарева в 
вопросах ДНК-генеалогии. Он пишет – «общеизвестно, что скорость мутаций 
от отца к сыну сегодня составляет 0.0024 на один маркер на генерацию». Это для 
кого же такое «общеизвестно»? Это просто неверно. Скорости мутаций от 
отца к сыну кардинально зависят от того, какой маркер в ДНК 
рассматривается. А их рассматривают многие десятки, не считая 
экзотичных. Список скоростей мутаций для 68 маркеров по трем разным 
источникам дан в моей недавней обзорной статье, и скорость мутации 
(точнее, константа скорости мутации) варьируется от 0.00009 до 0.01 для 
разных маркеров, более, чем в сто раз. Может, г-н Кубарев имеет в виду 
среднюю скорость мутации? Так и она зависит от разных гаплотипов. Для 
67-маркерных, которыми он оперирует, она в среднем равна 0.00179. Опять 
34%-ная промашка.  
 
Ну ладно, там у «Большого Кубенского» на самом деле столько наворочено, 
что даже рассказывать грустно. Поэтому я сейчас даю сведения, хоть в 
какой-то степени полезные читателю. Ну какая польза может быть, если 
сейчас начать цитировать «Кубенского», что «мутации гаплотипов идут от 
минимально возможным значениям к более высоким»? Это все равно, что 
сказать, что при бросках монеты результаты идут от решки к орлу.  На 
самом деле и там, и там – сугубо неупорядоченные события.  
 
Ну какая польза, кроме разве что для психиатров, будет, если я начну 
цитировать «Большого Кубенского» о том, что он определил гаплотип 
Иисуса Христа, и тот оказался финно-угром? Видимо, читатель уже 
начинает постепенно съезжать под стол. Там же у него, у «князя» в списке, 
гаплотипы Александра Македонского, Чингиз-хана, пророка Мухаммеда, 
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он же Магомет. И не просто гаплотипы, а 67-маркерные. Высший пилотаж. 
Вы будете смеяться, но они все тоже «этнические финно-угры». Причем 
пророк Мухаммед «жил в 1090-1152 годах». Александр Македонский на 
самом деле император Рима, и жил в 880-913 годах НАШЕЙ ЭРЫ. А Иисус 
Христос – двоюродный брат Рюрика. Он же, Иисус Христос – сын княгини 
Марии Владимировны. Финно-угр, само собой.     
 
Продолжать нужно? А то у меня уже клавиатура от смеха трясется, из строя 
может выйти.  
 
Небольшая деталь – когда «Кубенскому» на сайте ДНК-генеалогии 
устроили, мягко говоря, выволочку, он объявил, что у всех всё неверно, и 
обнародовал свою «основную формулу ДНК-генеалогии», вместе со статьей 
под скромным названием «Корректная ДНК-генеалогия и глоттохроноло- 
гия». В статье он написал, что эта формула уже «получила название 
‘Формулы Кубарева’». Надо же – она уже до обнародования «получила 
название». Видимо, у народных масс. У субъектов новоявленного монарха.  
 
Да, грешно смеяться (по понятным причинам), так что там за формула? 
Наш «князь» взял известную формулу ДНК-генеалогии (на малых 
временах, не более, чем на 600 лет назад, на более протяженных надо 
вносить поправки)    
 
n/N = kt 
 
где n = число мутаций в серии гаплотипов, N = число гаплотипов в серии, k 
= константа скорости мутаций, t – время до общего предка данной серии 
гаплотипов, и приладил к ней абсурдный фактор ln(N/n), причем 
приладил в знаменателе, что ни в коем случае делать нельзя: 
 
 n/N/[ln(N/n)] = kt          
      
А нельзя это делать потому, что при N=n, что часто бывает (то есть при 
одной – в среднем – мутации на гаплотип) в знаменателе оказывается ноль. 
И младшеклассник знает, что при этом получается. Далее, даже если этот 
ноль случайно проскочить, то «формула Кубарева» делит все поле ДНК-
генеалогии на две половины, обе неверные. Одно поле – когда мутаций в 
среднем меньше, чем одна на гаплотип, другое поле – когда мутаций в 
среднем больше, чем одна на гаплотип. То есть «куда бедному крестьянину 
податься»? В первом случае (N>n) возраст общего предка данной 
популяции оказывается меньше правильного, во втором случае (N<n) – 
больше правильного. А посередине – деление на ноль, возраст предка 
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уходит в бесконечность. Становится древнее шимпанзе с гориллой. Не 
говоря о неандертальце.  
 
Г-н Кубарев в результате такого движения руками подогнал предка своей 
«популяции», по определению «Рюриковичей»... куда бы вы думали? 
Правильно, в аккурат на 1200 лет назад. В начало 9-го века нашей эры, что и 
требовалось доказать. На 260% ниже, чем должно было получиться при 
формальном расчете, который он мог бы сделать (и, возможно, сделал, но 
тогда тоже неправильно), и получить примерно 3100 лет до «Рюрика».  
 
Перейдем к тому, что на самом деле показывают гаплотипы группы 
«Большого Кубенского». Якобы «Рюриковичей». «Князь» их неосторожно 
выложил в той самой заявочной статье, все в 67-маркерном формате. Они 
даны в приложении к настоящей статье.  
 
На рисунке ниже приведены все 22 гаплотипа, отобранные г-ном В. 
Кубаревым как «Рюриковичи». Два гаплотипа, Val и Edig, по какой-то 
причине отнесены «князем» к потомкам то ли булгарских царей, то ли 
Чингиз-хана, тоже Рюриковича (как и «булгарские цари»), по версии 
«князя». Почему-то Зайцев к ним по той же версии оказался не 
присоединен, видимо, фамилия подкачала. Хотя дерево гаплотипов их 
троих не разделяет (три гаплотипа справа). Примерный «возраст» их троих 
общего предка – 2225 лет. Еще в прошлой эре. Если взять только пару Val-
Edig, то до общего предка примерно 2425 лет. Ну никак не тянут ни на 
Рюриковичей, ни на чингизидов.           
 
Правая часть дерева гаплотипов состоит из двойной ветви, из 6 и 7 
гаплотипов, соответственно. Верхняя подветвь, в которую входят князья 
Пузына, Кропоткин, Гагарин, Хилков, Путятин, а также финн Jaakko 
Patrakka, вызвала недовольство г-на Кубарева в его статье. Он называет тех, 
кто записал их в Рюриковичи, «традиционалистами», видимо, потому что 
перечисленные (кроме Jaakko Patrakka) люди признанные, входят в 
Российское Дворянское собрание, управляемое Императорским Домом 
Романовых. А это г-ну Кубареву не нравится.   
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Дерево 67-маркерных гаплотипов 22 человек гаплогруппы N1c1, по 
версии В. Кубарева принадлежащих «потомкам Рюрика». Расшифровка 
фамилий дана в конце этого очерка. Видно, что гаплотипы относятся по 
меньшей мере к четырем линиям, общий предок которых жил по 
расчетам примерно 3175 лет назад.  Шесть гаплотипов справа вверху 
имеют общего предка, который жил примерно 1500 лет назад; справа 
внизу – 2175 лет назад, и общий предок этих двух линий жил 3100 лет 
назад, то есть тогда же, когда и общий предок всего дерева 
(доверительные интервалы приведены в тексте). Общий предок пары 
Vad-Kar жил примерно 850 лет назад; четыре гаплотипа слева (плоская 
ветвь), предположительно «Гедиминовичи», общий предок жил 
примерно 520 лет назад, 15-й век плюс-минус один-два века. Три 
гаплотипа слева вверху имеют общего предка, жившего примерно 1500 
лет назад.        
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Базовый гаплотип этих шести человек следующий:     
 
14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 - 18 9 9 11 12 25 14 19 29 14 14 15 15 - 
11 11 18 20 14 15 16 19 34 34 14 10 - 11 8 15 17 8 8 10 8 11 10 12 20 22 14 10 12 
12 18 7 13 21 21 16 12 11 10 11 11 12 11 
 
Он походит на канонический базовый гаплотип субклада N1c1:  
 
14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 - 16 9 9 11 12 25 14 19 28 14 14 15 15 - 
11 11 18 20 14 14 17 18 35 36 14 10 - 11 8 15 17 8 8 10 8 11 10 12 21 22 14 10 12 
12 16 7 13 20 21 16 12 11 10 11 11 12 11 
               
и отстоит от последнего на 13 мутаций. И понятно, почему отстоит – ветвь 
этих шести человек происходит от относительно недавнего общего предка, 
а сам канонический намного более древний.   
 
Суммарно все 6 гаплотипов отстоят от базового на 40 мутаций, что дает 
40/6/0.12 = 56  60 условных поколений, то есть 1500±280 лет до общего 
предка (стрелкой указана поправка получаемой величины на возвратные 
мутации). Как видно, по возрасту это могли быть Рюриковичи, даже 
учитывая, что шесть гаплотипов – довольно далеко от надежной 
статистики.  
 
Здесь я не рассматриваю вопрос – Рюриковичи или нет, и был ли Рюрик 
вообще на свете, и как его на самом деле звали. Как и то, происходят ли 
указанные шесть гаплотипов от основателя российской государственности, 
или это был «просто» влиятельный род. Для этого нужны независимые 
историко-генеалогические исследования, которых, впрочем, уже было 
предостаточно, и сколько их – столько и мнений. Задача этой работы в 
другом – показать, есть ли среди носителей гаплогруппы N1c1 ДНК-
генеалогическая линия, которая включает претендентов на потомков 
Рюрика, и которая имеет относительно «правильный возраст». Ответ – да, 
есть.      
 
Надо  специально подчеркнуть, что моя работа не ставила своей целью 
провести детальное рассмотрение ДНК-генеалогии предполагаемых 
Рюриковичей. Я умышленно ограничился только теми, кого ввел в свой 
список г-н Кубарев, чтобы высветить именно его место на ДНК-
генеалогическом дереве, которое он сам себе задал, и оно будет показано 
ниже. А ввел людей в свой список г-н Кубарев весьма селективно. 
Например, на крупном и детальном ДНК-генеалогическом сайте (в группе 
сайтов Rootsweb) предполагаемых Рюриковичей  значатся как возможные 
Рюриковичи гаплогруппы N1c1 не 6, а 13 человек: Гагарин, Хилков, 



81 

Кропоткин, Путятин, Пузына (Puzyna), Лобанов-Ростовский, Мышецкий, 
Ржевский, Шаховской, Соломин, Вадбольский, Mozarowski (группа 
потомков), Ossowiecki, половину из которых г-н Кубарев в свой список 
просто не включил, плюс не менее пяти человек в гаплогруппе R1a1 - 
Волконский, Оболенский, Шуйский, Можайский, и Tolloczko из Вроцлава. 
 
Следующая (по часовой стрелке) ветвь из семи гаплотипов имеет базовый 
гаплотип 
 
14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 - 17 10 10 11 12 25 14 19 30 14 14 15 15 - 
11 11 18 20 14 15 16 19 35 35 13 10 - 11 8 15 17 8 8 10 8 11 10 12 21 22 14 10 12 
12 17 7 13 20 21 15 12 11 10 11 11 12 11 
 
Эта ветвь, в которую входят предполагаемые г-ном Кубаревым потомки то 
ли булгарских царей, то ли чингизиды, значительно старше предыдущей. 
На семь гаплотипов приходится уже 67 мутаций, что дает 67/7/0.12 = 80  
87 «поколений», или 2175±340 лет до общего предка. Как видно, тот же 
«возраст», что был рассчитан выше только для двух и для трех гаплотипов 
этой ветви. Иначе говоря, эта ветвь – воспроизводимая по возрасту среди ее 
составляющих гаплотипов, и к Рюриковичам отношения не имеет. Кстати, в 
ней – и сам г-н Кубарев, «Большой Кубенский Рюрикович», «Великий 
Князь Всея Руси», президент фонда «Княжеский». Туда же относятся некто 
Зайцев, Валихан Думшебаев, Эдигей, Подольский, Кrawczyk, и Hoegseth из 
Норвегии.  Между этими двумя подветвями – 11 мутаций, что помещает ИХ 
общего предка гаплогруппы N1c1 на 3100 лет назад. Конец 2-го тысячелетия 
до н.э.   
 
Так что, несколько отвлекаясь от рассмотрения гаплотипов, надо сказать, 
что вот с этими громогласными сообщениями г-н Кубарев несколько 
поторопился: 
 
>после видео обращения от 17.11.2009 Великого Князя Всея Руси Валерия Кубарева 
к Президенту РФ Д.А. Медведеву с просьбой вернуть Московский Кремль 
законному владельцу – Августейшему Дому Рюриковичей, федеральная власть 
оккупантов России...  
 
И далее, 
 
>Хочу напомнить властям Российской Федерации, что Кремли и земли центров 
городов России принадлежат Рюриковичам – хозяевам и владельцам оной 
собственности, которую у нас не покупали, законно не отторгали и вообще 
федеральная или иная власть отношения к нашей собственности не имеют. 
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Мы, Рюриковичи, будем требовать возврата нашей собственности и уплату 
аренды государством за незаконное владение нашим имуществом, а также 
возмещение ущерба за недобросовестное пользование нашим имуществом. 
 
Наша Москва! Наша Россия! 
 
Великий Князь Всея Руси 
Валерий Викторович Кубарев 
 
После этой смешной разрядки возвращаемся к гаплотипам.  
 
Плоская ветвь из четырех гаплотипов слева, по данным «сайта 
Рюриковичей» Rootsweb – гедиминовичи. Правда, и там г-н Кубарев 
отобрал только половину из тех, кто перечислен на указанном сайте. У 
него, видимо, личные предпочтения.  Базовый гаплотип этих четырех 
следующий: 
 
14 23 15 11 11 13 11 12 10/11 14 15 30 - 17 9 9 11 12 25 14 19 28 14 14 15 15 - 
10 11 18 20 13 14 15 18/19 36 36 14 10 - 11 8 15 17 8 8 10 8 11 10 12 21 22 13 10 12 
12 16 7 13 20 21 16 12 11 10 11 11 12 11 
   
На четыре гаплотипа – всего 10 мутаций, что дает 10/4/0.12 = 21 условное 
поколение, то есть 520±170 лет до общего предка. Для Гедимина, Великого 
князя литовского, который жил в период 1275-1341 гг, то есть умер 670 лет 
назад, получается в аккурат в пределах доверительного интервала, то есть 
вполне удовлетворительно, учитывая, что для расчетов использовано всего 
четыре гаплотипа.   
 
Три гаплотипа – Dav, Gal и Wil, то есть Davidsen, Galbraith и Wilson, вообще 
на дереве стоят особняком, с возрастом до общего предка 1500±370 лет. 
Формально по возрасту они подходят, но тогда не подходит больше никто 
на дереве гаплотипов. Потому что, например, от ветви князей с тем же 
возрастом 1500±280 лет (верхняя правая ветвь, см. выше) базовый гаплотип 
этой тройки 
 
14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 - 16 9 9 11 13 25 14 19 29 14 14 15 15 - 
11 11 18 20 14 15 16 18 34 34 14 10 - 11 8 15 17 8 8 10 8 11 10 12 21 22 14 10 12 
12 18 7 13 20 21 16 11 11 10 11 11 12 11 
   
отстоит на 7 мутаций (отмечено), и ИХ общий предок с князьями жил 
примерно 2275 лет назад, то есть до нашей эры.  То есть примерно тогда же, 
когда и общий предок «ветви Кубарева» (справа внизу), но это совершенно 
разные предки, хотя и одной гаплогруппы N1c1. Между их ветвями 12 



83 

мутаций, то есть ИХ общий предок жил примерно 3225 лет назад. 2-е 
тысячелетие до нашей эры.  
 
Пара Карцев-Вадбольский имеют общего предка с гедиминовичами, но не 
близкого. Сама эта пара имеет общего предка примерно 850 лет назад, но из 
пары гаплотипов много не рассчитать. С доверительным интервалом это 
окажется 850±310 лет. Их общий предок с гедиминовичами жил примерно 
2100 лет назад. Опять прошлая эра.  
 
Пусть эти довольно далекие общие предки никого не смущают. В пределах 
одной гаплогруппы, тем более отнюдь не древней, все друг с другом 
родственники, все принадлежат одному общему роду. Мы-то ведь другой 
вопрос рассматриваем – ПОТОМКОВ именно «Рюрика», основателя 
русской государственности. Кто-то, конечно, был основателем. А уж общие 
предки его общих предков – это уже другой вопрос. Все они в конце концов 
вышли из Африки.   
 
Если выписать все четыре основных базовых гаплотипов дерева, то они 
отличаются на 30 мутаций, и результирующий ИХ базовый гаплотип 
практически совпадает с базовым гаплотипом гаплогруппы N1c1 (Клёсов и 
Тюняев, «Происхождение человека», глава 19.4, 2010), отклоняясь всего на 
четыре мутации на 67 маркерах (отмечено).       
 
14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 - 16 9 9 11 12 25 14 19 28 14 14 15 15 - 
11 11 18 20 14 14 17 18 35 36 14 10 - 11 8 15 17 8 8 10 8 11 10 12 21 22 14 10 12 
12 16 7 13 20 21 16 12 11 10 11 11 12 11 
 
Это – всего 850 лет разницы от базового гаплотипа N1c1. Другими словами, 
общий предок всех 22 человек в рассматриваемой серии вел свое начало 
почти от основания субклада (гаплогруппы) N1c1. Этот общий предок для 
22 человек жил примерно 3175 лет назад, что в пределах погрешности 
совпадает с временем жизни общего предка этнических русских 
гаплогруппы N1c1, а именно 3525±400 лет назад (см. предыдущую главу 3).       
 
Итак, картина получается следующая. От общего предка субклада N1c1 
(жившего примерно 4 тысячи лет назад), общего и для финнов, и для 
балтов, и для уральских генеалогических ветвей, в середине 2-го 
тысячелетия до нашей эры отошла ветвь будущих этнических русских. Это 
было время, когда другие предки этнических русских, гаплогруппы R1a1, 
точнее, их братья, арии, уходили в Индию. От линии этого «пра-русского» 
предка гаплогруппы N1c1 отошли, в частности, три линии, отраженные 
выше на дереве гаплотипов. Одна линия, самая древняя, идущая почти от 
«пра-русского первопредка N1c1», разошлась на две – одна образовала ветвь 
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«Кубарева» примерно 2175 лет назад, в конце прошлой эры. Никакая это не 
«линия чингизидов», конечно, и никакие не рюриковичи, это все фантазии 
г-на Кубарева. От этой же древней линии «пра-русского первопредка N1c1» 
намного позже отошла линия будущих русских князей, с возрастом 
1500±280 лет, который в принципе может соответствовать времени начала 
русской государственности, и времени жизни ее основателя. Рюрик это был 
или нет – гаплотипы не говорят. Нужна интерпретация историков и 
генеалогов.  
 
От этой же линии «пра-русского первопредка N1c1» в то же время, в 
середине 1-го тысячелетия нашей эры, примерно 1500 лет назад, но 
совершенно независимо, пошла развиваться линия, приведшая сейчас к 
шотландцам Вилсону и Хогсету, и норвежцу Давидсену. К «рюриковичам» 
она, скорее всего, никакого отношения не имеет, кроме того, что 
принадлежит той же гаплогруппе, как и миллионы других людей. Просто 
из миллионов выхватили этих троих. Наконец, в 13-м веке опять потомками 
«пра-русского первопредка N1c1» была образована линия гедиминовичей, 
самая молодая на дереве гаплотипов. 
 
Вот и вся история.  
 
Так что, возвращаясь к началу нашего изложения, удивительно не то, как в 
результате некоторых манипуляций и выдумываний «правильных 
подходов к ДНК-генеалогии», которые базируются на неграмотных и 
абсурдных положениях, некто г-н Кубарев попытался подогнать данные 
ДНК-генеалогии к своей родословной, никакого отношения к 
Рюриковичам не имеющей. Удивительно не это, шулеров и жуликов нынче 
много, да их и всегда было много. Удивительно даже не то, что шулер 
обращается к Президенту Российской Федерации с претензиями на 
Кремль, и не только на главный, но и на все остальные кремли городов 
Русских. Шулеры обычно наглые, это их хлеб. Но удивительно то, как с 
(шулерскими) претензиями на главу государства Российского г-н Кубарев 
позволяет себе публично выступать вот с такими заявлениями: 
 
Я представляю собой угнетенный народ финно-угоров, которых унижают не 
только оккупанты России, но и наши братья и сестры - славяне, которых мы 
силой привели на свою территорию Руси для возделывания земли и плотских утех 
лет так 1000 назад. 
 
Вы все расположились в наших городах и весях. Эксплуатируете наши природные 
ресурсы, политическую и экономическую власть путем всеобщих выборов цапков 
среди лопухов отдали каббалистам и хазарам. 
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Я возглавляю финно-угоров России и Руси. Мы будем использовать только наши 
методики и критерии оценки истинны в генеалогических исследованиях. 
 
Финно-угоры Рюриковичи дали миру династии императоров Рима и Византии, 
Великих Каганов и ханов Булгарии, Великих Князей и царей Руси. Финно-угоры 
есмь элита древнего и современного мира. 
 
Славяне не создали своей государственности, у них нет своей элиты, не было 
отродясь князей, царей и просто выдающихся людей. 
 
Вами всегда руководили сначала финно-угоры Рюриковичи, потом немцы 
Романовы-Голдштейн-Готтопские, потом иудеи-большевики. Сейчас вы выбрали 
себе власть хазар-каббалистов. 
 
У вас нет государственности, нет чувства собственного достоинства, нет 
истории. 
 
Если хотите выжить в этом мире, то вам придется вернуть во власть 
Рюриковичей и Род Руси - нас финно-угоров. 
 
Через 10-15 лет все славяне в России умрут от всех этих факторов - лекарств, 
алкоголя, наркотиков, разврата, болезней, нищеты и стрессов. Без нас Князей 
Святой Руси - вы обречены. 
 
Рекомендую опомнится и вернуть власть своим прародителям. 
  
Я есмь Великий Князь Императорского Дома Рюриковичей, ученый, исследователь, 
писатель и политик. 
 
(размещено г-ном Кубаревым на дискуссионном ДНК-генеалогическом 
сайте http://www.rodstvo.ru/forum/index.php?showtopic=1610 ) 
 
ПРИМЕЧАНИЕ: Я бы сделал текст этой статьи более мягким по отношению 
к самозванному «рюриковичу», но его последний комментарий в мой адрес 
на Форуме «Родство», с которого (Форума) он после этого был изгнан, такой 
(от 21 января 2011 г): 
 
>просто изымем ваш загранпаспорт и поставим в стоп-лист на границе. В 
нашей коррумпированной стране это просто и дешево. 
 
И этот человек претендует на российский трон?? 
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ПРИЛОЖЕНИЕ 
 
Все материалы приложения, включая написание имен, взяты с открытого 
сайта http://www.kubarev. ru/ru/content/292.htm 
  

Уилсон   14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 -- 16 9 9 11 13 26 14 19 29 
   13 13 14 14 -- 11 11 18 20 14 15 16 18 34 34 14 10 -- 11 8 15 17 8 
   8 10 8 11 10 12 21 22 14 10 12 12 18 7 13 20 22 16 11 11 10 11 11
   14 11 

Давидсен   14 24 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 -- 16 9 9 11 12 25 15 19 29 
   14 14 15 15 -- 11 11 18 20 14 15 17 17 35 35 15 10 -- 11 6 15 17 8 
   8 10 8 11 10 12 21 22 14 10 12 12 18 7 13 20 21 16 11 11 10 11 11
   12 11 

 Валихан   14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 -- 17 10 10 11 12 25 14 20 29 
   15 15 15 15 -- 11 11 18 20 14 16 16 18 35 35 12 10 -- 11 8 15 17 8 
   8 11 8 12 9 12 21 22 14 10 12 12 18 7 14 21 21 15 12 11 10 11 12 
   13 11 

Эдигей   14 23 14 11 11 14 11 12 10 14 14 30 -- 17 10 10 11 12 25 13 19 31 
   14 14 15 15 -- 11 11 18 20 14 15 16 20 35 35 14 10 -- 11 8 15 17 8 
   8 10 8 11 10 12 20 22 14 10 12 12 16 7 13 20 21 15 12 11 10 11 11
   12 11 

 Галбрэйт   14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 -- 16 9 9 11 13 25 14 19 28 
   14 14 15 15 -- 10 11 18 20 14 15 16 18 34 34 14 10 -- 11 8 15 17 8 
   8 10 8 11 10 12 21 22 14 10 12 12 19 7 13 20 21 16 11 11 10 11 11
   12 11 
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 Хоэгсет   14 23 14 11 11 13 11 12 10 13 14 28 -- 16 10 10 11 12 25 14 19 29 
   14 14 15 15 -- 11 11 18 20 14 15 16 19 34 36 14 10 -- 11 8 15 18 8 
   8 10 8 11 10 12 21 22 14 10 12 12 19 7 12 20 21 15 12 11 10 11 11
   13 11 

Патракка   14 23 14 11 11 13 11 12 11 13 14 29 -- 17 10 10 11 12 25 14 19 30 
   14 14 15 15 -- 11 11 18 20 13 15 17 20 34 34 14 10 -- 11 8 15 17 8 
   8 10 8 11 10 12 22 22 14 10 12 12 17 7 13 21 21 16 12 11 10 11 11
   12 11 

Зайцев   14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 -- 17 10 10 11 12 25 14 19 30 
   14 15 15 15 -- 11 11 18 20 15 14 17 19 35 35 12 10 -- 11 8 15 17 8 
   8 10 8 11 10 12 21 21 13 10 12 12 15 7 13 20 21 14 12 11 10 12 11
   12 11 

Подольский  14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 -- 17 10 10 11 12 25 14 19 29 
   14 14 15 15 -- 11 11 18 20 14 15 18 19 36 36 13 10 -- 11 8 15 17 8 
   8 10 8 11 10 12 21 22 14 10 12 12 18 7 13 20 21 16 12 11 10 11 11
   12 11 

Р. Кравжик   14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 31 -- 16 10 10 11 12 25 14 19 31 
   14 14 15 15 -- 11 11 18 20 14 15 15 18 34 34 12 11 -- 11 8 15 17 8 
   8 10 8 11 10 12 21 22 14 10 12 12 16 7 13 20 21 15 12 11 10 11 11
   12 11 

В. Кубарев   14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 -- 16 10 10 11 12 25 14 19 31 
   14 14 15 15 -- 11 11 18 20 14 16 17 18 34 34 13 10 -- 11 8 15 17 8 
   8 10 8 11 10 12 21 22 14 10 12 12 17 7 13 20 21 15 12 11 10 11 11
   12 11 

 К. Чарторицкий  14 23 15 11 11 13 11 12 11 14 15 30 -- 17 9 9 11 12 25 14 19 29 
   14 14 15 15 -- 10 11 18 20 13 14 15 18 36 36 14 10 -- 11 8 15 17 8 
   8 10 8 11 10 12 21 22 13 10 12 12 16 7 13 20 21 16 12 11 10 11 11
   12 11 

Голицын   14 23 15 11 11 13 11 12 11 14 15 30 -- 17 9 9 11 12 25 14 19 28 
   14 14 15 15 -- 10 11 18 20 13 14 15 19 36 36 14 10 -- 11 8 15 17 8 
   9 10 8 11 10 12 21 22 13 10 12 12 16 7 13 20 21 16 12 11 10 11 11
   13 11 

Свистунов   14 23 15 11 11 13 11 12 10 14 15 30 -- 17 9 9 11 12 25 14 19 28 
   14 14 15 15 -- 10 11 18 20 13 14 15 19 36 36 13 10 -- 11 8 15 17 8 
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   8 10 8 11 10 12 21 22 13 10 12 12 16 7 13 20 21 16 12 11 10 11 11
   12 11 

Хованский   14 23 15 11 11 13 11 12 10 15 15 31 -- 17 9 9 11 12 25 14 19 27 
   14 14 15 15 -- 10 11 18 20 13 14 15 18 36 36 14 10 -- 11 8 15 17 8 
   8 10 8 11 10 12 21 22 13 10 12 12 16 7 13 20 21 16 12 11 10 11 11
   12 11 

И. Карцев   14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 --  18 9 9 11 12 25 14 19 28 
   14 14 15 15 -- 11 11 18 20 14 15 16 18 36 36 13 10 -- 11 8 15 17 8 
   8 10 8 10 10 12 21 22 13 10 12 12 16 7 13 20 21 15 12 11 10 11 11
   12 11 

А. Кропоткин  14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 -- 18 9 9 11 12 24 14 19 28 
   14 14 15 15 -- 12 11 18 20 14 15 16 19 34 34 15 10 -- 11 8 15 18 8 
   8 10 8 11 10 12 20 22 14 10 12 12 19 7 13 21 21 16 12 11 10 11 11
   12 11 

Б. Хилков   14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 -- 18 9 9 11 12 25 14 19 29 
   14 14 15 15 -- 11 11 18 20 14 15 16 19 34 34 15 10 -- 11 8 15 18 8 
   8 10 8 11 10 12 20 22 14 10 12 12 18 7 13 21 21 16 12 11 10 11 11
   12 11 

А. Гагарин   14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 -- 18 9 9 11 12 25 14 19 29 
   14 15 15 15 -- 12 11 18 20 14 15 16 18 34 34 14 10 -- 11 8 15 18 8 
   8 10 8 11 10 12 22 22 14 10 12 12 18 7 12 21 21 15 12 11 10 11 11
   12 11 

А. Путятин   14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 31 -- 18 9 9 11 12 25 14 19 30 
   14 14 15 15 -- 11 10 18 20 14 14 15 19 34 35 14 10 -- 11 8 15 18 8 
   8 10 8 11 10 12 20 22 14 10 12 12 17 7 13 21 21 16 12 11 10 11 11
   12 11 

Я. Пузына   14 23 14 10 11 13 11 12 11 13 14 29 -- 18 9 9 11 12 25 14 19 28 
   14 14 14 14 -- 11 11 18 20 14 15 16 19 34 34 15 9 --11 8 15 18 8 8 
   10 8 11 10 12 20 22 14 10 12 12 18 7 13 21 21 16 12 11 10 11 11 
   12 11 

Вадбольский  14 23 14 11 11 13 11 12 10 14 14 30 -- 18 9 9 11 12 25 14 19 27 
   14 14 15 15 -- 11 11 18 20 14 15 16 19 34 34 15 10 -- 11 8 15 17 8 
   8 10 8 10 10 12 21 22 13 10 12 12 16 7 13 20 21 15 12 11 10 11 11 
   12 11 
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5 
ГАПЛОТИПЫ ЮЖНЫХ И БАЛТИЙСКИХ 
РУССКИХ СЛАВЯН: ЧЕТВЕРО ПЛЕМЁН? 
 
 
Это – заключительный рассказ из серии по гаплотипам русских славян. 
Напомню, что в первом (глава 2) анализировались 257 гаплотипов 
этнических русских, носителей восточно-славянской гаплогруппы R1a1, 
которые были обнаружены среди более 500 гаплотипов по 12 областям 
Российской Федерации – Архангельской, Брянской, Ивановской, Липецкой, 
Новгородской, Орловской, Пензенской, Рязанской, Смоленской, 
Тамбовской, Тверской и Вологодской, и опубликованы в статье, 
выполненной русскими и немецкими исследователями.  Все гаплотипы 
распределились по гаплогруппам этнических русских следующим образом: 
 

R1a1 -  257 (48%, восточно-славянская в данном контексте) 
I2 – 82 (15%, южно-славянская, или балканская) 
N1c -  76 (14%, алтайская, или уральская, или угро-финская) 
I1 – 35 (6.5%, балтийская, или скандинавская) 
R1b – 28 (5.2%, условно «кельтская»)   
J2 – 16 (3.0%, условно «средиземноморская») 
Е –  16 (3.0%, северо-африканская, условно «греческая») 
G – 10 (1.9%, кавказская, или иранская) 
K –    9 (1.7%) 
F –    6 (1.1%) 
C –    2 (0.4%, условно «монгольская») 

  
Почти все названия гаплогрупп в скобках являются условными и 
неточными, скорее научно-жаргонными, и даются здесь в качестве 
первичной ориентации.   
 
Как видно, гаплогруппа R1a1 в России лидирует с большим отрывом, далее 
идет «южно-славянская», она же «балканская» I2, затем «уральская», или 
«финно-угорская» N1c, и затем идет гаплогруппа I1, которую можно 
назвать «балтийской», или «скандинавской». О «южно-славянской» и 
«балтийской», I2 и I1, двух основных подгруппах одной сводной 
гаплогруппы I и пойдет речь в данном рассказе.  
 
Напомню, что гаплотипы группы R1a1 распределились на дереве 
гаплотипов по девяти ветвям, каждая ветвь – со своим предковым 



90 

гаплотипом, то есть характерным рисунком в ДНК. Каждая ветвь 
отличается своим рисунком, и вполне может быть приписана отдельному 
племени древних славян. Для каждого племени можно рассчитать время, 
когда жил первопредок данного племени. Эти времена для всех племен 
были следующие - (по убыванию): 3700, 3525, 3375, 3375, 3325, 3200, 2300, 2225 
и 2025 лет назад. Эти даты здесь умышленно не округлены, и не 
проставлены величины ошибок измерений (стандартных квадратичных 
отклонений), непременные в научных публикациях. Общий для всех 
восточных славян предок жил 4750±490 лет назад. Если округлять – то 
4800±500 лет назад.    
 
Что интересно – практически та же дата была получена из ДНК совсем 
другой группы этнических русских, восточных славян, которые сами 
представили свои образцы ДНК (в виде слюны) в тестирующую компанию 
в США, и я получил их гаплотипы из базы данных американской 
компании. Поскольку данные были уже коммерческие, не научные с их 
ограниченными фондами, то выполнены они были намного детальнее. 
Если научные определялись по 17 параметрам, что в биохимии называют 
«маркерами», то коммерческие уже определялись по 67 маркерам. А время 
общего  восточнославянского предка современных этнических русских 
гаплогруппы R1a1 получилось 4600±500 лет. Это – с 95%-ной 
достоверностью. То есть с такой достоверностью общий предок восточных 
славян жил именно в указанном интервале.           
 
Напомню также, что гаплогруппы и гаплотипы определялись у этнических 
русских (русских по паспорту, как условие отбора тестируемых), кто не 
менее трех поколений жили на той же территории (то есть отец, дед, мать и 
бабушка родились в данной области), чтобы все четверо предков были 
этническими русскими, чтобы родной язык у все был русским, и чтобы 
тестируемые не были родственниками по крайней мере в третьей степени 
родства. Это – стандартные научные требования в исследованиях такого 
рода.    
 
В последующем рассказе (глава 3) анализировались гаплотипы финно-
угорской, она же уральская, или алтайская гаплогруппа N1c, которые 
распределились по семи ветвям на дереве гаплотипов, и времена жизни 
общих предков для каждой ветви были – 3375, 3050, 2775, 2500, 1400, 1325 и 
750 лет назад. Их первопредок жил 3525±400 лет назад, то есть примерно на 
1200 лет позже, чем общий предок этнических русских с гаплогруппой 
R1a1.  
 
В этой истории будут рассмотрены гаплотипы южнославянского (I2) и 
балтийского (I1) славянских родов. Почему сразу двух родов, вместе? А 
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потому, что в цитированной научной  статье их не разделяли, так чохом и 
рассматривали в виде обобщенной гаплогруппы I. Видимо, уважаемые 
ученые не сумели. Пришлось автору настоящего рассказа сделать это за 
них.    
 
Теперь – несколько общих соображений, уже изложенных в предыдущих 
главах. Исторической науке, да и широкому читателю известны примерно 
полтора десятка (или больше, если считать варианты) основных древних 
славянских племен и племенных союзов. Их названия упомянуты, часто 
вскользь, в летописях – в «Повести временных лет», в Иоакимовской 
летописи, Ипатьевской летописи, Лаврентьевской летописи и других.  
 
Все эти племена и племенные союзы относят к VIII – XII векам, после чего 
они вошли в состав Киевской Руси или Новгородской Руси, по 
соответствующему месту их нахождения, и прекратили самостоятельное 
существование. Если двигаться с северо-востока на юго-запад, то имеем 
такую картину: ильменские, или новгородские словене (которые 
составляли основное население Новгородских земель), далее полочане и их 
потомки (по сообщению Повести временных лет) кривичи, причем 
кривичи были как минимум смоленские, изборские и северные, к юго-
востоку от них, на Средней Оке и до верховьев Москвы-реки – вятичи, к югу 
– радимичи и дреговичи, далее к юго-востоку, к Курской области – 
северяне, что к северу отношения никакого не имеет. Оттуда – названия 
Северский Донец, Северская земля и Новгород-Северский. Вокруг Киева – 
поляне, к западу Киевской области – древляне, еще чуть западнее – 
волыняне и бужане, потомки дулебов, живших там с VI века, и оставившие, 
в частности, след в пражско-корчакской и луки-райковецкой 
археологических культурах. К югу от полян, по Южному Бугу вплоть до 
Черного моря – уличи, к западу от уличей, между Днестром и Прутом – 
тиверцы, а между тиверцами и волынянами – белые хорваты. Их не стоит 
путать с другими белыми хорватами, западнославянскими (чешскими).     
 
В принципе, как балтийские (I1), так и южнославянские (I2) гаплогруппы 
могли входить в состав любых древних славянских племен, естественно, в 
разных пропорциях, но эти пропорции нам пока неизвестны. Из общих 
соображений можно было бы полагать, что среди ильменских словен, 
полочан, кривичей могло быть больше прибалтов (I1), а среди полян, 
древлян, уличей, тиверцев и белых хорватов – южнославянских гаплотипов 
(I2), но это нам тоже пока неизвестно.   
 
И вдруг при чтении книги Л.Н. Гумилева «Древняя Русь и великая степь» 
(АСТ, Москва, 2008, стр. 109-111) я нахожу примечательные сведения о том, 
что во второй половине VIII века «воинственный и сильный князь 
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Новгорода русского ... Бравлин... с многочисленным войском опустошил 
места от Корсуни до Керчи, с большой силой пришел к Сурожу» (Житие св. 
Степана, епископа сурожского, История русской церкви, М., 1888, с. 21, и 
др. ссылки в кн. Гумилева). Л. Гумилев задается вопросами – кто были 
упомянутые здесь русы? Что за странное имя – Бравлин? Откуда пришел 
этот Бравлин, из какого «Новгорода»? Ведь известного Новгорода в начале 
IX века еще не существовало.  И путем исторического анализа Л. Гумилев, 
привлекая соображения Г.В. Вернадского, приходит к выводу, что 
упомянутый «Новгород» - это скифский Неаполь (Симферополь), что русы 
пришли в Крым из Доно-Донецкого ареала, и что на самом деле это были 
потомки россомонов, о которых известно, что они в II-V вв. воевали против 
готов, и были союзниками гуннов и, вероятно, антов.   Они были 
неоднократно описаны арабскими и греческими авторами как «этнос, 
живший около славян, но отличавшийся от последних языком и 
обычаями».  И далее Л. Гумилев отмечает – «слились русы и славяне только 
при Владимире Святом, в X в. До этого русы были самостоятельным 
народом, хорошо известным в Германии. Немецкие хронисты называли их 
руги».     
 
В «Повесть временных лет» эта история про Бравлина не вошла.  
 
И дальше Л. Гумилев отмечает, что немецкие историки IX в. путали 
россомонов и шведов, «поскольку и те и другие были скандинавами, хотя 
предки россомонов еще в I-II вв. покинули родину». И далее – что «епископ 
Адальберт в 959 г. назвал Ольгу королевой ругов, а английский принц 
Эдуард (989-1017) сообщил про Ярослава Мудрого, что тот «король земли 
ругов, которую мы зовем Руссией». В то же время «еще в X в. современники 
описывали русов и славян как два разных этноса, выступающих, как 
правило, совместно». Как пишет Л. Гумилев, они «сложились в ареале 
единого пассионарного толчка», и слились «в единый древнерусский 
этнос... в конце X в.» Л. Гумилев, обобщая сведения и интерпретации 
разных авторов, приходит к выводу, что «руги» и «русы» - один и тот же 
народ, который еще в 307 году был обозначен в числе федератов Римской 
империи. «Родиной ругов была Южная Прибалтика, откуда они были 
вытеснены готами, после чего распространились по Восточной Европе от 
Адриатики до Днепра и озера Ильмень». Широкое их рассеяние привело к 
тому, что и название их было множественным – руги, роги, русы, розы, 
руци, руяны, рутены, рюгены. Их еще называли северными иллирийцами.  
 
Впрочем, оставим историкам выяснять взаимоотношения между этими 
племенами, или одним племенем под разными названиями. Вернемся к 
ДНК-генеалогии. Слияние этноса вовсе не означает слияние их гаплогрупп. 
Гаплогруппы не сливаются и не ассимилируются. На основании 
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описанного Л. Гумилевым и другими историками мы вполне можем 
ожидать у современных этнических русских наличия гаплогрупп 
прибалтийских или скандинавских (по происхождению) россомонов, они 
же руги, они же рюгены, они же русы, наряду с восточными славянами 
(R1a1), уральцами/финно-уграми (Nc) и южными славянами, они же 
балканские cлавяне (I2).             
 
Так и получилось.  Именно эти четыре доминирующие гаплогруппы 
(точнее, три гаплогруппы – R1a1, N1c и I, с двумя подгруппами последней – 
I1 и I2) мы и нашли.  Замечательно то, что наши детальные исследования 
практически полностью согласуются с положениями историков, и остается 
только восхищаться,  как историки сумели это столь точно описать на 
основании ускользающих данных, смазанных многими веками. Конечно, 
мы теперь это можем дополнить  количественными сведениями, такими, 
как время жизни общих предков этих племен, то есть когда эти племена 
образовались, и тем, как выглядели их гаплотипы в ДНК предков.   
 
Как пишет Л. Гумилев, русы были разделены на три группы. Первая – с 
центром в Киеве, руководимая Аскольдом и далее Олегом во второй 
половине IX в. Заметим, что это – род (или гаплогруппа) I, которая делится 
на I1 (балтийская или скандинавская) и I2 (южно-славянская). Далее, по     
Л. Гумилеву, идет Славия, область славян ильменских. Это – восточные 
славяне, гаплогруппа R1a1. Наконец, «Арса («предмет», по Л. Гумилеву, 
«неясный и спорный»), обитавшая между современным Ростовом и 
Белоозером» (Гумилев, с. 135). Это – регион племен весь, чудь, марийцы, 
мордва. Это - гаплогруппа N1c, финно-угорская, она же уральская или 
алтайская.  
 
Итак, перейдем к россомонам, русам и рюгенам (балтийскому роду, 
ставшему славянским) и южным славянам (антам и другим), которые, 
видимо, принадлежали к гаплогруппе (роду) I.       
      
Если построить дерево гаплотипов группы I, без разделения на подгруппы 
I1 и I2, так, как это давалось в цитируемой статье (Roewer и соавт., 2008), то 
получится так, как показано на рис. 1.  Видно, что дерево расходится на 
несколько совершенно разных ветвей. Это и есть гаплотипы гаплогрупп I1 
и I2. У них совершенно разная история и разные предки, которые, правда, 
когда-то имели общего предка гаплогруппы I. Как, впрочем, и все 
гаплогруппы когда-то имели общего предка в виде так называемого 
«хромосомного Адама», жившего в Африке примерно 160-200 лет назад. 
Естественно, никаким «Адамом» он не был, и жил он в окружении себе 
подобных, и предки у него были, и родственники близкие и далекие. 
Просто потомство до наших времен дошло только от него, остальные не 
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выжили.  К нему сходятся гаплотипы-гаплогруппы всех мужчин, живущих 
сейчас на Земле. Точнее, пока никого другого такого не нашли. Поэтому его 
в шутку и называют «Адамом». Ученые шутить любят. А женщину, к 
которой сходятся женские гаплотипы-гаплогруппы, по аналогии шуточно 
назвали Евой.       
  

 
Рис. 1. Дерево из 117 17-маркерных гаплотипов сводной гаплогруппы I 
по двенадцати областям Российской Федерации.  
 
 
Каждая из двух главных ветвей (справа и слева) была нанесена на отдельное 
дерево гаплотипов (рис. 2 и 3).  
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Рис. 2. Дерево из 60 гаплотипов «молодой ветви» гаплогруппы I2 (правая 
ветвь на рис. 1) по двенадцати областям Российской Федерации  
 
 
Гаплогруппу I2 иногда называют – со всеми условностями – «балканской», 
или «южно-славянской» гаплогруппой. На самом деле это старейшая 
европейская гаплогруппа, хотя встречается, хотя и редко, и на Ближнем 
Востоке. В Европе она состоит из двух ветвей, старой (старше 10 тысяч лет) и 
молодой (примерно три-четыре тысячи лет до общего предка). Анализ 
этого дерева по методике автора показал, что общий предок всех данной 
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гаплогруппы (при условии репрезентативности выборки) жил 3000±380 лет 
назад. Это – конец 2-го тысячелетия или начало 1-го тысячелетия до нашей 
эры.    
 

 
Рис. 3. Дерево из 57 гаплотипов гаплогрупп I1 (35 гаплотипов) и I2 (22 
гаплотипа) по двенадцати областям Российской Федерации  
 
Перейдем к гаплотипам левой ветви рис. 1. Оказалось, что эта ветвь  
расходится по двум разным ветвям (рис. 3) – относительно молодой 
гаплогруппы I1 (справа) и «старой ветви» гаплогруппы I2 (слева). Более 
детальный анализ выявил на дереве четыре ветви, из которых одна 
редуцировалась до другой. Итак, две ветви, две генеалогических линии 
среди русских носителей гаплогруппы I1, и одна, древняя, I2.  
 
Общий предок гаплогруппы I1 этнических русских жил 3650±800 лет назад, 
в середине 2-го тысячелетия до н.э. 2850±450 лет назад от этой древней 
линии отошла новая генеалогическая линия, образовав новую ветвь 
«родственников», живущих и в настоящее время, и имеющих свою 
характерную картину мутаций в ДНК.  Наконец, всего 950±315 лет назад 
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образовалась еще одна линия. Все эти три «семейства» и видны на дереве 
гаплотипов (рис. 3) справа.  
 
Самая древняя ветвь – слева, самая «распушенная» и удаленная от ствола 
ветвь гаплогруппы I2.  В ней из-за древности накопилось масса мутаций, 
потому эта ветвь такая пушистая. Расчеты по ней дают 10525±1090 лет до 
общего предка.   
 
 
Гаплотипы I2 и I1 по областям 
 
Ожидать, что южно-славянские гаплотипы покажут четкую картину 
распределения по областям, не приходится. Слишком массовы были 
миграции за прошедшие тысячелетия, и особенно в последнее, 
индустриальное время. Так и оказалось, никакой системы не было. Был 
беспорядочный набор процентного содержания гаплогрупп. Это не 
удивительно, так как трудно ожидать, что потомки древних племен так и 
продолжают компактно жить на своих территориях. К тому же и статистика 
настолько мала, что счет по областям теряет смысл, есть только это 
распределение не является совершенно четким и очевидным. Такого нет.    
 
 
Какие же племена могли иметь преобладающие гаплогруппы 
I1 и I2?    
 
Напомним некоторые из славянских племен, относимых к 10-13 векам 
нашей эры: 
 
-- словене новгородские 
-- вятичи 
-- кривичи 
-- полочане 
-- радимичи 
-- дреговичи 
-- тиверцы 
-- уличи 
-- волыняне 
-- поляне 
-- северяне 
-- древляне 
 
До тех времен были еще племена русов, они же россомоны, рюгены, и 
прочие названия одних и тех же племен. Они, по-видимому, относились к 
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роду I1, балтийскому, и имели общего предка, жившего 3650±800 лет назад, 
в те времена, когда арии (R1a1) покидали Южный Урал, направляясь в 
Индию. От этого предка отошла генеалогическая линия с общим предком 
2850±450 лет назад, первая половина 1-го тысячелетия до нашей эры. Эти 
или похожие гаплотипы имели россомоны. Они и остались в современных 
этнических русских. Последнее раздвоение этой ветви произошло всего 
950±315 лет назад, примерно в 11-м веке нашей эры. Современных потомков 
этой линии всего около 7% рода I, и около четверти рода балтийских 
славян.  Можно только предполагать, что они в основном относились к  
словенам новгородским, вятичам, кривичам и полочанам.  
        
Племена же юго-западного региона – поляне, древляне, волыняне, уличи, 
тиверцы, хорваты – это носители гаплогруппы I2, общий предок четверти 
которых жил 10525±1090 лет назад, а остальных трех четвертей - 3000±380 
лет назад, на стыке 1-го и 2-го тысячелетий до н.э. Хотя это, конечно, пока 
только предположение, но отнюдь не безосновательное.  Общий же предок 
рода I, точнее, его нынешних потомков, жил как минимум 14 тысяч лет 
назад. Это – древнейшая гаплогруппа Европы. Самые же древние ее предки 
жили, видимо, во времена неандертальцев, 28-30 тысяч лет назад, но 
прямые потомки этих древнейших предков до наших времен, видимо, не 
дошли.    
 
Какие у тех племен были на самом деле названия, и были ли они – мы пока 
не знаем. Но то, что эти племена реально существовали – это вполне 
вероятно. Не исключено, что приведенные названия славянских родов 
могут быть поставлены в соответствие найденным базовым гаплотипам. 
Пока у нас нет к этому данных, но могут помочь изучения ископаемых 
гаплотипов, или специальные и направленные популяционные 
исследования.         
 
Одно особое замечание. Итак, похоже, что россомоны, они же руги, 
рюгены, рус, балтийские славяне, имели гаплогруппу I1. То, что они с 
начала нашей эры, точнее, с 2-го века, уже жили бок о бок со славянами на 
юге теперешней Украины-России, может снять многовековое (уже) 
противоречие между норманской и славянской гипотезой о 
происхождении Рюрика и историей о призыве его дружины «из варягов». 
Вполне возможно, что не норманы они были, а ославянившиеся балтийцы, 
гаплогруппа I1, уже шестьсот лет как не скандинавы, а наши ребята. Хотя 
имена у них вполне могли быть все еще скандинавские по происхождению 
– Хельга, Рюрик, Ингмар, Вольдемар. Бравлин.  Тем более различных 
Рюриков (Руриков) в Южной Балтии и Центральной Европе историки 
насчитали более десятка. Были Рюрики вагрского, вендского и 
ободритского происхождения (все названные племена - славянские). Эти 
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сведения зафиксированы в средневековых хрониках и в генеалогиях 
вендских и ободритских королей.  
 
И тогда не нужно копья ломать. Не норманы они были (гаплогруппа N1c), 
и не восточные славяне (гаплогруппа R1a1), а по сути славяне балтийские 
(гаплогруппа I1), прижившиеся на Дону-Донце за многие века. Вот их, 
своих, и позвали княжить в Новгород, тем более что у них был и боевой 
опыт, и умение. И не чужаки были. Племя называлось «рус».   
 
Вспомним Лаврентьевскую летопись (Повесть временных лет) – 
единственный источник о призвании «варягов»: "Пришли варяги. 
Назвались русью... Язык русьский и словенский один есть". Вот и 
этническая принадлежность «варягов».  В другой редакции, оттуда же: «И 
пошли (новгородцы) за море к варягам, к руси. Те варяги назывались русью, 
как другие называются свеи (шведы), а иные урманы (норманы) и агляны 
(датчане), а еще иные готы (готландцы), - вот так и эти... И от тех варягов 
прозвалась Русская земля».   
 
Похоже, что то, что варяги были норманами – это просто придумано в  
XVIII веке.  Г.Ф. Миллер, которому много лет оппонировал М. В. Ломоносов, 
писал: «если и были на Руси норманны, то они давно растворились среди 
русского народа, так, что и следов не найдешь». 
 
Вот, мы нашли. Гаплогруппа I1.  6.5% среди современных этнических 
русских людей. И Рюрик, если таковой действительно был, тоже мог быть 
из них. Надо проверить по предполагаемым потомкам. О результатах 
расскажу.    
 
Но есть еще одна версия – что варяги были носителями гаплогруппы R1a1. 
По сути картина схожая – многие славяне, гаплогруппы R1a1, ушли на 
Запад, в Скандинавию, в середине-конце первого тысячелетия нашей эры, 
но многие продолжали возвращаться, торговать, ходить по Волжско-
Каспийскому пути, и возвращаться к себе на острова Балтики – Рюген, 
Готланд, Аландские острова. Имена могли уже иметь скандинавские, но 
продолжать быть славянами, говорить на том же языке, что и новгородцы и 
староладожцы. Видимо, заслужили уважение и признание. Вот кого-то из 
них и призвали княжить, с дружиной. Вот и превращение «норманской» 
теории в славянскую.  
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6 
 

ДНК-ГЕНЕАЛОГИЯ ПРОТИВ «НОРМАННСКОЙ 
ТЕОРИИ» НЕСЛАВЯНСКОГО 

ПРОИСХОЖДЕНИЯ КНЯЖЕСКО-ДРУЖИННОЙ 
ВЕРХУШКИ ДРЕВНЕРУССКОГО ГОСУДАРСТВА 

 
 
Если совсем кратко, то «норманская теория» сводится к тому, что княжеско-
дружинная верхушка древнерусского государства была скандинавской. В 
терминах ДНК-генеалогии это означало бы относительно массовый приток 
скандинавских гаплогрупп на Русскую равнину. Естественно, степень 
«массовости» в те времена нам неизвестна, но можно полагать, что их 
потомки были бы довольно массовыми. Вряд ли аргументацию можно 
строить на числе этих гаплотипов, иначе мы увязнем в соображениях 
разного рода – какие это должны быть гаплогруппы, например, I1 или N1c, 
поскольку и тех и других среди этнических русских довольно много 
(примерно 6.5% и 14%, соответственно, см. очеркм выше), и это вовсе не 
означает потомков скандинавской дружинно-княжеской верхушки, если 
таковые вообще были. Общие предки этих гаплотипов жили  3650±800 и 
3525±400 лет назад, сответственно (см. очерки выше), что тоже открывает 
практически бесконечные возможности для интерпретаций. Тот факт, что 
эти линии не начинаются среди этнических русских в конце первого 
тысячелетия нашей эры, тоже практически ничего не означает, поскольку 
скандинавы, буде таковые были на Русской равнине в те времена, могли 
принести свои линии в относительно масовом,  не в единичном  порядке, и 
их общий предок (или предки) мог жить в Скандинавии с незапамятных 
времен.  
 
Короче, это не путь в данной ситуации. Мы подойдем к решению данного 
вопроса с другого конца – а есть ли свидетельства прибывания на Русскую 
равнину своих, «славянских» гаплотипов, гаплогруппы R1a1 со стороны 
Балтики и Скандинавии? То, что свидетельства прибывания 
«скандинавского стиля» безусловно есть, это вопросов не вызывает. Но 
стиль – это не род, не этнос, это могут быть и свои родственники (члены 
того же рода, например, рода R1a1), которые побывали на Балтике и в 
Скандинавии, и вернулись обратно на русскую землю, со своим русским 
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языком и своими русскими обычаями того времени, но принеся 
скандинавские украшения и стиль построек.  
 
Дело в том, что есть многочисленные свидетельства о миграциях с Русской 
равнины на запад, в Скандинавию носителей гаплогрупп R1a1 в середине 1-
го тысячелетия нашей эры, и если так, то их возвращение через 200-300 лет 
не есть прибытие неких «скандинавов» с чуждой культурой и обычаями. Да 
и 200-300 лет – это тоже не есть некий временной разрыв, потому что всё это 
время славяне-эмигранты постоянно путешествовали через русские земли, 
поддерживая культурные и социальные контакты. Был активный волжский 
торговый путь, который связывал острова Балтики и Каспийское море с 
выходом в Переднюю Азию, и обратно. Короче, шел постоянный контакт 
скандинавского, балтийского контингента гаплогруппы R1a1, вышедшего с 
Русской равнины, обратно с жителями Русской равнины. От того, что 
контакт был, и был приток скандинавских культурных элементов, 
отмахнуться нельзя и незачем. В наше время приток компьютеров в Россию 
с запада тоже можно объяснить без какой-то «норманской теории», как и 
массовый приток других товаров и культурных признаков.  
                  
Дело в «норманской теории» вовсе не только в «скандинаве Рюрике» и в 
княжеской верхушке, а в самом понятии "древнерусское государство". По 
"норманской теории" основателями древнерусского государства, которое 
было поначалу вовсе не в Киеве, а на берегу Волхова, в Старой Ладоге, в 
середине 8-го века н.э., были свеоны, выходцы с балтийских Аландских 
островов и островов Готланд и Рюген. К славянам они поначалу якобы 
вообще отношения не имели, а просто грабили. Они же наладили торговлю 
по Волжскому торговому пути с арабами (и всеми остальными по этому 
пути), и это они, как русы, или сакалиба, описаны Ибн Фадланом в своем 
известном трактате. В результате весь Волжский путь до Скандинавии стал 
зоной обращения дирхема (серебряная арабская чеканная монета), и 
кладов этих монет на Русской равнине и до южного побережья Балтики и 
до Швеции - сотни, начиная от дирхемов 802-810 годов.  
 
Как пишут историки, древнейший строительный горизонт посёлка Старая 
Ладога представлен типичными скандинавскими «длинными домами» и 
ремесленной мастерской по ремонту и обслуживанию кораблей. Это - 
середина 8-го века. По этой теории, тогда стал создаваться "каганат русов" 
от Ладожского до Ростовского озер, потом до междуречья Дона и Северного 
Донца, до хазарских крепостей. В 838 г. посольство "хакана росов" 
направляется в Костантинополь. После этого новгородские росы захватили 
Киев и земли полян, а в конце 8-го - начале 9-го века - и Смоленск 
(Гнездово), земли древлян, северов и радимичей. Киев объявлен столицей, 
поскольку начался Днепровский торговый путь "из варяг в греки" . "Русская 
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земля" расширилась от Вислы и Новгорода и Верхней Волги до Киева, 
включая существенную часть современных Украины и Польши. Это - 
середина 10-го века. Прошло 200 лет от начало древнерусского государства.  
 
Это и есть вкратце "норманская теория", сжатая выжимка из работ 
некоторых историков. 
 
В контексте нашей истории три острова представляют особый интерес – это 
Аландские острова (Аландский архипеллаг), о. Готланд, и о. Рюген на 
Балтийском море. В 700-х годах нашей эры вдоль побережья Балтийского 
моря существовали около десятка норвежских и шведских княжеств. На 
территории Швеции властвовали два княжества – Svear (Suiones, свеоны) и 
Goths (готы, или гёты). К 800-му году эти княжества объединились, и только 
Аландские острова, Рюген и Готланд оставались независимыми. Гёты 
контролировали западную Балтику, включая территории современных 
Дании  и Норвегии, свеоны – восточную.  Все три указанные территории 
имели активные торговые связи, и, например, на о. Готланд были найдены 
650 кладов, в которых были 140 тысяч арабских и европейских монет. С 
течением времени Аландские острова стали финскими, о. Готланд - 
шведским, о. Рюген – немецким. На о. Рюген, по сказаниям, жило 
славянское племя руяне, которые потеряли независимось в 1168 году, когда 
король руян Яромир стал вассалом датского короля. До сих пор на Рюгене 
(по легендам – о. Буяне) имеются остатки святилища Святовита 
(Свентовита). К 15-му веку славянский руянский диалект прекратил 
существование, население впоследствии онемечилось.         
 
Но гаплотипы группы R1a1 остались. В настоящее время на островах 
Балтийского моря активно представлены гаплотипы R1a1 с базовым 
гаплотипом (в 25-маркерном формате) 
 
13 25 15 11 11 14 12 12 10 13 11 30 – 15 9 10 11 11 23 14 20 32 12 15 15 16  
 
Его можно сравнить с гаплотипом Русской равнины (он же – центрально-
евразийский базовый гаплотип)  
 
13 25 16 11 11 14 12 12 10 13 11 30 – 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16  
 
Как видно, «балтийский» отличается всего двумя мутациями на 25 
маркерах, что разводит их общих предков всего на 45 поколений, или на 
1125 лет. Учитывая, что общий предок первого гаплотипа жил примерно 
2000 лет назад, а второго – 4800 лет назад, то различий в мутациях могло 
быть и больше. Их больше и есть, если продолжить рассмотрение на 
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последующих панелях гаплотипов. На последующих 32 маркерах (в сумме 
67 маркеров) эти базовые гаплотипы имеют вид, соответственно 
 
-- 11 11 19 21 16 16 17 17 34 38 12 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 11 12 
12 13 8 14 23 21 12 12 11 13 11 11 12 12  
 
-- 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 11 12 
12 13 8 14 23 21 12 12 11 13 11 11 12 13  
 
Здесь не так важны расстояния в годах, как то, что гаплотипы Руской 
равнины и «балтийцев» очень похожи. В целом анализ гаплотипов и 
исторических сведений показывает, что немало славян переселилось в 
западную Прибалтику, в Скандинавию, в середине 1-го тысячелетия нашей 
эры, в эпоху Великого переселения народов. Они же активно использовали 
Волжский торговый путь, они строили, судя по описаниям «скандинавских 
длинных домов», верфи и строительно-ремонтные сооружения для 
обслуживания кораблей на этом пути, они же доставляли серебряные 
дирхемы с низовьев Волги и южного побережья Каспийского моря в 
Прибалтику, и активно взаимодействовали со славянским населением 
Новгорода, Ладоги и окрестностей. Поэтому «призыв» их лидеров «на 
княжение» в Новгород был вовсе не призывом неких скандинавов или 
немцев, а был призыв своих же по родству и языку.  
 
Что касается имен «варягов», таких, как Helgi, Ingvar, Helga (женское имя) и 
подобные, то совершенно понятно, что после 100-200 лет жизни на островах 
Балтики и в Скандинавии имена могли и измениться. Русские эмигранты в 
США уже после двух-трех поколений называют своих детей Робертами и 
Ричардами, да и не только эмигранты, но и жители России. Поэтому 
странно читать у одного из историков-норманистов – «Сложно себе 
представить причину, по которой киевские славяне стали бы давать своим 
князьям германские имена. По крайней мере, имена князей других 
славянских государств (Моравии, Чехии, Сербии, Хорватии, Польши и т. д.) 
дохристианского периода почти исключительно славянские». Представить 
совсем не сложно, просто у других славянских государств была несколько 
другая история. Потому и писали в послании Олега – « Мы от рода рускаго, 
Карлы, Инегельдъ, Фарлофъ, Рулавъ, Гуды, Руалдъ, Карнъ, Фрелавъ, Руаръ, 
Актеву, Труанъ, Лидулъ, Фостъ, Стемидъ, иже послании от Олга, великаго 
князя рускаго…» (русско-византийский договор 911 года в составе «Повести 
временных лет»).  
 
Еще выдержка из описаний норманиста: «Описание похорон «знатного 
руса» в отчете (арабского документа) Ибн Фадлана до  мельчайших деталей 
– положение умерших на корабле, состав и  размещение жертв 
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и погребального инвентаря – соответствует хорошо изученному ритуалу 
(свевов - АК) у Венделя и Вальсъерсе... И далее норманист пишет – 
«В Вендельский период (550-780 гг – АК) такой погребальный обычай 
бытовал только на Аландских островах и западном побережье Финляндии. 
И больше нигде в мире!»   
 
Вот и прозвучали опять Аландские острова. По всей вероятности, это и есть 
источник (или один из источников) эмиграции и затем реэмиграции 
восточных славян, носителей гаплогруппы R1a1. 
 
Таким образом, «норманская теория» просто редуцируется до славянской 
теории происхождения государственности в Древней Руси. Никакого 
противоречия между ними нет.  
 
Михайло Васильевич Ломоносов был бы доволен.  
 
ПРИМЕЧАНИЕ: Для большего обоснования положений настоящей статьи 
желательно собрать возможно больше протяженных гаплотипов 
современных жителей Аландских островов, Рюгена, Готланда, и провести 
их сопоставление с гаплотипами этнических русских. Тогда можно будет 
провести более детальное описание источников этих гаплотипов и дать 
более детальные датировки.       
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7 
ХИНДИ-РУСИ БХАЙ-БХАЙ С ТОЧКИ ЗРЕНИЯ 

ДНК ГЕНЕАЛОГИИ, 
или ОТКУДА ЕСТЬ ПОШЛИ СЛАВЯНЕ 

 

Введение. О славянах 

Так кто такие славяне, в конце концов? Откуда взялись? 

Нет ответа. Не дают современные науки ответа на этот вопрос. Не 
опускаются ниже 4-6 веков нашей эры, когда, по научным соображениям, 
славяне уже расселились между Балтийским и Черным морями. В виде, так 
сказать, этноязыковой общности, которая и сформировалась. Где-то. Когда-
то.  

Это – «сложный и дискуссионный вопрос», 
говорят уважаемый ученые, обсуждая родину, 
или «прародину» славян. Про полян и древлян 
мы тоже помним из средней школы, но все это 
опять же вторая половина первого тысячелетия 
нашей эры.  

А что было раньше?  

Ну как же, говорят ученые – в 622 году н.э. в 
Моравии основано первое славянское 
государство. Или словенское – а какая разница? 
В 8-м веке славяне заселили Балканы. К тому же 
в 6-8 вв восточные славяне, они же анты, 
заселили территорию, которая потом получила 
название Киевской Руси. Ах, это опять нашей 
эры? Ну, естественно. Может, вы трипольской 
культурой интересуетесь? Ту, которую открыли 
в Киевской губернии в 1893 году? Да, третье-
четвертое тысячелетие до нашей эры. Так 
происхождение той культуры не определено. 
Откуда пришли и куда делись – неизвестно.  
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Но почти везде, где обсуждают славян как этноязыковую общность, 
мелькает слово «индоевропейская». Почему «индо», какая связь с «индо» - 
особо не поясняется. Вроде и так все понимают: 

• «Трипольцы относятся к доиндоевропейскому населению Европы».  
• «Германо-балто-славяне - северная группа индоевропейских 

племен».  
• «Славянские языки – ветвь индоевропейской семьи языков»  
• «Где находилась прародина славян, то есть где они сложились в 

самостоятельную этническую группу, отделившись от 
индоевропейцев - сложный и дискуссионный вопрос».  

Хорошо, попробуем если не ответить на этот вопрос, то подтянуть 
некоторый новый материал для размышлений. Называется – ДНК-
генеалогия.  

Напомним о ДНК-генеалогии 

У каждого из нас «на манжетах ДНК», в негенных областях ДНК, там, что 
иногда называют «никчемные участки ДНК», или даже «мусорные участки 
ДНК» находится записная книжка человечества. В ней в виде набора 
особых последовательностей нуклеотидов записана история наших предков 
на тысячи и десятки тысяч лет назад. Скорее всего и на миллионы лет 
назад, но у нас словарный запас маленький, и так глубоко мы читать еще не 
умеем. Эта история в наших ДНК усыпана реперными отметками по шкале 
времени, и эти отметки, или насечки, даны мутациями в ДНК. Каждая из 
этих мутаций происходит раз в несколько тысяч лет, так что привязка 
истории по времени уже в некоторой степени есть. 

Этот язык «записной книжки» ДНК уже переведен нами в некие символы, и 
последовательность этих символов называется гаплотипом человека. У 
каждого – свой гаплотип, который можно назвать «паспортом», 
индивидуальным паспортом каждого человека. Об этом я рассказывал в 
ранней статье «Се – Человек» (2006), которая приведена ниже в данной 
книге. Этот паспорт передается по наследству, мужской «паспорт» - 
мальчикам при рождении, женский «паспорт» - девочкам. 

Эти «паспорта», или гаплотипы, не имеют ничего общего с генами, и 
вообще с генетикой человека. Мутация в генах, не говоря о хромосомных 
аберрациях, не дает, как правило, ничего хорошего. Или выкидыши, или, 
если человек родился, наследственные болезни, ранняя смерть. Мутации же 
в тех самых «генеалогических» гаплотипах организму просто незаметны. 
Записная книжка.  
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Гаплотипы 

Итак, наследственный ДНК-паспорт у каждого из нас называется 
гаплотипом. У каждой этнической группы – набор своих гаплотипов. У 
каждой подгруппы – тоже. У каждой семьи – тоже, у матери и дочерей – 
свой гаплотип, у отца и сыновей – свой, практически одинаковый. 
«Практически» - потому что мутации иногда проскакивают и от отца к 
сыну, но редко, раз в десятки поколений. Чем больше число символов в 
паспорте – тем выше разрешение, от этнической группы (на самом деле это 
не совсем этническая группа, это носители одной генеалогической линии, 
которая может включать тысячи и миллионы человек) и  до конкретной 
прямой родственной линии. Для описания такой группы порой достаточно 
всего шести символов. Например, для евреев ближневосточного 
происхождения порой достаточно следующих шести знаков, для так 
называемого гаплотипа патриархов, или базового гаплотипа, или 
«гаплотипа двенадцати колен израилевых»: 

14-16-23-10-11-12 

Эти знаки соответствуют шести ДНК-маркерам, а сами числа называются 
аллелями. Они показывают число повторов определенных нуклеотидных 
последовательностей в каждом маркере. Этот гаплотип имел патриарх 
клана, и, согласно Библии, его звали Иаков. За прошедшие почти четыре 
тысячи лет вид гаплотипа был в определенной степени изменен 
мутациями, которые происходят в каждом маркере с определенной 
вероятностью раз в несколько тысяч лет. А поскольку вероятности мутаций 
складываются, то весь 6-маркерный гаплотип, пример которого приведен 
выше, меняется раз в тысячу лет, а то и быстрее. В итоге у потомков 
образуется набор гаплотипов, представляющий в некотором смысле 
«облако». Например, у 200 евреев, современных потомков Иакова (или, 
более обтекаемо, потомков ближневосточных древнеевреейских 
патриархов) обнаруживается «облако» из 47 гаплотипов, в которых первый 
маркер имеет числа 13, 14 и 15 (мутации исходного 14 в обе стороны), 
второй – 13, 14, 15, 16 и 17, третий – 22, 23, 24 и 25, четвертый – 9, 10 и 11, 
пятый и шестой – 11, 12 и 13. Вот так и образуется «облако», 
группирующееся вокруг «центрального», или «базового» гаплотипа. 

Гаплотипы славян 

У лингвистов «славяне» - это те, кто говорят на языках славянской группы. 
Но мало ли кто на них говорит... Мы же здесь ведем речь о ДНК-генеалогии, 
которая далеко не всегда напрямую соотносится с языками. Она – о прямой 
наследственности в поколениях, в сотнях и тысячах поколений. Кто тогда  
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славяне? Ясно, что предки современных славян жили с древнейших времен, 
и мы уже показали в предыдущих рассказах, когда – три, четыре, пять тысяч 
лет назад, а то и до 10-15 тысяч лет назад.  Поскольку мы сейчас не можем 
четко определить, кто такие славяне, но каждый понимает (не случайно на 
фронте частым приветствием было – «привет, славяне!», и вряд ли это 
приветствие было строго по лингвистическому признаку), то примем за 
условное определение славян тех, кто в большинстве проживают в 
старинных русских, украинских, белорусских, польских городах, городках, 
селениях. То, что «русские славяне» говорят на русском языке, 
светловолосы, имеют «славянские черты лица», часто исповедуют 
православное христианство – совершенно вторично в рамках нашего 
рассмотрения. Мы ведь ведем к истокам славянского этноса, 
предположительно тысячелетия назад, а все указанные «вторичные» 
признаки или относительно недавние, или могли быть смазаны генетикой 
за столетия или тысячелетия смешивания генов в каждом поколении с 
женами и подругами самого разного этнического происхождения. А 
гаплотип из мужской, Y-хромосомы, неистребим при передаче 
наследственности и не меняется тысячелетиями и десятками тысяч лет, 
кроме как за счет естественных мутаций. Поэтому гаплотип может быть 
настоящей «меткой» рода по мужской линии.  

Итак, взглянем на гаплотипы мужчин, проживающих в старинных русских 
селениях и городах.  

Три наиболее широко распространенных гаплотипа у них – следущие: 

16-12-25-11-11-13 

16-12-24-11-11-13 

16-12-25-10-11-13 

На них приходится половина от первых десяти гаплотипов в старинных 
русских городах. Кстати, второй – это мой гаплотип.  

В приложении даны наиболее часто встречающиеся гаплотипы по 26 
городам и территориям России, Украины, Белоруссии. Они расходятся по 
трем основным «славянским» гаплогруппам – R1a, I2 и N1с. Все три 
верхние, наиболее популярные гаплотипы – относятся к гаплогруппе R1a. 
Условно говоря, восточные славяне. Их предки пришли с востока, 
обосновались на Балканах, а потом отправились опять на восток, до Ирана 
и Индии. Вторая гаплогруппа – I2. Это, условно говоря, южные славяне. 
Они пришли на Балканы, причем, есть основания полагать, что пришли с 
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Русской равнины еще 40-45 тысяч лет назад, и там, в Европе, и остались до 
относительно недавнего времени. Далеко на восток они не ходили. Третья 
гаплогруппа – северная. Поморские славяне, условно говоря. Или финно-
угорские, они же уральские, они же алтайские. Хотя ареал гаплогруппы N – 
вообще весь север Российской Федерации, с переходом в Скандинавию. 
Относительно небольшая доля славян относится к гаплогруппе I1. Это 
гаплогруппа северогерманская, скандинавская, саамская, самая «молодая», 
всего три с небольшим тысячи лет. 

Сравнение гаплотипов славян с некоторыми другими 

Гаплотипы восточных славян (гаплогруппа R1a) – вполне уникальны среди 
многих других этнических групп. Евреев мы уже упоминали, их шести-
маркерые гаплотипы, показанные выше, имеют в среднем 10 мутаций в 
сторону по сравнению с восточными славянами. Это – десятки тысяч лет до 
общего предка. Формальный подсчет дает примерно 1600 поколений до 
общего предка, это – 40 тысяч лет. Даже близкий этнический родственник, 
западноевропейский атлантический гаплотип (гаплогруппа R1b)  

14-12-24-11-13-13 

находится от восточно-славянского в пяти шагах мутаций. Это, по 
формальным расчетам, 640 поколений до общего предка, 16 тысяч лет. 
Вообще одна мутация в таком гаплотипе, как показано выше, в 
шестимаркерном – это примерно 3200 лет разницы в истории гаплотипа.  

Гаплотипы арабов – обычно 9-11 мутаций в сторону от славянских 
гаплотипов, например 

14-17-23-11-11-12.  

Гаплотипы эфиопов – на 7 мутаций в сторону. Пример: 

15-12-21-10-11-14 

Гаплотипы армян и турок (по иронии судьбы они у них очень похожи, и не 
только похожи, они – родственники, одного древнего рода) – 6-9 мутаций в 
сторону от восточных славян: 

14-12-24-11-13-12 

14-15-23-10-11-12 
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Гаплотипы китайцев – обычно 7-8 мутаций в сторону, как, например, в 
гаплотипах 

15-12-24-10-14-12 

14-12-23-10-14-13 

Гаплотипы монголов – обычно 8-10 мутаций в сторону, как, например 

13-12-24-10-14-13 

13-12-24-10-14-14 

13-12-23-10-14-13 

13-12-24- 9-14-14 

Гаплотипы японцев – часто 6-7 мутаций в сторону 

15-12-25-10-14-14 

15-12-22-10-13-13 

Гаплотипы американских индейцев – часто 8-9 мутаций в сторону 

13-12-23-10-14-13 

при том, что они происходят от гаплотипов сибирских народов. 

Иначе говоря, совпадение базовых гаплотипов – дело исключительно 
редкое, и к тому должны быть веские причины. К тому же, все 
перечисленные выше гаплотипы относятся к другим гаплогруппам – R1b, J, 
C, O, Q и другим. Восточные славяне, напомню, относятся к гаплогруппе 
R1a и ее подгруппе R1a1. А гаплогруппа – это не только гаплотипы, но и 
дополнительные уникальные мутации.  

Гаплотипы индусов 

Здесь я умышленно называю индийцев индусами, потому что многие 
индийцы – дравиды, с совершенно другими гаплотипами. А вот у многих 
индусов гаплотипы именно R1a. В Индии таких примерно 100 миллионов 
мужчин.  
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И вот, после рассмотрения того, как различаются гаплотипы у разных 
народностей и этнических групп, вдруг видим, что гаплотипы 
бпльшинства индусов и большинства (восточных) славян практически 
идентичны! 

При рассмотрении 718 гаплотипов пакистанцев (вряд ли стоит напоминать, 
что Пакистан отделился от Индии совсем недавно, а мы говорим о 
тысячелетиях) самая большая группа имела следущий гаплотип: 

16-12-25-11-11-13 

А какой там был «базовый» у славян? 

16-12-25-11-11-13 

Тот же самый.  

Напомним, что «базовый» - это тот гаплотип, что был у предков 
тысячелетия назад, а потом у потомков оброс мутациями. Хотя и сам 
сохранился у многих потомков, немутированный в силу простой 
вероятности, причем, как правило, в наибольших количествах. Чтобы он 
весь мутировал, нужно не менее 10-15 тысяч лет. Выходит так, что у славян 
и индусов вполне мог быть общий предок, с тем самым «базовым» 
гаплотипом, 16-12-25-11-11-13.  

Минуточку, между «был» и «мог быть» - большая разница. Не так ли? 

Так. И для того, чтобы эту разницу прояснить, и есть гаплогруппы. 
Гаплогруппа – это знак этнической общности. Это – один клан. Это – один 
общий предок клана, помеченный специальной единичной мутацией, 
называемой «снип» (см. рассказ «Се-человек» ниже, а для более подробного 
изложения - Приложение). И все потомки этого клана несут в своих ДНК 
эту особую мутацию, независимо от вида гаплотипов. Точнее, гаплотипы – 
вторичны по отношению к снипу. Снип определяет принадлежность 
индивидуума к гаплогруппе, гаплотипы эту принадлежность 
иллюстрируют и детализируют. Гаплотипы и их мутации показывают, как 
далеко потомок ушел от общего предка, общего с другим сородичем из той 
же гаплогруппы. 

Так вот, и восточные славяне, и индусы (пакистанцы) принадлежат к одной 
и той же гаплогруппе – R1a1. А значит, общий предок у них БЫЛ, а не 
просто мог быть.  

Вот мы его, общего предка, и нашли. По гаплотипам.  
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Естественно, базовый гаплотип у индусов в Индии-Пакистане, и славян в 
России-Украине-Белоруссии окружен облаком гаплотипов. И эти 
гаплотипы поразительно схожи. Ветви одного дерева.  

Взглянем на гаплотипы племени пуштунов. Их в тестированной группе 93 
человека. У 37 человек гаплотипы следующие: 

16-12-24-11-11-13 

15-12-24-11-11-13 

16-12-23-11-11-13 

15-12-25-11-11-13 

16-12-25-11-11-13 

17-12-23-11-11-13 

Это – у 40% всех тестированных пуштунов! 

Первый гаплотип – мой. И что поразительно, следующая пара маркеров, 
седьмой и восьмой (в списке гаплотипов пуштунов), уже при более тонкой 
структуре гаплотипа, тоже полностью совпадает с моей. Это маркеры под 
штатными номерами 389-1 и 389-2. И у меня, и у тех пуштунов с наиболее 
популярным среди них гаплотипом в первой строчке (из 13 человек из 93, 
или 14%) соответствующие аллели равны 13-30. То есть полное совпадение 
со мной, славянином, уже по 8 маркерам.  

Мое первое знакомство со славянскими гаплотипами началось с того, что я 
рассматривал 260 восточно-славянских гаплотипов, и нашел в них 293 
мутации по отношению к базовому гаплотипу 16-12-25-11-11-13. Это дает в 
среднем 0.19 мутации на маркер, или примерно 147 поколений, или 3675 
лет до общего предка. Потом оказалось, что если гаплотип удлинять, от 6-
маркерного к 12- и далее 25-маркерному, то число мутаций нарастает 
настолько, что в итоге дает 4800 лет до общего предка восточных славян. Об 
этом – в первом очерке данной книги.   

Еще одна база данных, раздел «Южная Индия». Наиболее популярные 
гаплотипы: 

16-12-25-11-11-13  

15-12-25-10-11-13  
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17-12-25-11-11-13  

15-12-26-11-11-13  

17-12-24-11-11-13  

16-12-25-10-11-13  

Как видим, та же самая картина, те же «восточно-славянские гаплотипы». И 
гаплогруппа та же – R1a1. Возраст – 3700 лет до общего предка, 
определенный по протяженным гаплотипам. 

Все сходится к тому, что восточные славяне – прямые родственники 
индусам – если не всем, то весьма представительной группе, до сих пор 
доминирующей в ряде областей Индии и Пакистана.  

Как так получилось? 

Об этом – в первом рассказе настоящей книги. Общий предок нас, славян и 
индусов, жил всего примерно 46004800 лет назад, после этого и разошлись. 
А дальше дело завершила генетика – сформировала лица, теперь настолько 
разные у славян и индусов, цвет кожи и волос, вкупе с бытием, которое, как 
известно, определило сознание.  

Копнем чуть глубже 

Итак, получается, что предки индусов - славяне. Точнее, праславяне, 
протославяне. Как еще назвать нас, славян, прямых предков? Хотя 
«славяне», строго говоря, языковая категория, она же этно-культурная, но 
предки славян и есть праславяне. И протославяне, возможно, говорили на 
санскрите или очень близком к нему языке, а именно, арийском. Не 
удержусь и приведу короткий отрывок, хотя в основу этого отрывка были 
положены совсем другие соображения, а именно, что арии якобы 
произошли откуда-то из Заполярья, или даже с Северного полюса. Тогда не 
знали, что арии – это и есть праславяне, предки половины русских людей, 
что скоро будет доказано, что современное человечество вышли из 
Африки, и увлекались экзотическими теориями происхождения ариев, 
типа «арктических». Но суть отрывка – от близости языков, что к Арктике 
отношения не имеет: 

«Теперь уже становится ясно, почему такое сходство у индийских и 
русских народных мотивов, почему так схожи древний санскрит и 
русский язык. Причем похожи не только некоторыми словами, как 
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многие языки мира. Удивляет то, что в двух наших языках схожи 
структуры слова, стиль и синтаксис. Добавим еще большую схожесть 
правил грамматики- 

Любопытные факты: русский и санскрит 

Из книги доктора исторических наук Н.Р. Гусевой "Русские сквозь 
тысячелетия. Арктическая теория". Впечатления жителя Индии, 
приехавшего в Москву. 

"Когда я был в Москве, в гостинице мне дали ключи от комнаты 234 и 
сказали "dwesti tridtsat chetire". В недоумении я не мог понять, стою 
ли я перед милой девушкой в Москве, или нахожусь в Бенаресе или 
Удджайне в наш классический период 2000 лет назад. 

На санскрите 234 будет: "dvishata tridasha chatvari"- 

Заметим, что в данном случае сходство русского языка с санскритом ближе, 
чем с английским, немецким, французским, испанским и прочими 
родственными им языками. Попробуйте произнести 234 на любом из них, и 
вслушайтесь.  

Но о каких славянах речь? И вот выясняется, что речь здесь может идти 
только о восточных славянах, гаплотипы которых относятся, как и у 
индусов, к гаплогруппе R1a1. «Северные славяне», с гаплогруппой N1с, 
произошли от других «прото», как рассказывается в очерке выше. У них нет 
той уникальной метки, снипа, которая есть и у индусов, и у восточных 
славян. Что еще раз подтверждает общее происхождение двух последних 
народностей. А людей с гаплогруппой N1c в Индии вообще практически 
нет. Как и нет с гаплогруппой I.   

Иначе говоря, заметная часть украинцев, а именно южных славян 
(гаплогруппы I2), тоже не имеет общего происхождения с восточными 
славянами (гаплогруппы R1a1). У тех и других воспроизводимо другие 
гаплотипы, воспроизводимо другая гаплогруппа, и индусы к южным 
славянам никакого отношения не имеют, во всяком случае после выхода из 
Африки, примерно 60 тысяч лет назад.  

Давайте разбираться.  

У восточных славян и индусов – гаплогруппа R1a1, у южных славян – 
гаплогруппа I2. У балтийских-скандинавских – гаплогруппа I1. Те, кто 
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потом стали восточными славянами, осваивали восточную территорию 
Евразии – средне-русскую равнину, северный Казахстан, Южный Урал 
(андроновская археологическая культура). Там повсюду – гаплогруппа 
R1a1. Те, кто стали южными славянами, пришли с Балкан, со своей 
гаплогруппой I2, а туда – не менее 40 тысяч лет назад, видимо, с Русской 
равнины. А потом переженились, перемешались, обменялись с R1a1 
генами, да и продолжают обмениваться в каждом последующем поколении 
– немудрено, что возникла славянская общность с похожими языками, 
религией, культурой. Но гаплотипы не изменить – они так и несут свои 
R1a1, I1, I2 и N1c через сотни и тысячи поколений, через генетику, через 
религию, через культуру, почти не изменяясь, разве только за счет 
спонтанных мутаций.  

И что сейчас имеем? 

А вот что. Гаплотип гаплогруппы N1c, северных славян, финно-угров, 
уральцев, алтайцев, заметно отличается от гаплотипов других славян. Если 
у восточных и южных славян по прихоти судьбы шестизначные гаплотипы 
очень близки – так статистика на первых шести маркерах легла (на 
последующих маркерах различия еще как выражены) – и имеют вид (с 
мутациями) 

16-12-25-11-11-13 

и 

16-13-25-11-11-13, 

соответственно, то у северных славян гаплотипы обычно имеют вид  

14-12-23-11-14-14 

14-12-23-10-14-14 

то есть 8-9 мутаций в сторону от первых. Не менее 1200 поколений до 
общего предка, 30-35 тысяч лет. Эти гаплотипы и разглядывать особенно не 
надо, и так видно, что сильно отличаются.  

Гаплотипы восточных и южных славян начинают заметно различаться уже 
при небольшом увеличении числа маркеров, до семи-восьми. У восточных 
славян там появляется 11-14 или 11-15 (с легкими мутациями), у южных – 14-
14 или 15-15 (опять же с единичными мутациями). Поэтому наметанный 
взгляд сразу распознает по гаплотипу, где южные славяне, с родиной 
предков в Боснии-Герцоговине, Сербии, Хорватии или Болгарии, и где 
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восточные славяне. Но на протяженных гаплотипах мутаций между ними 
не меньше, чем с угро-финнами, то есть те же 30-40 тысяч лет. Похоже, 
предки южных славян жили бок о бок с неандертальцами в Южной Европе, 
и это они рисовали впечатляющие картины на стенах пещер на юге 
Франции и Испании. 

Восточных славян в старинных русских городах и селениях значительно 
больше. Но при смещении на юго-запад, от Украины к Балканам, число 
южных славян резко возрастает. Они, повторяю, к индусам отношения уже 
практически не имеют. Но с восточными славянами давно сроднились.  

В славянских городах от 40 до 70% жителей относятся к восточным славянам 
(гаплогруппа R1a1), 15% - к южным славянам (гаплогруппа I2), 6.5% - к 
балтийским славянам (гаплогруппа I1), и примерно 14% - к северным 
славянам (гаплогруппа N1с). Это из тех, кого тестировали на гаплотипы. 
При переходе юго-западных границ бывшего Советского Союза ситуация 
резко изменяется – там только четверть восточных славян и три четверти 
южных. Так что этнические, или, точнее, ДНК-генеалогические границы 
действительно в данном случае совпадают с границами государственными.  

Южные славяне получили свою генетической метку, или «снип» М170, 
который и определил их исходную гаплогруппу I, примерно 30-40 тысяч 
лет назад, или даже раньше. Потом за ним последовал снип S31, который и 
отделил генеалогически южных от прибалтийских славян, у которых снипы 
совсем другие, получившие индексы М253, М307, Р30 и Р40. В любом случае, 
у восточных славян совсем другая история снипов, но, похоже, с южными 
они (точнее, их далекие предки) пересекались на Русской равнине те же 40-
45 тысяч лет назад. А пересекались – потому что и те и другие европеоиды, 
а европеоиды образовались в те же времена, и не могли образоваться 
независимо в разных концах Евразии. Европеоиды – это очень сложный 
комплекс антропологических признаков, которые случайно у разных 
популяций в разных концах континентов не образуются. Значит, жили в 
древности в одном месте, в одном регионе, передавали через жен и подруг 
гены – теперь уже именно гены – от гаплогруппы I к R и обратно, вот и 
стали обе европеоидными. А потом разошлись – I (или их предки) на запад, 
в Европу, R – на восток, в Азию, в Алтайский регион. А потом, через десятки 
тысяч лет, вернулись в Европу, уже как R1a, сначала, видимо, на Балканы, 
поближе к Адриатике. Соображали. А потом разошлись по всей Европе, и 
опять на восток, на Русскую равнину, примерно 4800 лет назад.  

Почему именно в те времена? Возможно, потому, что именно в те времена, 
4900-4800 лет назад, в Европу из Азии пришли носители R1b, их братья по 
соседней гаплогруппе, соотвественно, тоже европеоиды.  Но братья своих, 



117 

видимо, признавать не захотели, да и более 10-15 тысяч лет жили раздельно. 
Соседства не получилось. Времена были тяжелые. Свидетельством тому 
«культура разбитых черепов» в Скандинавии, археологические раскопки с 
идентификацией носителей R1a1 в Германии 4600 лет назад, с расколотыми 
черепами, причем и женщин и детей, в их жилищах. Как бы там и тогда ни 
было, но группа носителей R1a1, числом неизвестная, перешла на Русскую 
равнину, и стала предковой по отношению к современным восточным 
славянам, гаплогруппа R1a1. Примерно 4000 лет назад они прошли на 
восток до Южного Урала, и через 400 лет – на юг, в Индию. Другой 
миграционный поток в те же времена прошел в Среднюю Азию, и оттуда – 
в Иран. Третий поток прошел от Русской равнины на юг, на Кавказ, и далее 
в Закавказье, в Малую Азию, в Митанни. Все эти три потока были 
идентифицированы лигвистами по диалектам арийского языка, и первые 
два языковых диалекта получили название индоарии, второй должен был 
бы получить название «ираноарии», но не получил, его назвали просто 
иранским, или «индоиранским», и третий тоже в общем-то отдельного 
общепризнанного названия не получил. Иногда называют анатолийским 
или митаннийским языком, ветвью индоевропейских языков.              

А южных славян, гаплогруппа I2, больше всего осело в Боснии и Хорватии, 
но многие продвинулись туда, что потом стало Украиной и Россией. Так, 
через тысячелетия они встретились с восточными славянами, и образовали 
славянскую общность. Как видим, южных славян сейчас около 15% от 
населения России и Украины, и намного больше на Балканах. А восточные 
славяне несколько тысячелетий назад были родными братьями индусов.  

Tак кто от кого произошел? 

Сходство гаплотипов восточных славян и индусов впечатляет. Выше 
рассматривались короткие 6-маркерные гаплотипы, которые были 
практически идентичны для обеих групп. Но оказалось, что и 12-, и 25-, и 
37-, и 67-маркерные гаплотипы для них практически совпадают. Попробуем 
это показать «на натуре».  
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Если взять, например, гаплотипы славян и евреев, то они не совпадают. Это 
было показано выше. У славян – облако мутированных гаплотипов вокруг 
16-12-25-11-11-13, у евреев – вокруг 14-16-23-10-11-12. Если представить это 
графически, с помощью профессиональной программы кластеризации, то 
для 59 славянских гаплотипов (это все, что нашлись в базе данных для 
гаплогруппы R1a1 ко времени написания этого рассказа в 2007 году) и 200 
гаплотипов евреев, потомков ближневосточных патриархов (гаплогруппа 
J1) кластер оказывается двойным, как показано на рисунке выше. 

Слева, красным – славяне, справа – евреи. Каждый кластер имеет свое ядро, 
и облако более мутированных гаплотипов вокруг. Чем больше одинаковых 
гаплотипов – тем больше размер кружка. Ясно, что перед нами – два разных 
этнических, генеалогических сообщества.  

А вот как выглядят кластеры славян и индусов. На графике ниже – 113 
человек, примерно поровну тех и других. Красным, опять, славяне, желтым 
– индусы. Практически полное наложение кластеров. Добавлю, что 27 из 
113 гаплотипов перекрестно идентичны – у славян и индусов. И это – по 12-
маркерным гаплотипам! Стоит привести, что для 12-маркерного гаплотипа 
вероятность случайного совпадения для двух человек – один из двух 
миллиардов. А здесь – перекрестно идентичны 27 из 113! Но здесь, конечно, 
о случайном совпадении речи нет, аллели в гаплотипах не случайны в том 
смысле, что находятся в относительно узких коридорах, как было показано 
выше.    
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В стороны иглами отходят гаплотипы, которые отличаются мутациями 
больше других. И здесь не обошлось без казусов. Дело в том, что здесь 
термин «славяне» довольно условен. На самом деле я взял из базы данных 
гаплотипы ВСЕХ жителей России, Украины и Белоруссии, которые в этой 
базе были, и которые имели гаплогруппу R1a1. Я не хотел никого 
дискриминировать. Так вот, наиболее отклоняющиеся от кластера 
гаплотипы, под номерами 13, 34, 44, 54 и 87, это те, структура которых 
наиболее отличается от «канонической» индусской или славянской. За 
индусов под первыми тремя номерами ничего сказать не могу, кроме того, 
что номер 44 зовут Саид Акбар, но номера 54 и 87 могут называться 
славянами довольно условно, с именем Борух у одного, и фамилией 
Левенталь у другого. Как показали детальные расследования, среди евреев 
оказалось немало носителей гаплогруппы R1a1, но славянской ее назвать 
нельзя. Это – следы древнего племени R1a1, которые по гаплотипам 
отличаются от восточно-славянских. Возможно, пришли в Европу 
тысячелетия назад с Алтая, или из других азиатских краев. Возможно, из 
Египта, где тоже встречается гаплогруппа R1a. Гаплогруппа R1a1 среди 
евреев впервые оказалась 1175 лет назад, в 9-м веке нашей эры. Можно 
подумать, что хазарские времена, хотя других доказательств к этому нет. 
Может и Западная Европа, ашкенази.     

Итак, сходство гаплотипов с довольно тонкой структурой (12-маркерные!) у 
славян и индусов поразительно.  Дальнейшие исследования показали, что 
сходство поразительное и на 25-маркерных гаплотипах, и на 37-маркерных, 
и даже на 67-маркерных. И что вообще мы братья, разошедшиеся примерно 
4000 лет назад, что для гаплотипов не времена. Более того, 4000 лет назад 
для общего предка индусов означает, что их предок жил еще на Русской 
равнине, потому что арии перешли в Индию примерно 3500 лет назад.    

Если этот смешанный славяно-индийский 12-маркерный кластер 
упростить, и весь построить из коротких 6-маркерных гаплотипов, то он 
будет выглядеть так, как показано ниже.  
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Здесь уже и разными цветами выделять индусов и славян бесполезно – 
кружки-гаплотипы в большинстве случаев у них слились. Там 113 
гаплотипов, а кружков гораздо меньше, всего 31. Иными словами, 
перекрестно совпали 82 гаплотипа, и весь набор гаплотипов редуцировался 
до тридцати одного. Красным цветом здесь я пометил только наиболее 
сильно выпадающих у славян, чтобы показать, что выпадают примерно в 
равной степени и славяне, и индусы. Самый выпадающий гаплотип у 
индусов, под номером 44 - это все тот же Саид Акбар. У него гаплотип 
действительно аномальный – вместо обычного 16-12-25-11-11-13 или вокруг 
него, у Саида 15-14-22-10-12-13. Вот и отнесло его. У наших, у славян, 
выпадения гаплотипов значительно более скромные. Вместо того же 
обычного 16-12-25-11-11-13 и вокруг него, у них 15-12-26-11-11-14 (номер 58 
на графике) и 16-12-26-11-11-14 (номер 81). А в остальном восточные славяне 
и индусы на этом совмещенном кластере практически неразличимы.  

Итак, где жил общий предок восточных славян и индусов? Откуда предки 
славян пришли в Восточную Европу?  

Но это уже тема другого рассказа. Первого в этой книге.  

Приложение 1 

Давайте взглянем на население городов и некоторых регионов. Первая 
цифра показывает пропорцию восточных славян (R1a1), вторая – южных 
славян (I2), третья - «балтийских» славян (I1), четвертая – «северных славян» 
(N1c):  

Архангельск     32  11  21 26    
Брянск      47  12 14 16    
Вологда      48  26  10 16  
Иваново      45  10 10 23  
Липецк      51  6 15 11  
Новгород      38  8  8 28  
Орел       45  5 12 12  
Пенза      52  14 8 10  
Рязань      47  14  8  8  
Смоленск      57  7  2  14 
Тамбов      56  15 17 6  
Тверь       55  5  15 10  
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Приложение 2 

Наиболее распространенные гаплотипы в старинных русских и других 
славянских городах. В скобках указано количество тестированных человек.  

Белгород (35 чел) 

16-12-24-11-11-13  
16-12-25-11-11-13  
16-12-26-11-11-13  

Брянск (43 чел) 

16-12-25-11-11-13  
16-12-24-11-11-13  
16-12-25-10-11-13 

Владимир (50 чел) 

16-12-25-11-11-13  
16-12-24-11-11-12  
16-12-26-11-11-13 

Вологда (40 чел) 

16-12-25-11-11-13  
16-12-25-10-11-13  
14-12-23-10-11-13 (гаплогруппа I1, прибалтийская, скандинавская, 
северогерманская, саамская) 

Волот (32 чел) 

16-12-25-11-11-13  
16-12-25-10-11-13  
16-12-24-10-11-13 

Иваново (40 чел.) 

16-12-25-11-11-13  
16-12-24-11-11-13  
16-12-25-10-11-13  
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Калуга (36 чел) 

16-12-25-11-11-13  
16-12-24-11-11-13  
16-12-25-10-11-13 

Киев (243 чел) 

16-12-24-11-11-13  
16-12-25-11-11-13  
17-12-25-10-11-13  

Липецк (47 чел) 

16-12-24-11-11-13  
16-12-25-11-11-13  
16-12-25-10-11-13 

Москва (85 чел) 

16-12-25-11-11-13  
16-12-24-11-11-13  
16-12-25-10-11-13 

Нижний Новгород (53 чел) 

16-12-24-11-11-13  
16-12-25-11-11-13  
14-12-23-11-14-14 (гаплогруппа N, северная, поморская, скандинавская) 

Новгород (127 чел) 

16-12-25-10-11-13  
16-12-25-11-11-13  
15-12-25-11-11-13  
14-12-23-10-14-14 (гаплогруппа N1с) 

Архангельск (42 чел) 

14-12-23-11-14-14 (гаплогруппа N1с)  
14-12-22-11-14-14 (гаплогруппа N1с)  
16-12-24-11-11-13 
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Орел (72 чел) 

16-12-25-11-11-13  
16-12-24-11-11-13  
15-12-25-11-11-13 

Пенза (81 чел) 

16-12-25-11-11-13  
16-12-25-10-11-13  
15-12-25-11-11-13 

Псков (40 чел) 

15-12-23-11-14-14 (гаплогруппа N1с)  
16-12-25-11-11-13  
16-12-25-10-11-13 

Рязань (35 чел) 

16-12-24-10-11-13  
16-12-25-11-11-13  
16-12-24-11-11-13  
16-12-25-10-11-13  
15-12-25-10-11-13 

Смоленск (43 чел) 

16-12-25-11-11-13  
16-12-25-10-11-13  
15-12-25-11-11-13 

Тамбов (48 чел) 

16-12-25-11-11-13  
16-12-24-11-11-13  
15-12-25-10-11-13  
17-12-25-11-11-13  
16-12-25-10-11-13 
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Тула (42 чел) 

16-12-25-11-11-13  
16-12-24-11-11-13  
16-12-24-10-11-13  
16-12-25-10-11-13 

Тверь (43 чел) 

16-12-25-11-11-13  
16-12-24-11-11-13  
16-12-25-10-11-13 

Брест (30 чел) 

16-12-24-11-11-13  
16-12-25-10-11-13  
16-12-24-10-11-13  
16-12-25-11-11-13 

Витебск (53 чел) 

16-12-25-11-11-13  
16-12-24-11-11-13  
16-12-25-10-11-13 

Гомель (30 чел) 

16-12-24-11-11-13  
15-12-25-11-11-13  
16-12-25-11-11-13  
16-12-24-10-11-13 

Гродно (56 чел) 

16-12-25-10-11-13  
16-12-25-11-11-13  
17-12-25-10-11-13  
16-12-24-11-11-13 
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Белоруссия «в целом» (69 чел) 

16-12-25-11-11-13  
16-12-24-11-11-13  
16-12-25-10-11-13  
16-12-24-10-11-13  
 
Смотрим дальше в базах данных. Вот – ВСЕ гаплотипы индусов и 
пакистанцев (на 2007-й год) в гаплогруппе R1a1 в самой большой базе 
данных. В скобках – количество людей с таким гаплотипом, всего 52 
человека:  
 
16-12-25-10-11-13 (10)  
16-12-25-11-11-13 (6)  
16-12-24-10-11-13 (5)  
15-12-25-11-11-13 (4)  
16-12-24-11-11-13 (3)  
15-12-25-10-11-13 (3)  
15-12-24-11-11-13 (2)  
17-12-25-11-11-13 (2)  
15-12-25-11-10-13 (2)  
15-12-24-10-11-13 (1)  
15-12-25-11-11-13 (1)  
16-12-24-11-11-12 (1)  
16-12-23-11-11-13 (1)  
15-12-24- 9-11-13 (1)  
15-12-25-10-12-13 (1)  
15-12-23-10-11-13 (1)  
15-12-24-10-10-13 (1)  
15-12-26-10-11-13 (1)  
15-12-26-11-11-13 (1)  
16-12-24-11-11-14 (1)  
16-12-22-11-11-13 (1)  
15-12-22-10-12-13 (1)  
17-12-25-10-11-13 (1)  
16-12-25-12-11-13 (1)  
 
И фамилии у всех типично индусские – Сринивасан, Сингх, Пател, 
Кришнасвами, Бхатнагар, Шарма... Наиболее часто встречаются те же 
самые гаплотипы, что и у восточных славян.  
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8 
«СЛУЖБА КРОВИЮ И СМЕРТИЮ». 

ДВОРЯНЕ И ДЕТИ БОЯРСКИЕ 
 
 
Не знаю, как кому, а мне нравится быть потомком детей боярских. Что-то в 
этом есть от былин, летописей, сказаний. Там русский дух..., и далее по 
тексту.  
 
Но если выйти на улицу и спросить у первого десятка человек, да и у 
второго, кто такие дети боярские, кто такие однодворцы, что такое 
четвертное право, что такое «испомещать», кто такие городовые и полковые 
дворяне, да и что такое дворяне вообще и как они появились на Руси, то 
ответа не получить. Причем я говорю, естественно, не о зарубежье, а о 
самой что ни на есть современной России.  
 
Вот о том, что это такое, как и многое другое, память о чем отказала у 
«народных масс» с 1917-го и в последующие годы, я и расскажу. А чтобы 
рассказ не получился отвлеченным, проведу его на примере истории 
предков Клёсовых, старинного русского, славянского, Курского рода, 
начиная с тех самых детей боярских. В рассказе, помимо цитирования 
таких классиков, как С.М. Соловьев, Н.М. Карамзин и В.О. Ключевский, 
буду использовать материалы из старых исследований, доступных в 
основном только специалистам, как «ИСТОРИЧЕСКАЯ ЛЕТОПИСЬ 
КУРСКОГО ДВОРЯНСТВА» (составил член Императорского С.-
Петербургского Археологического Института А. А. Танков. Издание 
курского дворянства. Москва 1913; обработал В.Н. Орлов, 2004) [1] и 
«ЧЕТВЕРТНОЕ ПРАВО» (Н.А. Благовещенский. Типо-Литография 
Товарищества И.Н. Кушнерев и Ко., Москва, 1899; обработал В.Н.Орлов, 
2007) [2]. Пусть это будет моей скромной помощью по донесению их трудов 
до современного читателя в такой форме.  
 
 
Дворяне и дети боярские 
 
Дети боярские – это часть высшего сословия на Руси. Все высшее сословие 
состояло из бояр, мужей княжих, дворян и детей боярских. Впоследствии 
первые две группы исчезли, а две последние группы слились, и стали 
называться дворянами. Произошло это в 17-18 веках.  
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Само слово дворяне означало, естественно, двор – княжеский, а затем 
государя. Первые дворяне составляли княжескую дружину. Н.М. Карамзин 
в своей «Истории государства Российского» пишет: «Что прежде 
называлось дружиною Государей, то со времен Андрея Боголюбского уже 
именуется в летописях Двором: Бояре, Отроки и Мечники Княжеские 
составляли оный. Сии Дворяне, первые в России, были лучшею частию 
войска. Каждый город имел особенных ратных людей, Пасынков, или 
Отроков Боярских (названных так для отличия от Княжеских) и Гридней, 
или простых Мечников, означаемых иногда общим именем воинской 
дружины. Только в чрезвычайных случаях вооружались простые граждане 
или сельские жители; но последние обязаны были давать лошадей для 
конницы» [3].  
 
Дворяне – всегда было понятием военным. Говоря современным языком, 
дворяне – это офицерство. Точнее, потомственное офицерство. 
Потомственный высший военно-боевой состав. Служилое военно-
дворянское сословие. Здесь есть некоторая тавтология, но это – принятый 
термин. Как пишет А.А. Танков, ссылаясь на русского историка Н.И. 
Иванова, «в княжескую дружину принимались лица не только 
выдававшиеся храбростью и заслугами, но и отличенныя породою». Это 
звучит не очень политкорректно, но тому, кто принимал в дружину, было 
виднее.  
 
Бояре были самым высшим звеном власти и службы на Руси. Поначалу 
бояре и дети боярские были самые приближенные к князю люди, костяк 
его дружины, боевые товарищи, дети и близкие родственники князя. 
Княжеств, естественно, на всех не хватало, и бояре становились 
советниками, думцами князя. Их дети и были дети боярские. Поначалу это 
название имело буквальное значение. И поскольку оно несло 
определенную и важную сословную посылку, то дети и внуки детей 
боярских продолжали называться детьми боярскими. Они постепенно 
составили довольно многочисленную группу и образовали средний и 
младший военно-служилый контингент в войсках. Это, конечно, не считая 
низшие категории в войсках, но те к служилым не относились. Говоря опять 
же современным языком – дети боярские обычно занимали должности от 
рядовых (правда, в дворянской и поместной коннице) до майоров, в 
зависимости от боевого опыта и выслуги лет. Полковничьи и генеральские 
должности занимали князья, стольники, воеводы.  
 
Слово «дворянин» впервые встречается в летописи под 1175 годом, во 
времена Великого князя Андрея Боголюбского. Понятие «дети боярские» 
как сословное понятие встречается уже в 13-м веке для обозначения части 
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дворян. В Ипатьевской летописи (1281 год) так описывалась поимка 
Михайлы Глинского, намеревавшегося перейти на сторону поляков – 
«Михайло Глинский едет один наперед своих дворян за версту, и пойма его 
князь Михайло Голица, а дети боярские переимали дворян Глинского».  
 
Говоря о времени Великого князя Василия Темного (1425-1462), Н.М. 
Карамзин пишет: «Все главные чиновники государственные: Бояре 
Старшие, Большие, Путные (или поместные, коим давались земли, доходы 
казенные, путевые и другие), Окольничие или ближние к Государю люди, и 
Дворяне были истинным сердцем, лучшею, благороднейшею частию 
войска, и собственно именовались Двором Великокняжеским. Вторый 
многочисленный род записных людей воинских называли Детьми 
Боярскими: в них узнаем прежних Боярских Отроков; а Княжеские 
обратились в Дворян. Всякий древний областной город, имея своих Бояр, 
имел и Детей Боярских, которые составляли воинскую дружину первых. 
Купцы и граждане без крайности не вооружались, а земледельцы никогда». 
 
Сначала бояре и дети боярские имели первенствующее значение по 
отношению к дворянам, как людям, составляющим княжеский двор. В 
дружине понятия дворян и детей боярских практически сливались, хотя 
еще в первой половине 16 века дети боярские продолжают составлять 
высший сравнительно с дворянами класс [1]. Но потом, с возвышением 
понятий государя и его двора, статус дворянина начинает превосходить 
статус сына боярского. В 16-17 вв оба понятия в отношении воинской 
службы, во всяком случае в Курском крае, практически всегда 
употребляются вместе, как «дворяне и дети боярские», что означало 
военно-дворянское служилое сословие, в противоположность остальному 
населению, «мужикам». Как дворяне, так и дети боярские «служили с 
поместий».  
 
Высшим государевым учреждением, которое заведовало службой дворян и 
детей боярских, был Разрядный приказ. Приказ рассылал на места 
воеводам Царские грамоты с предписаниями, и принимал отчеты воевод и 
челобитные дворян и детей боярских с просьбами и жалобами к Государю.  
 
До 18 века понятия дворяне и дети боярские было синонимом воинов. Как 
пишет А.А. Танков, выражение «послать вперед дворян и детей боярских» 
было равносильно выражению – направить лучшие части конных войск. Но 
это было не все. При устройстве курских городов и крепостей дворяне и 
дети боярские были еще и военными инженерами и строителями – 
крестьян-то в тех краях практически не было. Как отмечают историки, они, 
дворяне и дети боярские, были самым культурным слоем общества, 
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носителями культуры, оказывали нравственное влияние на население и на 
условия его жизни [1].  
 
В 18 веке понятие «дети боярские» для служилых людей исчезает, остается 
термин «дворяне». Для уходящих в отставку с воинской службы на свое 
поместье, в особенности для тех, кто не служил во времена 1-й ревизии 
(1720-е годы, см. ниже), термин «дети боярские», как и «дворяне» часто, 
особенно у малопоместных, заменяется понятием «однодворцы». Более 
того, ушедшие с воинской службы «на землю» обычно в итоге перетекали в 
свободные, или вольные крестьяне, которые потом получили официальное 
название «казенные крестьяне» или «государственные крестьяне», о чем мы 
потом расскажем. В любом случае, уход с военной службы во многих 
случаях означал конец дворянства. Некоторые потом возвращались на 
воинскую службу и получали обратно дворянский титул, но после 
специального рассмотрения.  
 
В 1566 году Иван Грозный (Иоанн IV Васильевич) определил три разряда 
служилого сословия. Высший разряд были дворяне – московские, жильцы и 
городовые. Московские владели землями в Московском уезде, жильцы 
служили в Москве, но земель в Московском уезде не имели, и городовые 
служили в других городах. Второй разряд назывался, как и прежде, детьми 
боярскими. Они пользовались одинаковыми с дворянами правами, но по 
службе занимали, как правило, меньшие должности. Они могли перейти в 
первый разряд за воинские заслуги. К третьему разряду относились 
стрельцы, пушкари, копейщики, затинщики и прочие служилые люди. Они 
могли быть из дворян, но не из крестьян и холопов. Из них составлялись 
воинские подразделения, которые возглавлялись дворянами и детьми 
боярскими. Первые два разряда служили «по отечеству», то есть 
наследственно, в чине своих отцов [4], как правило, с поместий. Третий 
разряд служил «по прибору», то есть по набору.  
 
В 1642 вышел указ о запрещении служилым людям поступать в холопство и 
на солдатскую службу. В 1675 приборным людям было запрещено 
переходить в дети боярские, что ускорило формирование дворянского 
сословия. 
 
При сыне Ивана Грозного, Федоре Иоанновиче (1584-1598 гг), в составе 
русского войска было 80 тысяч дворянской конницы, и дворянские конные 
полки составлялись из дворян и детей боярских. Дворяне большие (то есть 
бояре) получали жалование 70-100 рублей в год, «середние» 40-60, дети 
боярские 20-30 рублей в год.  
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В русской истории было мало примеров пожалования статуса детей 
боярских людям низших сословий и даже холопам, и эти примеры были, 
как пишут историки, неудачными. Борис Годунов допускал такие 
пожалования, но они оказались «непрочными», и все эти лица в 
последующие царствования были возвращены в прежнее свое состояние [1].  
 
Возвращаемся к тому, что дети боярские - говоря современным языком – 
обычно занимали должности от рядовых до майоров, в зависимости от 
боевого опыта и выслуги лет. Естественно, они могли переходить на 
высшие командные должности, но чаще – просто по своему количеству – 
занимали скорее лейтенантские и капитанские должности (говоря 
современным языком). Они были совершенно незаменимой частью войска 
русского. На южных границах Курщины, у Дикого поля, о чем у нас пойдет 
речь ниже, они выполняли функции разведчиков, вступали в бой, ведя свои 
десятки и сотни, организовывали оборону городов и крепостей, были 
«осадными головами» при штурме крепостей и несли все тяготы воинской 
службы. За свою службу они получали оклады в виде поместий, земельных 
наделов, помимо обычного денежного содержания. Это и было 
«испомещение».  
 
Напомню, что Курск первоначально входил в состав Северской земли, 
которая лежала на восток от Днепра. Курск был самым большим городом 
на востоке на Руси. К юго-востоку от границ Курского края начиналось 
Дикое поле.  
 
 
Испомещение дворян и детей боярских 
 
Как пишет С.М. Соловьев в своей «Истории России с древнейших времен» - 
«Легко понять, какое впечатление в стране произвело испомещение 
военных людей на землях, впечатление, подобное тому, какое произвело 
испомещение германцев в областях Римской империи: в стране ... явился 
многочисленный класс людей, пользующихся землею, полновластных 
хозяев ее во время этого пользования; ... земля явилась предназначенною 
для испомещения военных людей, помещики явились главными 
землевладельцами, служилый человек для остального народонаселения 
стал немыслим без поместья, и название помещик для землевладельца 
укоренилось в народе крепко, осталось и тогда, когда поместья исчезли». 
 
Было два основных механизма получения поместий – или обычным 
порядком, при очередном призыве на воинские сборы, когда указом 
поименно объявлялось, кто какой надел и какую денежную сумму 
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получает, или по челобитной самого дворянина или сына боярского, или 
его служилых сыновей, просящих государя за отца. 
 
И вот здесь на сцену выходит мой первый предок Иван Клёсов (рожд. ок. 
1575) – первый, конечно, по существующим упоминаниям в архивах – 
которому в 1639 году по челобитной его сына Кирея ( рожд. ок. 1605) указом 
было выделено 300 четвертей (чет) земли (180 гектаров). Вот как повествует 
об этом Отказная Книга (РГАДА, ф. 1209, оп. 188, дело № 15684, стр. 159): 
 
Лета 7147 года (1639 год) апреля в 12 день по государеве цареве и великом князе 
Михаиле Федоровиче всея Руси грамоте Ивану Клёсову, сыну боярскому 
рейтарской службы по челобитью курчен кормовых детей боярских Кирея Клёсова, 
Фрола Евсюкова да Дениса Пыжова да Мина Вожова да Остаха Шипилова и по 
наказу стольника и воеводы Ивана Васильевича Бутурлина в Курецком стане 
Курского уезда были отписаны угодья и урочища с устья вверх по Хмелевскому 
колодезю да от устья ж Хмелевского колодезя вниз по Пруту по правую сторону 
речке Прута и написано по сыску усадище усть Хмелевского колодезя и дикого поля 
и дубровы по описи сто чети в поля а в дву по тому ж по государеве цареве и 
великого князя Михаила Федоровича всея Руси грамоте и по сыску.  
 
Расшифровывается этот непростой текст по отписным землям с помощью 
объяснений А.А. Танкова: «местному воеводе предписывалось послать - 
кого пригоже на место нахождения поместья и произвести сыск окольными 
и тутошними людьми по поводу справедливости оснований, по которым 
челобитчик просит записать за ним это поместье, а затем измерить землю 
поместья... разверстать ее на три поля и определить, сколько четвертей 
придется в одном из них. Обыкновенно в Курском крае измерялась только 
некоторая часть земли, в состав ее входила пашня, перелог, дикое поле, 
дубрава на пашню, пашня, поросшая лесом, и эта часть считалась одним 
полем. Умножением этой части на три определялась величина поместья». 
Следует добавить, что «а в дву потому ж» означает, что «в двух остальных 
полях по стольку же».  
 
Через полсотни с небольшим лет, в «Разборной книге детей боярских по 
городу Курску и Курскому уезду 1695 года» (ГАКО, ф. 1555, оп. 1, дело № 
168, лист 678) впервые упоминается деревня Клёсова. Еще через 15 лет, по 
ландратской ревизской переписи, деревня Клёсова шла по разделу 
«Рейтары и однодворцы», в ней было 12 дворов и жили 35 человек (из них 
семь взрослых мужчин и девять женщин, остальные - дети), у всех фамилия 
– Клёсовы.  
 
Здесь следует отметить, что фамилии до 15 века не встречаются даже у 
бояр. В конце 15 века фамилии дворян встречаются все чаще. В 16 веке уже 
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практически все дворяне и дети боярские Курского края имеют фамилии, в 
отличие от более низких сословий, у которых фамилии стали появляться 
только в 19 веке. То, что в 1639 году у упомянутых выше курчен 
перечислены фамилии, относит их к довольно высокому сословию. Само 
понятие «курчане» или «курчене», по А.А. Танкову, указывает на 
принадлежность дворянам и детям боярским, «и противополагается лицам 
других чинов и разрядов, низших по отношению к этому понятию». Указ 
царя Федора Алексеевича 1678 года гласит: «холопей боярских и 
стрелецких и казачьих и неслужилых никаких чинов отцов, детей и братьев 
и племенников отнюдь никого детьми боярскими у верстания не называли 
и поместными и денежными оклады их не верстали».  
 
А, собственно, почему «Отказная книга», выписка из которой дана выше? 
Какой же отказ, когда землю дали?  
 
А это и есть отказ. Потому что землю отписали, то есть отказали. В 
дворянском землевладении 17 века землю отписывали на основании 
Отказных Грамот. В писцовых книгах так и записывали: владел по 
Государевой грамоте, или по старым писцовым книгам, по купчей меновой, 
отказным или отдельным книгам.  
 
Указ царя Алексея Михайловича от 1648 года приводит нормы поместных 
окладов детей боярских в Курско-Белгородском крае [1]: 
 
-- Старшие оклады (оклады 1-й и 2-й статьи): 400 и 300 чет (четвертей) 
 
-- Средние оклады (оклады 3-й, 4-й и 5-й статьи): 250, 200 и 150 чет 
 
-- Низшие оклады (оклады 7-й и 8-й статьи): 100 и 70 чет 
 
Поместья давались только служилым людям. По «Уложению» 1649 года 
Алексея Михайловича людям не дворянского сословия вообще было 
запрещено владеть землей. В лучшем случае и в виде исключения солдаты 
испомещались 25 четвертями. Когда у помещика – а именно помещиками 
были служилые люди, имевшие поместья – сыновья достигали 15-18-
летнего возраста, они верстались в государеву службу и сами приобретали 
право на поместный оклад. При этом они были обязаны по первому 
требованию являться на военные сборы и оправляться в военые походы с 
оружием и запасами, и приводить с собой конных и пеших ратников 
исходя из размера поместья, обычно по вооруженному человеку на коне и в 
полном доспехе со 100 четвертей земли (указ Ивана Грозного от 20 сентября 
1556 года). Продавать данную землю им было нельзя, земля должна была 
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оставаться в роду служилых людей, пока они служат: чтобы "в службе 
убытка не было, и земля бы из службы не выходила". 
 
Дети состоятельных дворян и детей боярских верстались «в припуск», то 
есть землей не наделялись, и отбывали службу с отцовского поместья. Дети 
неимущих дворян верстались «в отвод», то есть с назначением отдельного 
поместного оклада.  
 
В «Указе об испомещении» 1555 года было сказано: «отцовских поместий не 
отнимать у сыновей, если они пригодны в службу». Это же подтверждалось 
«Уложением» 1649 года. Как пишет В.О. Ключевский в «Курсе русской 
истории», на принципе «кто служит, тот должен иметь землю» и была 
построена поместная система. Прямым последствием этой мысли было 
другое правило: кто владеет землей, тот должен служить. Исключение – 
монастырские земли.  
 
У современного читателя может сложиться иллюзия, что дворяне и дети 
боярские были людьми состоятельными, имели поместья с массой 
крепостных крестьян. Это было в основном не так. В 1670-х годах, 
например, из 168 дворян и детей боярских из нескольких уездов Курского 
края, записавшихся на военную службу, 99 вообще не имели и не получили 
поместий, остальные были испомещены не сполна, «иные вполсилы, а иные 
в третий и четвертый жребий, а иным дали на усадьбище не помногу» [1]. 
Дворянам и детям боярским было трудно жить и служить. Денежные 
оклады были не велики, выдавались на войне, как правило, в виде награды 
за захват языков, за убитых в бою неприятелей, за бои, за раны, за выход из 
полона. В мирное время оклады были по одному рублю на человека в 
четыре года.  
 
Вообще поместные «оклады» с их сотнями четей было одно, а фактические 
«дачи» были часто значительно меньше. Окладную землю себе надо было 
еще найти и организовать ее измерение и запись по форме, то есть 
провести юридическое оформление. А земли часто и не было, или она была 
плоха, или слишком удалена. Поэтому среди провинциального дворянства 
в то время часто встречались чрезвычайно мелкие помещики, у которых 
оклады падали ниже предельной меры, назначенной по закону для 
поставки одного вооруженного конного ратника (100 четей, или 150 
десятин в пашне): назначали по 80 и по 40 четей оклада (120 и 60 десятин). 
Еще скуднее бывали дачи, приближавшиеся уже к крестьянским участкам: 
встречались помещики с 30, 20, даже с 10 десятинами пахотной земли. Так 
образовалась значительная масса бедных провинциальных дворян, 
беспоместных или малопоместных [4].  
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Даже некоторые дворовые дворяне, а их по Курску в 1642 году было всего 19 
человек, не имели крестьянских дворов, двое совсем не имели поместий, а 
один владел поместьем всего в 9 четвертей [1]. В то время детей боярских 
городовых в Курске было 731 человек. Они составляли ядро дворянского 
сословия. Поместные оклады их были от 70 до 500 чет, но большинство их 
вовсе не имели крестьянских дворов, и немногие были беспоместными. Как 
будет говориться ниже, крестьян в Курско-Белгородском крае в 
царствование Михаила Федоровича и Алексея Михайловича вообще почти 
не было. А поскольку такие помещики в своих поместьях не имели 
крестьянских дворов, жили своими дворами, «однодворками», то отсюда 
позже и образовалось понятие и сословие однодворцев, о чем речь пойдет 
ниже, в том числе и в применении к моим предкам.  
 
Вообще, в служилой семье все дети служили: достигнув призывного 
возраста, сын - на коня, защищать отечество, дочь - под венец, готовить 
резерв защитников [4]. Бывали случаи, когда детей увечных отставников 
оставляли с отцом «на пашню», но привилегий людей служилых у них уже, 
конечно, не было.  
 
Но вернемся к Ивану Клёсову, сыну боярскому. За какие воинские заслуги 
и за какую выслугу лет ему, 59-летнему, было царским указом выделено 
поместье? В архивах это пока обнаружить не удалось, но – обратимся к 
истории Московского государства и государства Российского в период 
начала 17-го века и до 1639 года.  
 
 
Смутное время и начало дома Романовых 
 
В 1604 году, когда сыну боярскому Ивану Клёсову было 24 года, в истории 
России началось Смутное время. Завершал свое семилетнее правление 
Борис Годунов, который внезапно умер в апреле 1605 года. Конец его 
царствования был для российского государства катастрофическим. 
Разорения южных земель татарами, чума, четыре неурожайных года 
подряд. Наконец, все усиливавшиеся слухи о чудесном избавлении 
царевича Дмитрия, сына Ивана Грозного, по официальным сведениям 
погибшего в 1591 году в возрасте 9 лет. Пошли народные волнения с 
упоминаниями кары Божьей, потому что царствование Бориса незаконно, 
достигнуто неправдой, и добром не кончится.  
 
В октябре 1604 года Димитрий Самозванец (Лжедмитрий I) вошел в 
пределы Московского государства и направился к Курскому краю. Путивль, 
верный Борису Годунову, поначалу встретил поляков и казаков Димитрия 
«огненным боем», но воевода Путивля был повязан своими же, и город в 
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ноябре был сдан. Вскоре был сдан и Курск, но сдан стрельцами [5]. После 
смерти Годунова русское войско перешло на сторону Димитрия. В июне 
1605 года был убит наследник Бориса Годунова, царевич Федор, в июле 
Димитрия признала как своего сына вдова Ивана Грозного, она же мать 
царевича Дмитрия, и в конце того же месяца Димитрий венчался в Москве 
на царство. Но ненадолго, был убит меньше чем через год, в мае 1606-го. 
Мать царевича перед этим повинилась, что признала не по правде. Царем 
стал Василий Шуйский, на четыре года. Городовые дворяне, в том числе 
курские, на избрании нового царя не присутствовали. Смутное время 
продолжалось. Появился Лжедмитрий II, «тушинский вор», пошли бунты 
против Шуйского, в Тушине в 1608 году образовался параллельный 
«царский» двор, и было «Московское осадное сидение». Впоследствии за 
«осадное сидение и неотъезд к Тушинскому вору» дворянам и детям 
боярским по указу царя Василия Шуйского активно раздавались «в вотчину 
из поместья со ста четей по двадцати четей». То есть поместья 
увеличивались на 20% по территории. Эти грамоты при следующем царе, 
Михаиле Федоровиче Романове, надо было обменять на новые в поместном 
приказе после проверки.  
 
Тем временем татары, пользуясь политической и военной неразберихой в 
центре Московского государства, усилили набеги на Белгородско-Курский 
край. Помимо татар, в края вторгались множество казачьих и прочих 
«воровских» отрядов, что держало дворян и детей боярских в постоянном 
напряжении и в боях. В августе 1610 года в городах Курского края была 
получена из Москвы грамота, в которой говорилось: «Видя междоусобие 
между православными христианами, польские и литовские люди пришли в 
землю Московского Государства и многую кровь пролили, церкви и 
монастыри разорили, святыне поругались и хотят православную веру в 
латинство превратить; Польский король стоит под Смоленском, гетман 
Жолкевский - в Можайске, а вор - в Коломенском, литовские люди по 
ссылке Жолкевским, хотят Государством Московским завладеть, 
православную веру разорить, а свою латинскую ввести». В грамоте 
говорилось об уходе Василия Шуйского с царства - «и Государь Государство 
оставил, съехал на свой старый двор и теперь в чернецах... И вам бы всем 
всяким людям стоять с нами заодно и быть в соединеньи, чтобы наша 
православная вера не разорилась, и матери бы наши, жены и дети в 
латинской вере не были».  
 
Через четыре месяца Лжедмитрий II был убит. Война с поляками 
продолжалась, и в 1611-1612 годах князь, стольник и воевода Дмитрий 
Пожарский и нижегородский гражданин Кузьма Минин формируют в 
Ярославле народное (земское) ополчение и в октябре 1612-го освобождают 
Москву от поляков и литовцев.  
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Все это смутное время, все девять лет войн, неразберихи и рваного 
межцарствия, курские дворяне и дети боярские продолжали нести 
полковую, городовую и сторожевую службу, при всей ее нестабильности и 
неустройствах. Указ Боярской Думы постановил выйти всем дворянам без 
исключения на службу 29 мая 1611 года, и у тех, кто не вышел, были 
отобраны поместья. При этом Указ специально отмечал – «Не отнимать 
поместий у жен и детей умерших и побитых дворян» [1]. Последующим 
указом 30 июня 1611 года было постановлено – «поместья и вотчины, 
розданные без земского приговора, отобрать назад и раздать поместные и 
вотчинные земли беспоместным и разоренным детям боярским». Имелись в 
виду поместья, разданные по указам Лжедмитрия в Тушине, и польско-
русским правительством в Москве, и русским правительством «всей земли» 
под Москвою, и в польском лагере под Смоленском, и в шведском лагере в 
Новгороде [1].  
 
В 1613 году на престол всходит Михаил Федорович Романов, в свои 
неполные 17 лет. Из Курского края на Соборе 1613 года, избравшем 
государя, была целая делегация из дворян и детей боярских. Все они 
подписались на Утвержденной грамоте за Курскую землю [1].  
 
Период царствования Михаила, с 1613 по 1645 год, для дворян и детей 
боярских курчен был насыщен военно-боевыми событиями. Это было время 
упорядочения и устройства государственной жизни, время возрождения 
России, но и время на юго-западных границах смертельно опасное. Так в 
чем мог принимать непосредственное участие сын боярский рейтарской 
службы Иван Клёсов? О рейтарах поговорим чуть позже, а пока – об общей 
службе дворян и детей боярских.  
 
За год до воцарствования Михаила, в 1612 году, польский гетман 
Жолкевский напал с 70-тысячным войском («поляковъ, запорожцевъ и 
всякаго сброда») на Курск, по дороге взяв Белгород, Путивль и Орел. 
Поляки не смогли овладеть городом, и после более чем месячной осады 
отступили. Вообще картина была до мурашек по коже русская – поляки 
штурмуют крепостные стены Малого Острога, в котором укрылись 
немногочисленные защитники, а те ходят «крестным ходомъ вокругъ со 
списком съ чудотворнаго образа Знаменiя Пресвятыя Богородицы Курскiя 
(настоящая икона была въ Москве)». Потом, воодушевившись, открыли 
ворота и ударили по осаждающим с такой силой, что «Жолкевский после 
этого приступа решилъ отступить отъ Курска». Потом последовал еще удар 
осажденных, и «когда после вылазки Жолткевский узналъ размеры потери 
поляковъ, то онъ въ ту же ночь потихоньку удалился отъ Курска, такъ что, 
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когда утромъ куряне со стены крепости взглянули на вражiй станъ, то сразу 
не поверили своимъ глазамъ: место стана было пустынно и безмолвно» [5].  
 
В честь этого в городе был основан Знаменский монастырь. 
 
А.А.Танков приводит тексты донесений царю о ратных подвигах дворян и 
детей боярских Курского края по изгнанию польских и литовских войск. 
Описано, как в боях «литовских людей побили многих, а иных переранили 
и во всем их осилили». Донесение продолжает, уже про другую схватку – «и 
с ними бились с сильным боем, и стали те Литовские люди ... три недели и 
бились с ними по вся дни день и в ночь, а на четвертой, Государь, неделе марта 
в 16-й день, прося у Бога милости, ходили они (русские) станом на 
Литовских людей на обе стороны и бились с Литовскими людьми под их 
станами день и ночь безпрестанно ... Литовских людей побили многих и 
переранили и языки и знамена многие у них поимали, и из станов с обеих 
сбили, и станы их пожгли, и те Литовские люди побежали... А языки, 
Государь, и переезжие Литовские люди в распросе сказывали, что 
Литовских людей было в дву таборех тысяч с шесть, да к Литовским же 
людем пришли на прибавку марта в 16-й ... 400 человек, да тово ж числа 
пришол в Путивль с Ржищева Збаровской, а с ним Литовских людей 700 
человек». 
 
Это было, продолжает А.А.Танков, первое радостное известие вновь 
избранному государю, известие о настроениях края и его боевой мощи.  
 
И это все помимо практически непрерывных военно-боевых походов на 
западных и южных рубежах края и страны, походах против поляков, 
литовцев, татар и черкас (запорожские казаки). В 1616 году дворянская 
конница в Посемье составляла – в Рыльске 232 человека, в Путивле 274, в 
Осколе 223, в Белгороде 136, и в Курске 753 человека дворян и детей 
боярских [1].  
 
В том же 1616 году литовские войска вторглись в Курский край, и против 
них был послан отряд в 340 конницы курских детей боярских, вместе с 
отрядами из Путивля и Чернигова. В 1617 году литовцы опять появились в 
крае, и из Курска в передовой полк было направлено 380 дворян и детей 
боярских, и «с огненным боем атаманы и казаки и стрельцы». Литовцы 
отошли. В 1618 году – следующий набег в Курский край литовцев, и по 
указу государеву войскам предписывалось, чтобы «береженье держать 
великое, чтобы Литовские люди и русские воры на них в походе украдом и 
обманом не напали и какого дурна не учинили». Царский указ к воеводам 
Курского края в 1620 году предписывал «держать дворян и детей боярских 
о дву конь» на случай прихода крымских татар [1]. В итоге польский и 
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литовский королевичи прислали с царю Михаилу послов для заключения 
мира, который и был заключен – «мирное постановление на 14 лет... с 
первого декабря нынешнего 127 (1619) года до лета 7141 (1633)» [1].  
 
В наступившее относительно мирное время число дворян и детей боярских 
в Курске достигло относительно большой величины – в 1625 году 885 
человек, в 1629 году 864 человека, в 1631 году – 997 человек, в 1642 году – 
1130 человек. Хотя мирное время было только относительное, так как 
татары мира не заключали и заключать не собирались. В 1616 году 
ногайские татары пришли под Курск. Отряд, состоящий из детей боярских 
и казаков, разбил их наголову в 15 верстах от города, и отбил пленных 
русских мужчин, женщин и детей. В 1622 году был разбит большой отряд 
татар, вторгнувшийся в Курский край. В 1623 году войско татар из 
Орловского края пришло в Курский, и им навстречу был послан конный 
отряд курчан детей боярских численностью в 300 человек, вместе с 
казаками и 100 человек пехоты с огненным боем. Как пишет А.А. Танков, 
«произошла страшная битва, и татары были разбиты совершенно». В 1628 
году отряд курчан дворян и детей боярских встретил татар, которые успели 
захватить много полоняников, в 100 верстах от Курска, и освободил русских 
пленников. Татары направились к Курску, и здесь ночью, в 10 верстах от 
города, татары были разбиты и их начальники взяты в плен [1].  
 
В 1632 году литовцы и татары напали на Белгород, татары взяли много 
пленных, и приблизились к Курску; объединенный отряд детей боярских 
Курска и Рыльска разбил татар в сражении. Путивляне отбили нападение 
литовцев. В 1633 году польское войско разорили Белгород и поместья 
вокруг города. Ободренный успехами, другое польское войско, под 
командованием гетмана Вишневецкого, направилось на Курск, осадили его, 
и после долгого времени, разорив окрестности, не взяв города, и потеряв 
много людей убитыми и ранеными, отступили и ушли в свои пределы [1]. 
Поляки вторгались в Курский край и в следующем, 1634 году, и осадили 
Курск. Воевода Петр Григорьевич Ромодановский так описывает это 
событие: «Апреля в 4-й день пришли под Курск из Комарицкой волости 
Литовские люди и Запорожские Черкасы... да четыре пушки с ними наряду, 
а с ними войска 12000 человек и приступили к городу и острогу многими 
приступы с примёты (горючие вещества) и хотели город (крепость) зажечь, 
а слободы разграбить. И я... послал на вылазку голов, а с ними Курчан 
детей боярских и всех ратных людей, и головы с Курчаны на вылазке 
многих Литовских людей побили и языки поимали 13 человек, языки от ран 
помирали, а мы слобод около острога жечь не дали. А стояли Литовские 
люди под Курском апреля с 4-го дня по 16-е число и пошли они от Курска 
тою же сакмою, что приходили в прошлом году под Курск".  
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В ответ военные отряды Курского края взяли приступом такие 
значительные города Польского королевста, как Борзна и Полтава. [1]. Это 
вошло в историю как война России с Польшей 1633-1634 гг, мир в которой 
был заключен 17 мая 1634 года.  
 
В 1641-1642 гг в Курском крае произошла «измена курских черкас», которые 
стали уходить в Литву. Из Курска за ними направили военный отряд с 
посланием, «чтобы они, Черкасы, помня ... крестное целование и 
жалованье, поворотили назад в Курск и вину свою ... принесли, а будет они 
назад не поворотятся и вины своей ... не принесут, я велел (писал воевода) 
головам ... Государевым над теми изменниками Черкасами делом 
промышлять сколько Милосердый Бог помочи подаст». По докладной 
воеводе, «те изменники Черкасы уговору Русских ратных людей не 
послушали, в Курск не поворотили и, укрепясь обозом, идут Бакаевым 
шляхом к Литовской стороне, а с Хотмышскими ратными людьми бьются". 
И – окончательная докладная – «Военный отряд возвратился... Начальные 
люди передали воеводе о том, что отряд разбил изменников Черкас, ратные 
люди побили и переранили их и захватили языков, жен и детей Черкас». 
 
Так что военно-боевая служба дворян и детей шла фактически непрерывно 
и интенсивно, в период формального мира и реальных войн. В то же время 
была налажена правильная организация выдачи жалованья, 
обмундирования (точнее, cукна и кирас, шили сами) и некоторого 
вооружения дворянам, детям боярским и вообще всем служивым людям. 
Дворянам и детям боярским были по повелению государя выданы 
поместные оклады. Среди получивших поместный, земельный оклад в 1639 
году был Иван Клёсов.  
 
 
Дети боярские и рейтары 
 
В «Смотренной Книге Курска 1652 года» в разделе «Дети боярские, 
городовые» (РГАДА, ф. 210, Книги Белгородского стола, дело № 10, лист 
191) указано, что Кирей Иванов сын Клёсов прибыл на службу на коне с 
пищалью, и жалован окладом в 300 чети (180 гектаров) и 10 рублев.  
 
Кстати, 10 рублей по тем временам были неплохие деньги. Десятина земли, 
или примерно гектар, в первой половине 17-го века стоила – для дворцовых 
земель четыре рубля, для поместных земель три рубля с копейками, причем 
эта цена была практически неизменной от северных уездов Московского 
государства до южных.  
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Как видно, Кирей прибыл на очередный воинский призыв отнюдь не 
мальчиком – было ему 47 лет. Но по тогдашним порядкам дворяне и дети 
боярские служили всю жизнь в буквальном смысле – до смерти или тяжкого 
увечья. В отставку они выходили нечасто, как правило, по немощной 
старости или болезни.  
 
Так что такое «городовые» дворяне и дети боярские? Это те, которые, в 
отличие от «московских», жили в городах, к которым были приписаны. 
Этот титул пошел с тех времен, когда с образованием Московского 
государства дворы прежних удельных князей (то есть состав дружин и 
придворных) не сливались с двором Великого князя Московского, а 
оставались в уделах, или уездах. Они были поместными владельцами в 
местах своего пребывания и службы. Они были военнообязанными и 
предствляли главную воинскую силу. Они были военно-дворянским 
служилым сословием.  
 
И здесь пора перейти к рейтарской службе.  
 
Рейтары – это тяжелая кавалерия. В отличие от драгун, легкой кавалерии, 
которые для стрельбы спешивались, а потом опять вскакивали на лошадь, 
рейтары стреляли с коня. Доспехи рейтар иногда были настолько тяжелы, 
что на коня в поле им уже без труда было не взобраться. Рейтарские уставы 
были в основном скопированы с западно-европейских (Reiter – по-немецки 
всадник), и российские рейтары служили обычно в войсках иноземного 
строя, где служили вместе с иностранными инстукторами. Само слово 
рейтары ушло вместе с эпохой Петра Первого, как ушли понятия 
«Рейтарский приказ» (1651- 1680 гг), за ним «Иноземный приказ» (до 1701 г.) 
и «Приказ военных дел», который стал военной коллегией в 1717 году.  
 
Разные виды войск с иноземными названиями, в том числе рейтарские 
полки, были введены с начала 17-го века, с царствования Бориса Годунова, 
и особенно при царе Михаиле, когда стала окончательно ясна 
несостоятельность русского военного строя [6]. В рейтарские полки 
набирали городовых дворян, дворянских детей недорослей, детей боярских 
и прочих вольных людей, но непременно со своими лошадьми. Для набора 
в рейтары надо было приезжать «конны и оружны». Новому воинскому 
строю учили их иноземцы, или свои стольники и дворяне, которые уже 
выучились.  
 
Но поскольку многих дворян и детей боярских повыбили во время тяжелых 
и продолжительных войн царствования Алексей Михайловича, то набор в 
армию стал жестким. Вот как описывает это С.М. Соловьев: «в 1653 году 
поскакали по городам посланцы государевы; приедет в город, собирает 
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дворян и детей боярских на съезжий двор, говорит им государево 
милостивое слово и их тем обнадеживает, чтоб дети их, братья и 
племянники, которые не в службе и поместьями не наделены, писались в 
солдатский строй, будет им непременно государское жалованье и милость, 
велит государь их написать по московскому и по жилецкому списку, будет 
им и корм, и денег дадут на платье; а если в солдатский строй писаться не 
станут, то вперед им служилыми людьми не называться и в государевой 
службе отнюдь не бывать, а быть в землепашцах». Это, правда, не о 
рейтарах, хотя и и там призыв был жестким, о чем упомянем ниже.  
 
А насколько повыбили, говорят следующие цифры. Если в 1631 году 
дворян и детей боярских в Курске было 997 человек и в 1642 году 1130 
человек, то в 1672 году, за четыре года до окончания царствования Алексея 
Михайловича, детей боярских в Курске было 614 человек, из них 175 – 
полковой службы, и 439 – службы городовой [2]. 
 
Возвращаемся к Клёсовым в то военное время.  
 
 
Военно-боевая служба дворян и детей боярских 
 
В столбцах Белгородского стола «Сказки курчан о службе 1675 года» 
(РГАДА, ф. 210, Столбцы Белгородского стола, дело № 732, лист 40) 
отмечено, что Сергей Киреев сын Клёсов (рожд. ок. 1630), то есть внук 
Ивана, в докладе думному дворянину Семену Ивановичу Заборянскому 
сообщил, что служит Государеву службу в полку в сотенную с городом, 
имеет оклад 250 чет и денег 11 рублев, и земленой дачи поместье в 35 чет, 
крестьян и дворовых и задворных людей не имеет, и в прошлом 182 году 
(1674 г.) и нынешнем 183 году (1675 г.) в полку князя Григория 
Григорьевича Рамодановского с товарищи был в походе в малороссийских 
городах.  
 
То, что сын боярский Сергей Клёсов не имел крепостных крестьян – вовсе 
не удивительно, поскольку в те времена, в 17-м веке, крестьян в Курском 
крае было очень мало. Все население состояло в основном из служилых 
людей. Это были фактически военные гарнизоны. У крестьянства, которое 
до 1591 года имело права свободного перехода, не было желания селиться в 
тех крайне опасных местах. Так что закон о прикреплении крестьян в 
Курском крае не имел почти никакого значения. Только в 18 веке крестьяне 
стали стекаться в тамошние уезды [1].  
 
В другом документе, в «Разборной книге детей боярских по городу Курску 
и Курскому уезду 1695 года» (ГАКО, ф. 1555, оп. 1, дело № 168, лист 419) 
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указано, что сын Сергея Клёсова Кондрат (рожд. ок. 1655) «служит по 
Курску полковую рейтарскую службу из детей боярских вместо умершего 
рейтара брата своего Максима Клёсова», и только что, в 203 году (1795 г.), он 
вернулся в отпуск из Казикерменского похода, где служит в полку 
стольника и воеводы Ильи Михайловича Дмитриева Мамонова, и поместье 
его, Кондрата, 30 чет. В Книге указано, что по докладу Кондрата «впредь на 
службе Великих Государей будет он на коне, ружья у нево государева 
каробин да пара пистолей и то ружье к походу и к стрельбе в целости». И 
было тогда Кондрату 40 лет. Оклад ему был положен 200 чет и денег 7 
рублев.  
 
Брат Кондрата, Василий Сергеев сын Клёсов, по тому же документу (лист 
678) доложил, что служит по Курску городовую службу с разбору с 187 года 
(1679 г.) с окладом 150 чет и денег 6 рублев, и поместье его в деревне 
Клёсовой Курского уезда Курицкого стану 17 чет.  
 
Здесь упоминаются полковая и городская службы детей боярских. Эти 
понятия нуждаются в определении. В отличие от службы городовой, 
гарнизонной, полковая служба была походной, боевой, в передвижном 
войске. Городовую службу дворяне и дети боярские несли в составе 
гарнизона в том городе, в каком были записаны и имели в уезде этого 
города поместье. Полковая службы была, понятно, более почетной.  
 
Хотя и там были нюансы. По указу царя Федора Алексевича в 1678 году 
надлежало всех дворян и детей боярских призывать на службу, поскольку 
пошли уклонения от сборов. У кого по переписи оказывалось в 
собственности менее 23 крестьянских дворов, того верстали в рейтары с 
жалованием 24 рубля в год, но с вычетом по рублю с каждого двора. 
Получалось, что при многих дворах из жалования ничего не оставалось. 
Рейтара служба кормит, да воинские трофеи. Видимо, по тому же 
соображению пустопоместным (с дворами, но без крестьян) и 
беспоместным жалования вообще не было положено. А вот у кого было 
более 24 дворов крестьян, тем определялось служить полковую службу «с 
городом», в сотенной службе. Тем дворянам из этой категории, кто хотели 
быть рейтарами, «тех записывать и сказать, что Государь за это их 
позволяет, но без жалованья». Но это практически не относилось к 
курчанам, у которых крестьян, как правило, не было по причине их почти 
полного отсутствия в крае. Об этом упоминалось выше.  
 
Короче, рейтарскую службу несли практически без денежного жалования. 
Но за саму выслугу рейтары наделялись поместьями, опять в зависимости 
от вида и продолжительности службы. В любом случае, в рейтарских, 
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драгунских и других полках дворяне и дети боярские занимали обычно 
должности «начальных людей», то есть начальников, командиров. 
 
Временами, в периоды обострения активности военно-боевой службы, 
число доступных для несения службы дворян и детей боярских настолько 
уменьшалось, что привлекали и нестроевых. Во второй половине 17-го века 
по Царской грамоте Курский воевода получил разрешение посылать на 
заставы отставных дворян и детей боярских, то есть вышедших из состава 
военно-служилого сословия по старости или болезням [1]. И это были не 
единичные случаи.  
 
То, что дворянам непременно надо было служить, определялось и царским 
указом 1677 года. По нему дворяне и дети боярские, которые записаны с 
городом, но не служили, не могли быть произведены в выборные дворяне – 
высшей категории дворянства в то время. Кстати, помимо городовых и 
выборных дворян, еще были дворовые дворяне. В разряд дворовых дворян 
зачислялись городовые дворяне за проявленные доблести и заслуги.  
 
Надо сказать, что военная служба в Курском крае, которая называлась 
«служба кровию и смертию», таковой и была. Из-за беспрерывной военно-
боевой службы число погибших и раненых дворян и детей боярских было 
настолько велико, что привлечение нового пополнения проводилось 
жестко, о чем упоминалось выше. В документах конца 16-го века говорится 
о силах «Турского, и Крымского, и Нагай, и Литовского короля, с ним же 
совокупишася ярым образом Полша, Угры, Немцы Лифлянские и другие 
Свейские». Удары этих сил обрушивались обычно на юго-западную со 
стороны Москвы часть государства, а именно на Курский, Рыльский, 
Путивльский уезды. Из Дикого Поля постоянно набегали татары, часто 
уводя в полон людей сотнями. Города и поместья подвергались жестокому 
разорению. Это держало дворян и детей боярских в постоянной 
разведочной и сторожевой службе.  
 
Как пишет А.А. Танков, «Польские отряды во время нападений и войн 
захватывали, главным образом, военных людей, тогда как татары по 
преимуществу влекли в плен из поместий, вотчин, сел и деревень 
беззащитных людей и томили их в плену, откуда возвращались далеко не 
все и не всегда. Увод в татарскую неволю сопровождал каждое нападение 
татар, ногаев и других хищных степняков».  
 
Поражают громадные расстояния, которые должны были преодолевать 
регулярные сторожевые разъезды местных дворян, детей боярских и 
казаков в обширных степных окраинах Московского государства. В 
боярском приговоре 1571 года было сказано: «А посылати на Донецкия 
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сторожи детей боярских... А служити с поместий и посадских земель, да с 
денежнаго жалования». Сторожевые разъезды отстояли друг от друга на 
полдня, на день, а порой и на два и три дня конного пути. Тем не менее, 
между ними была постоянная связь. В донецкой степи, например, было 
семь сторож (застав), причем ближайшая от Рыльска и Путивля отстояла на 
четыре дня конного пути, более 300 верст по лесам, болотам, степям. 
Последняя, седьмая, отстояла от Рыльска и Путивля на 430-450 верст. И все 
это – в пределах татарских кочевищ. Для доставки вестей бывшие на 
сторожах дети боярские должны были проскакать эти громадные 
протяжения, да еще часто по территории неприятеля. Так что сторожевая 
служба считалась исключительно трудной и опасной. Места те политы 
кровью дворян и детей боярских. Как пишет А.А. Танков, цитируя старые 
источники, «не столь часты деревья в лесу, как татарские кони в поле, их 
можно уподобить туче, которая появляется на горизонте и, приближаясь, 
более и более увеличивается. Вид их легионов наведет ужас на воина самого 
храброго. У каждого татарина имеется еще по две запасных лошади... в 
случае преследования татарин, несясь во весь опор, перескакивает с 
усталого коня на заводного, прежний конь начинает скакать с правой 
стороны своего хозяина, чтобы тот, в случае нужды, мог снова перескочить 
на него».  
 
Вот с такой грозной силой и боролись ополчения дворян и детей боярских 
Курского края. Среди них были дети боярские Иван Клёсов и его сын 
Кирей, и сын Кирея Сергей, и сын Сергея Кондрат, и братья Кондрата 
Василий и Максим, о которых речь шла выше, и сын Кондрата Афанасий 
Клёсов. А также братья Кирея Савва и Лука Клёсовы, сын Саввы Остахей 
(сын боярский, призывы на службу в 1626 г. [7], 1636 г. [8], 1639 г. [9] и 1645 г. 
[10]), сын Остахея Иван (рейтар, призыв 1675 г. [11]), сын Ивана Михаил 
(рейтар, призыв 1697 г. [12]), сын Луки Антон (сын боярский, призыв 1639 г. 
[13] и 1645 г. [14]), сын Кирея Прокофий (рейтар, призыв 1675 г. [15] и 1682 г. 
[16]), сын Прокофия Иван (рейтар, призыв 1697 г. [17]), брат Ивана Антип 
(городовой службы, призыв 1697 г. [18]). И, помимо них и вместе с ними Иов 
Клёсов и сын его Самойла (рейтар, призыв 1697 г. [19]), Дементий Клёсов и 
сын его Афанасий (сын боярский, призыв 1630 г. [20]), сын Афанасия Павел 
(рейтар, призыв 1675 г. [21]), сын Павла Потап (копейщик, призыв 1697 г., 
[22]), Карп Клёсов и сын его Леон (рейтар, призыв 1697 г. [23]), брат Леона 
Михаил (городовой службы, призыв 1697 г. [24]), еще один Леон Клёсов и 
сын его Степан (того же призыва 1697 г., рейтар [25]), Тимофей Клёсов и 
сын его Савва (сын боярский, призыв 1645 г. [26]), Кирилл Клёсов и сын его 
Трофим (городовой службы, призыв 1697 г. [27], и Захар Клёсов, пушкарь, 
призыв 1645 г. [28].  
 
Все тридцать два Клёсовых – курские. Курчены, как тогда говорили.  
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Времена те для жизни в Курском крае были опасные. В переписных 
полоняничных книгах того времени шли бесконечные записи о татарских 
набегах на города, деревни и поместья и уводе ими пленников. Напомню, 
что поместье Ивана Клёсова было образовано в 1639 году. Через пять лет, в 
1646 году на Курский уезд произошел крупный набег татар. Как пишет А. 
Танков, «Из списка полоняников видно, что из 34 дворянских поместий 
Курского уезда были схвачены дворяне – старики и малолетние, дворянки – 
женщины и девушки, таким образом 34 дворянских семейства были 
повлечены татарами в тяжкое рабство. За ними вели крестьян с их 
семействами… Тридцать четыре поместья было разорено и дымилось в 
развалинах… Азиатские хищники, возбужденные своею хищническою 
удачей в Курском уезде, не спешили оставлять пределов Курского края, а 
двинулись своей ордой в Рыльский уезд. Здесь в начале они действовали 
успешно, но потом храбрый отряд рыльских ратных людей в жаркой битве 
с татарами отбил у кочевников Курчан детей боярских и их жен и детей, 
мальчиков и девушек, и крестьян с семействами их, всего – 439 человек». И 
далее – «Недаром у каждого дворянина и сына боярского, у всякого 
помещика все его доспехи и вооружение висело на стене у его кровати». 
 
Цитируем опять А.Танкова: «В 1680 году в Курско-Белгородском крае 
совершился страшный по своим кровавым последствиям татарский погром, 
более всего отразившийся на местном дворянском военно-служилом 
сословии и в значительной степени захвативший огнем, мечем и пленом 
лиц и других сословий... В Белгороде и в Белгородском уезде было побито, 
сгорело и в полон взято татарами 471 человек мужчин и 368 женщин... 
Большинство погибших страшной смертью и попавших в тяжкую неволю 
были дворяне и дети боярские с женами и детьми и другие ратные люди. 
Бросившись на дворянские поместья, татары избивали там беззащитных 
детей в возрасте от 15-ти лет до грудных младенцев. Всего пострадало детей 
294 человека, в пламени погибло 28 мальчиков, от четырех лет до полугода, 
и 42 девочки». «Всего же за один 1680-й год (татарами) было взято, побито и 
пожжено всяких чинов людей, жен и детей 3 258 человек, да у них же взято 
24 193 головы скота, 4 828 ульев с пчелами, сожжено 4 церкви, 688 дворов, 4 
мельницы, 8 хуторов». 
 
Опустошив уезд, татары или ногайцы удалялись в степи на 30 или 40 верст 
от границы, останавливались в безопасном месте, отдыхали, собирали и 
делили между собою добычу, состоявшую из пленных и домашнего скота. 
Профессор Д.И. Багалей пишет в «Очерках из истории колонизации и быта 
степной окраины Московского Государства. – Чтения в обществе истории и 
древностей российских. 1886»: «“И бесчеловечное сердце тронется при 
прощании мужа с женою, матери с дочерью, навсегда разлучаемых тяжкою 
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неволею, а зверские мусульмане бесчестят жен и девиц в глазах мужей и 
отцов, обрезывают детей в присутствии родителей, одним словом 
совершают тысячи неистовств. Крики и песни буйных татар, стоны и вопли 
несчастных Русских приведут в трепет и жестокую душу. Пленники 
отвозятся в Крым, Константинополь, Анатолию (Малую Азию) и другие 
страны. Поделив пленных, татары уводят их в улусы и продают в рабство”.  
 
«Недаром также по селениям Белгородско-Курского края при появлении в 
известной местности татар, население ее кричало "Татары идут, смерть 
наша идет!"Таков был вопль отчаяния мирного населения. Ратные же люди 
на конях - дворяне и дети боярские впереди всех, должны были немедленно 
- во всякое время дня и ночи схватываться с татарами и биться до последней 
капли крови. Обстоятельства жизни и быта Курского края в 16 и 17 веках 
были таковы, что изо всех ратных людей, стоять на первом месте 
приходилось дворянам и детям боярским, кроме того они были 
начальными людьми и над отрядами драгун, рейтар, казаков и проч.» [1]. 
 
С этим и были связаны походы, в которые ходили внук Ивана Сергей и 
правнук Кондрат Клёсовы. Что это были за походы в полку Ромодановского 
в 1674-1675 гг, и что за Казикерменский поход в полку Мамонова в 1694-1695 
гг? 
 
  
Походы Чигиринский, Азовский и Казикерменский 
 
Походы с Ромодановским были частью операций, предпринятых царем 
Алексеем Михайловичем перед концом своего царствования, для 
утверждения за Россией правобережных территорий Малороссии. 
Левобережная сторона Днепра (со стороны России) была воссоединена с 
Россией еще после Переяславской Рады, в 1654 году. А правобережная 
оставалась под сильным влиянием турок. Гетманом на обеих сторонах 
Днепра, то есть единым гетманом Украины в 1674 году был признан 
Самойлович, но Дорошенко, прежний гетман Западной Украины, 
резиденция которого была в Чигирине, на правой стороне Днепра, не 
признавал Самойловича, и маневрировал между запорожскими и донскими 
козаками и Москвой. В то же время он заигрывал с турецким султаном, и по 
полученным сведениям, в ходе переговоров с московским представителем 
послал за подмогой к орде в Крым. Самойлович слал депеши к царю про 
Дорошенко - «Не только к пашам, но к самому султану и хану знатных 
людей посылает, также и к полякам. ... На эту сторону он никогда не 
переедет и старшинства с себя не сложит, того у него и в помышлении не 
было, нет и не будет... он из этого смех строит и между малороссийским 
народом разные всевает небывалые слова». Самойлович просил указа идти 
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на Дорошенка, пока не пришли к нему турки и татары на помощь [6]. 
Князь Г.Г. Ромодановский с войсками двинулся на Чигирин и осадил его, и 
Дорошенко, не имея от турок известий, и понимая всю безнадежность 
своего положения, сдал Чигирин и сложил с себя гетманство. Это был так 
называемый первый, но далеко не последний поход русских войск и 
украинских казаков на Чигирин. Собственно, это положило начало серии 
русско-турецких войн, а точнее войн Османского государства и союзного с 
ним крымского ханства.  
 
В продолжении этих войн и принял участие Кондрат Сергеев сын Клёсов. 
Казикерменский поход, который он упоминает в Разборной книге детей 
боярских, был частью похода Петра I на Азов, так называемого «первого 
азовского похода 1695 года». Бомбардирскую роту вел бомбардир Петр 
Алексеев, он же bombardir Piter. Все лето царь Петр с 35-тысячным войском 
«добывал» турецкую крепость Азов, забросав ее тысячами бомб, но так и не 
взял, и осенью вынужден был оступить. Из всех воинских успехов были 
взяты только две каланчи. С этой воинской неудачи и началось 
царствование Петра Великого. 
 
Тем временем отряд курян, среди которых был рейтар Кондрат Клёсов, под 
началом курского воеводы Ильи Михайловича Дмитриева-Мамонова в 
конце июля того же года взял турецкую крепость Казикермен в низовье 
Днепра. В штурме крепости принимали участие также гетман Иван Мазепа 
во главе казацкого войска, и боярин Б.П. Шереметев со вспомогательным 
московским конным и пешим войском. Обстрел крепости продолжался пять 
дней ««неусыпно денно и нощно из пушек и мелкого оружия, бросаемый 
из мортир бомбы», по описаниям казацкого летописца Самийла Величка. 
По его же описаниям, «одного вечера в Казикермен было заброшено 
несколько десятков бомб и малых гранат, стреляли из всех обозов. Как 
будто от молнии, все было освещено в тот темный вечер». В итоге через 
подкоп стена была сломана, и объединенные войска ворвались в крепость. 
Рукопашный бой длился пять часов, и в итоге Казикермен капитулировал. 
Из двух соседних турецких крепостей, Аслам-кермена и Муберек-кермена, 
гарнизон бежал в Крым, покинув большие пушки. За эту операцию Мазепа 
был награжден орденом св. Андрея Первозванного.  
 
 
Однодворцы 
 
В начале 18-го века передовые аванпосты служилых людей продвинулись к 
Донцу и Осколу, границы государства российского стали уходить южнее и 
западнее, и для военно-служилых людей Курского края настало некоторое 
послабление. Дворянам и детям боярским было более разрешено уходить в 
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отставку и садиться на свою землю, в поместья. Если раньше поместья 
давали только во временное пользование, на время воинской службы, то 
постепенно указ за указом ограничения снимались, права на владение 
поместьем стали переходить к прямым наследникам, к женам с детьми, 
потом к вдовам, и даже боковым родственикам. Когда у служилого человека 
«поспевали сыновья в службу», то они или «припускались» к отцу в 
поместье, или жаловались поместьем в отвод от отца. В итоге, когда с 
поместьями и их наследием наладилась относительная стабильность, 
оказалось, что многие дворяне и дети боярские не хотят всю жизнь таскать 
на боку саблю и призываться в войска до самой старости и смерти, и они 
стали переходить в помещики и прочие землевладельцы мирного времени. 
Так начало образовываться сословие однодворцев, или испомещенных 
служилых людей и их детей. Как отмечает А.А. Танков, в 18 веке в сословие 
однодворцев перешли многие дворяне, желая освободиться от службы. В 19-
м веке им дано было право доказывать свое дворянство и доказав, 
выслуживать его обратно военной службой.  
 
Об этом же пишет и К.П. Победоносцев в своем «Курсе гражданского 
права»: «В состав их (однодворцев) поступили впоследствии некоторые 
старинные дворянские роды, сделавшиеся мелкопоместными, а при Петре I 
иные дворяне, уклонившиеся от нового порядка службы, имевшие по 100 и 
по 200 дворов крестьян, тоже записались в однодворцы». 
 
Во многих случаях, впрочем, переход в однодворцы был вынужденным. 
Реформы Петра, о чем речь ниже, привели к значительному сокращению 
служилого сословия, в первую очередь городовых служилых дворян и детей 
боярских. Им оставалось или бороться за оставление в войсках, или 
переходить на канцелярскую службу, или – в поместье, на свою землю. 
Многие в такой ситуации выбрали третье.  
 
В целом, после прохождения некоторого времени и ряда указов 
правительства, сформировалось сословие однодворцев, которые заняли 
промежуточное положение между мелкопоместным дворянством и 
крестьянством. Их так и называли во многих документах – вольные 
крестьяне, в отличие от крестьян барских, помещичьих, а также крестьян 
удельных (дворцовых), монастырских, экономических (церковных). На 
современном языке их могли бы назвать фермерами.  
 
Большинство детей боярских не имели крестьян, и после ухода в поместья 
стали заниматься сельским хозяйством сами, семьей, иногда привлекая 
наемных работников. Тем не менее, указ от 1631 года определял нормы 
крестьянских дворов на поместье. В Курском крае эта норма составляла на 
четверть по восьми дворов крестьянских и по четыре двора бобыльских 
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(безземельные крестьяне, а также торговые и мастеровые, ремесленные 
люди, позже – «дворовые люди»). Но если раньше поместья были «белой 
землей», с которой вместо оброка арендатор или владелец нес личную 
военную государеву службу, то теперь, после ухода в оставку на землю, с 
нее надо было платить денежный налог. Кстати, землепашеством 
однодворцы занимались мало, вспахивая и засевая только 10-15% своей 
земли. В основном они занимались другими отраслями сельского хозяйства, 
например, садоводством, пчеловодством («бортные ухожеи»), 
хмелеводством, птицеводством, рыболовством, овцеводством, 
свиноводством, коневодством.  
 
Административной единицей, с которой платились налоги в государеву 
казну, являлся двор. Первоначальный двор – это было то самое поместье, 
выданное в качестве вознаграждения за службу, и в которое «подпускались» 
дети и ближайшие родственники. Поэтому поместья делились на «дворы» 
по ходу разрастания семейства. Семьи во дворах жили часто большие – дед 
с женой, их дети с женами и внуками, порой и правнуки. Мужчины, на 
которых лежало хозяйство, и назывались однодворцами, их жены – 
однодворки. Ревизские сказки, в форме которых производилась перепись 
однодворцев, так и записывали однодворцев – по дворам. Таких «ревизий» 
между 1720-ми и 1858 годом было десять, хотя были еще более ранние, 
предревизии, или ландратские переписи.  
 
Примером такого большого двора был первый двор в деревне Клёсовой по 
1-й ревизии Курецкаго стана 1710 года – хотя фактически сама ревизия 
была в 1719-1722 гг (ГАКО, ф. 184, оп. 4, дело № 12, лист 177), шедший по 
категории «Однодворцы, рейтары». Сейчас социологи такой двор назвали 
бы «кластерным». Во дворе записаны Афанасий Кондратьев сын Клёсов 
(внук Сергея, сына боярского), 35 лет от роду, его жена, семилетний сын и 
годовалая дочь, два племянника возрастом 16 и 18 лет, жена старшего 
племянника и их 6-месячная дочь. Восемь однодворцев на одном дворе. В 
соседнем дворе жил второй внук Сергея Клёсова, 50-летний Еремей 
Васильев сын Клёсов с семейством, в третьем дворе брат Еремея 40-летний 
Иван с семейством, в четвертом дворе их брат 30-летний Григорий с 
семейством, в пятом вдова их брата Матвея с семейством, и так далее. Всего 
дворов в деревне в то время было 12, и жили в них 35 «однодворческих 
душ».  
 
В 1744 году вторая ревизия показала, что в деревне Клёсовой живут уже 70 
человек – 69 однодворцев и один наёмный крестьянин. К началу ХХ века 
неполная родословная Клёсовых насчитывала 176 человек, а до наших с 
женой двух внуков сейчас насчитывает 16 поколений. А всего потомков 
Ивана Клёсова с 16 века уже и не сосчитать. Должны быть многие сотни. 
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Хотя гражданская война и Великая Отечественная их количество резко 
поубавили – непосредственно и опосредованно.  
 
Не надо думать, что эти дворы следовали вплотную друг за другом. 
Никакой тесноты не было, во всяком случае поначалу. Триста четвертей, 
180 гектаров (в случае поместья Клёсовых) – это большая территория. 250 
современных футбольных полей. Поэтому дворы располагались по разным 
сторонам реки, в разных краях поместья. Или как удобнее соседям-
родственникам. Да и тем, у кого было 20 четвертей, семнадцать 
футбольных полей – места тоже было достаточно. Со временем, конечно, 
шло умножение дворов и их соответствующее дробление. Дети обычно 
делили землю отца поровну, исключения были связаны с гибелью детей 
или уходом их на службу и при переездах. То есть в однодворческих 
деревнях были все признаки родовой общины. Такие общины были крайне 
замкнутыми, постороние допускались на землю крайне редко. Редкими 
посторонними были зятья. Редкими они были потому, что дочери обычно 
уходили к мужу в его деревню, как правило, такую же однодворческую, и 
часто носящую название по фамилии ее жителей. Зятья редко приходили 
во двор к дочери, поскольку сестра при братьях своей доли обычно не 
получала. Разве что когда дочь – единственная наследница. И то – нечего 
зятю здесь делать, земля выслуженная, жалованная, и в поместном приказе 
за предком и потомками записанная.  
 
Родословная Клёсовых изобилует примерами ухода дочерей в такие 
однодворческие деревни, и прихода из таких же:  
 
Ревизская сказка 1763 года –  
 
-- Парамон Афанасьевич (1713 г.р.), жена Екатерина, взята Курского уезду 
из деревни Анахиной дочь однодворца Анахина.  
 
-- Матвей Парамонович (1740 г.р.), жена Акилина, взята из деревни Якшино 
дочь однодворца Якшина. 
 
Ревизская сказка 1782 года –  
 
-- Григорий Парамонович (1748 г.р.), жена Устьинья, взята Фатежской 
округи деревни Шуклиной дочь однодворца Анисима Шуклина.  
 
-- Дочь Парамона Афанасьевича Василиса (1761 г.р.), выдана в замужество 
Курской округи в деревню Перкову за однодворца Акима Перкова. 
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-- Авдей Яковлевич (1740 г.р.), жена Мавра, взята Льговской округи деревни 
Полячковой дочь однодворца Ивана Полячкова.  
 
-- Евпат Лукьянович (1734 г.р.), жена Екатерина, взята Курской округи 
деревни Умрихиной дочь однодворца Степана Умрихина. 
 
Ну, и так далее. Бывают и забавные варианты. Запись в церковной книге: - 
О браком сочетавшихся. Жених – Дмитриевского уезда деревни Клёсовой 
Тимофей Феодоров Клёсов, православного вероисповедания, 19 лет. 
Невеста – той же деревни Елена Яковлева Клёсова, православного 
вероисповедания, 17 лет. Поручители по жениху – деревни Клёсовой 
Сергей Амвросиев Клёсов и Кондрат Феодоров Клёсов; по невесте – той же 
деревни Тимофей Захариев Клёсов и деревни Яковлевой Сидор Петров 
Яковлев.  
 
Другая запись. Жених - Дмитриевского уезда деревни Клёсовой Иван 
Феодоров Клёсов, православного вероисповедания, 26 лет. Невеста – той же 
деревни Татьяна Иванова Клёсова, православного вероисповедания, 19 лет. 
Поручители по жениху – деревни Клёсовой Власий Архипов Клёсов и 
Кондрат Феодоров Клёсов; по невесте – той же деревни Стефан Семионов 
Клёсов и деревни Пыхтиной Льговского уезда Стефан Иванов Пыхтин. 
 
И таких – немало. Но это уже 19-й век, род разбежался по ветвям.  
 
Земля, полученная в поместье, путем испомещения служивых людей, 
называлась четвертной, а право владеть этой землей называлось 
четвертным правом. «Позятьевщина», когда «приставший на наследницу» 
зять-чужеродец входил в четвертную общину, обычно не давала 
формального четвертного права, и формальными земельными актами не 
оформлялась. Крепостных крестьян среди них, конечно, не было, 
поскольку не пойдет свободная однодворка за барского крепостного. 
Поэтому женихи и невесты были сплошь однодворческие, из своего круга. 
Н.А. Благовещенский отмечает, что однодворцам было присуще «страшное 
чванство своим происхождением и высокомерная родовая нетерпимость к 
низшим сословиям». И далее – «Многие из них были дворяне и притом 
истинно родовитые», но попали в подушный оклад за нежелание служить.  
 
И вот здесь перейдем к подушному окладу, и вообще к судьбе 
однодворческого сословия в России. Она, эта судьба, является результатом 
нескольких характерных российских процессов – исчезновение заметной 
части дворянства с перетеканием дворян в фермерство, в крестьянство, 
вытеснение патриархального уклада более мобильным, агрессивным, 
«безродным», и, как база всего этого – безжалостная роль государственной 
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машины в перемалывании уклада российской жизни, что в итоге и привело 
к падению государства Российского. 
 
Об этом же можно сказать и другими словами – всё перечисленное 
отражало объективный процесс «индустриализации» и, в частности, 
развития земледельческой промышленности России, начиная с Петра I, 
процесс, который Россия с ее укладом не выдержала.  
 
Пошло это ускоренным порядком, начиная с реорганизации Петром 
русской армии. Прежние смотры, разряды, разборы, ревностное 
сохранение «чистоты» военной структуры и забота о служилых людях 
путем их испомещения, раздачи поместий, заменились 
унифицированными постоянными войсками и способом их содержания. 
Вместо внимательного отбора тех, кто «конен и оружен», и содержания 
служилых в большой степени за их же счет, пошел работать армейский 
конвейер, который полностью оплачивался казной – и коней, и оружие, и 
обмундирование, и провиант, и все остальное. Страна разделилась на две 
части – на тех, кто служил и воевал, и тех, кто армию содержал. Содержал, 
естественно, за счет налогов, податей, оброка, тягла. Россия с ее 
патриархальным укладом для этого не годилась. Страна напряглась. Для 
такого резкого поворота в общественных отношениях и были нужны 
реформы Петра I.  
 
Лозунг Петра «в России никто землями даром не владеет» на деле означал 
сильное «изоброчение», налогообложение земли в частной собственности. 
И в этом смысле однодворцы как сословие – это по сути творение Петра I. 
Напомню, что поначалу однодворцы были в основном дворяне и дети 
боярские, набиравшиеся «по отечеству», оставившие службу и занявшиеся 
сельским хозяйством. В рамках задачи по «индустриализации» страны это 
сословие за 100-150 лет было безжалостно унифицировано и лишено 
прежних прав. Сначала к ним, однодворцам, присоединились и 
представители более низкого разряда служилых людей, набиравшиеся «по 
прибору» - пушкари, копейщики, затинщики, казаки, получавшие 
значительно меньшие земельные наделы, как правило, не больше 10-25 чет. 
Далее рядом указов было достигнуто внутреннее перемешивание этого 
сословия, перевод его с четвертного права на подушное, и в итоге 
формальное превращение в крестьянство – «казенное», и потом 
«государственное».  
 
Никто, конечно, в правительстве такой план специально не вынашивал. Это 
происходило само собой, и подстегивалось очередными указами, как часть 
движения России по пути экономического развития.  
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Пролистывая содержание однодворческих «ревизских сказок», от первой, в 
1710-1724 годах, до десятой, в 1858, мысленно отмечаю вехи в уничтожении 
прежнего уклада жизни прежних детей боярских, севших на свою 
выслуженную, заслуженную землю, в свои поместья.  
 
1-я ревизия, все Клёсовы, все 12 дворов, отмечены как «Однодворцы, 
рейтары», или «Однодворцы, городовые» (ГАКО, ф. 184, оп. 4, дело № 12, 
лл. 177-179). Других не было. Городовые – значит, вышли в отставку со 
службы, прикрепленные по городу, как описано выше. Окладу со двора, то 
есть подворный налог, с рейтар-однодворцев тогда брали тридцать алтын, 
то есть 90 копеек, с однодворцев-городовых – два рубля со двора. Через год, 
в 1711-м, указом Петра I однодворцев формально отнесут к отдельному 
сословию, то есть группе подданных, которые по делам своей 
общественной деятельности имеют юридическое право и возможность 
совещаться (со-словие). Как пишет Н.А. Благовещенский, по последующего 
указу от 14 мая 1723 года «в новое сословие однодворцев вошли все прежних 
служб служилые люди, не исключая и городовых дворян».  
 
Одновременно с тем для однодворцев была учреждена дополнительная 
подушная подать «по четыре гривны с души», которая получила позже 
название «оброчной подати». Это было добавлено к подворному и 
подушной подати, и суммарный налог составил в среднем рубль и 10 
копеек с души. Это были по тем временам большие деньги. И далее Н.А. 
Благовещенский пишет – «Вся сила этого нового установления заключалась 
в том, что вольные люди, прежних служб служилые, были приравнены к 
крестьянам; земли их, некогда данные за прямую службу и ради этой 
службы, были изоброчены, сделались тяглыми землями». Наконец, сверх 
всего, указом Петра от 1724 года однодворцы были прикреплены к земле, 
которую они не имели права ни продавать, ни покидать, и была введена 
круговая порука на однодворческую общину. Иначе говоря, если 
однодворцы уезжают, покидают общину, то оставшиеся выплачивают за 
них все подушные налоги. Казне нужны были деньги.  
 
Нечего и говорить, что такие меры не приводили к повышению духа 
однодворцев. Они видели в них откровенное ущемление своих прав. 
Вообще реформы Петра прошлись катком по земельным отношениям в 
России. Правда, в то же время они способствовали созданию 
однодворческих общин.  
 
2-я ревизия, 1744 год. Почти двадцать лет прошло после Петра I, страной 
правит его дочь Елизавета Петровна. Россия в целом справилась с 
последствиями петровского финансового кризиса, наступила 
относительная стабильность. Дальнейшее закрепощение помещичьих 
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крестьян и запрещение поступать им по своей воле на военную службу 
(указ от 1742 года) моих однодворцев не коснулось, поскольку у них таких 
крестьян не было. Точнее, по ревизии в дополнение к 69 однодворцам 
деревни Клёсовой был один крестьянин (ГАКО, ф. 184, оп. 2, дело № 15, л. 
427). Работали Клёсовы сами.  
 
Между тем, со времени первой ревизии в отношении однодворцев 
произошло важное новшество – «по распоряжению правительства, в 1712 
году все однодворцы, не поступившие в регулярную службу, написаны в 
одну статью, а в 1724 году причислены к государственным крестьянам» [29]. 
Государственные крестьяне – потому, что платят налоги в государственную 
казну. Именно поэтому их еще называли казенными крестьянами. В.И. 
Даль в своем «Толковом словаре» приводит старую поговорку – «Казенный 
крестьянин живет, как бог велит, а барский, как барин рассудит».  
 
Вот так и происходил переток отставных дворян и детей боярских в 
крестьянство. И переток был довольно массовый.  
 
3-я ревизия, 1763 год. Год назад на престол взошла Екатерина II, которую 
позже назовут Великой. Через три года, 14 декабря 1766 года, они издала 
манифест, которым представители разных сословий призывались в особую 
комиссию «не только для того, чтобы от них выслушать нужды и 
недостатки каждого места», но и «для заготовления проекта нового 
уложения». 30 июля следующего, 1767 года была созвана «Комиссия для 
сочинения проекта для нового уложения» из 565 депутатов всех сословий, 
кроме крепостных крестьян. В Комиссию вошли представители поместного 
дворянства, чиновники, однодворцы, представители казачества и прочие 
сельские обыватели.  
 
Наказ однодворцев в Комиссию напоминал, что «после прапрадедов и 
прадедов наших деды и отцы наши, разных служб – рейтары, копейщики, 
козаки, пушкари и протчие разного чина люди, в том числе кои служили 
предкам вашего императорского величества дворянскую службу... 
жалованы за те службы вотчинами и поместными землями... и по 
усмотрению главных генералитетов... выбраны в гвардию в лейб-компанию 
и произведены в штап- и обер-офицерские ранги». Далее Наказ сообщал, 
что на тех, кто ушел в оставку, не было «всякого на них положенного 
подушного платежа». И дальше идет жалоба – «И яко тех бедных за кокие 
винности и преступления положены в подушный оклад?» Среди 
последующих жалоб имеется и та, что раньше «имелось с нас окладу по 1 
рублю и 10 копеек, а с 1764 года взыскивается по 1 рублю 70 копеек, чего мы 
... только себе почитаем во отягощение... уже многим и пропитания иметь 
не от чего» (РГАДА, ф. 342, оп. 1, д. 10а, лл. 373-377). Другой наказ сообщает 
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– «из находящихся разного звания чинов людей прежних служб, 
верстанных немалыми землями и денежными окладами, а протчие 
жалованы, вместо хлебного и денежного жалования, землями. И многие в 
ряд с дворяне написаны, как значит и по разрядном архиве, кои вышли до 1 
переписи... И таковых однодворцев, которые действительно о своем 
дворянстве могут доказать, не повелено ль будет из окладу выключить и 
причислить во дворянство» (РГАДА, ф. 342, оп. 1, д. 109, ч. Х, лл. 479-482).  
 
В целом наказы и выступления депутатов были довольно смелыми и 
конструктивными. Екатерина II осталась недовольна комиссией и ее 
закрыла.  
 
4-я ревизия, 1782 год. Продолжается правление Екатерины II, и будет 
продолжаться еще четырнадцать лет. Из молодых однодворцев стали 
активно брать в рекруты. Обычно в деревню приходила разнарядка, и 
община решала, кому идти в рекруты. Из рекрутов в деревню 
возвращались редко, и община судьбы рекрутов, видимо, и не знала. Годов 
смерти рекрутов в ревизиях нет, в отличие от прочих однодворцев. По 4-й 
ревизии из деревни Клёсовой в рекруты забрали Фому Клёсова (1770, в 22 
года), Лонгвина Клёсова (1770, в 26 лет), Харитона Клёсова (1775, в 26 лет, 
вернулся отставным гренадером через десять лет), Григория Клёсова (1778, 
в 33 года). По итогам переписи в деревне 56 однодворцев и 56 однодворок 
(ГАКО, ф. 184, оп. 2, дело № 139, лл. 228-232).  
 
5-я ревизия, 1795 год. Завершается правление Екатерины Великой. Царица 
умрет 6 ноября следующего, 1796 года, а уже 10 ноября император Павел I, 
только взойдя на трон, отменит рекрутский набор. Но за 13 лет, с 4-й 
ревизии, в рекруты из деревни Клёсовой забирали, причем значительно в 
более молодые годы, чем раньше: Петр Клёсов (1782, в 16 лет), Ефим Клёсов 
(1790, в 18 лет). По итогам переписи в деревне 53 однодворца и 51 
однодворка (ГАКО, ф. 184, оп. 2, дело № 216, лл. 1-7).  
 
При Павле начнется переход от четвертного права к душевому. Это – 
болезненная часть истории однодворцев. Она связана с переделом земель. 
Дело в том, что выданные 100-200 лет назад дворянам и детям боярским 
поместья, в то время довольно обширные, а также относительно небольшие 
угодья для испомещения служилых людей более низких категорий 
заселялись и дробились неравномерно, что вполне естественно. Возник 
сильный разнобой в размере наделов на однодворческую душу. При 
императоре Павле было решено переходить от четвертного, 
наследственного принципа, к подушному, и перераспределить землю по 15 
десятин (10 четвертей в поле, а в дву потому ж) на человека, точнее, на 
«ревизскую душу», или 60 десятин на двор. Оказалось, что столько земли 
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просто нет. Тогда было решено там, где земля есть, выдать по 15 десятин, а 
где ее столько нет – по 8 десятин (5-1/3 четвертей) на ревизскую душу. Но в 
любом случае малоземельным это было выгодно. Ведь служилые низких 
категорий зачастую испомещались только 25 четвертями, и с тех пор 
дробились так, что на человека приходилось буквально по четверти, а то и 
меньше, если не считать, конечно, самовольных захватов земель. По 15, и 
даже 8 десятин на душу было не сравнить с четвертным вариантом.  
 
Естественно, малоземельные при переходе на душевой передел ликовали, а 
многоземельные были этим крайне напряжены. Павел I процарствовал 
всего пять лет, но его подушная реформа растянулась почти на целый век, 
доводя местами до физических столкновений между малоземельными и 
многоземельными крестьянами. Тем более однодворцы многих 
малоземельных, хотя и вольных крестьян, считали значительно более 
низкими по статусу. Среди них было много пришлых – «на наследницу-
однодворку», пришедших на купленные земли, и прочих разночинцев и 
кулаков.  
 
Возможно, поэтому в последующей, 6-й ревизии в 1811 году, число жителей 
в деревне Клёсовой уменьшилось – с 53 мужчин до 47, на 20 дворах (ГАКО, 
ф. 184, оп. 2, дело № 343, лл. 407-409). Два семейства, видимо, вспомнив 
военное прошлое предков, отбыли в 1810 году на строительство военных 
верфей в Херсон, одна семья отбыла в город Курск «на мещанство». Двоих 
все-таки забрали в рекруты – Лариона Клёсова (1806, в 20 лет) и Сафона 
Клёсова (1808, в 24 года). Возможно, ушли сами. Отечественную войну 1812 
года они встретили уже, наверное, с немалым военным опытом, отслужив 
по нескольку лет.  
 
Кстати, двое Клёсовых, Лев Борисович и Александр Борисович, оба гвардии 
пятидесятные ротные начальники были отмечены за заслуги в Смоленском 
ополчении в войне 1812 года [30-32]. На нашем генеалогическом дереве их 
пока нет. Возможно, боковая ветвь.  
 
7-я ревизия, 1816 год. Однодворцев в рекруты продолжают брать: Алексей 
Клёсов (1813, в 27 лет), Петр Клёсов (1813, в 27 лет), Яков Клёсов (1813, в 37 
лет). По итогам переписи в деревне 49 однодворцев и 46 однодворок (ГАКО, 
ф. 184, оп. 2, дело № 487, лл. 199-201).  
 
8-я ревизия, 1834 год. В середине между двумя ревизиями один двор 
переселился в Оренбургскую губернию, двоих забрали в рекруты. В 
остальном жизнь идет чередом, в деревне 57 однодворцев и 59 однодворок, 
хотя количество дворов резко понизилось – с двадцати в 1811 году до 
одиннадцати (ГАКО, ф. 184, оп. 2, дело № 720, лл. 222-227).  
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9-я ревизия, 1850 год. Похоже, что бурные события, происходящие в стране 
по переделу однодворческих земель - с четвертных на душевые - деревни 
Клёсовой не касаются. Все идет по-прежнему. Двое уходят в рекруты – 
Алексей Клёсов (1837, в 23 года, вернулся в деревню через двадцать лет 
отставным солдатом) и Андрей Клёсов (1844, в 21 год). В деревне 13 дворов, 
на два двора больше, чем в предыдущую ревизию, но прибавление в людях 
более заметное – уже 71 однодворцев и 72 однодворок (ГАКО, ф. 184, оп. 2, 
дело № 850, лл. 641-647). Вторую ревизию подряд число женщин в деревне 
больше, чем мужчин, пусть ненамного. По старым однодворческим 
приметам это означает трудности в хозяйстве, экономическое падение 
деревни.  
 
Последняя, 10-я ревизия, 1858 год. В целом все идет по-прежнему. Четверых 
отдали в рекруты – Фрол Клёсов (1854, в 21 год), Казьма Клёсов (1854, в 30 
лет), Финоген Клёсов (1854, в 20 лет) и Поладий Клёсов (1855 год, в 19 лет). В 
деревне 14 дворов, 71 однодворец и 73 однодворки (ГАКО, ф. 184, оп. 2, дело 
№ 1112, лл. 626-639). Как будто застыли однодворцы в своей неподвижности 
на 150 лет. На самом деле, такая неподвижность и была свойственна 
многоземельным однодворцам. Счастье однодворцев было именно в 
неподвижности. Это и был по своей сути патриархальный уклад жизни.  
 
Еще одна особенность такой неподвижности – родовая замкнутость. 
«Приоброченную» землю нельзя было продавать, ее можно было уступать 
только ближайшему родству, и даже позятьевщина, как отмечалось выше, 
была редкостью. Поэтому настоящие, многоземельные однодворческие 
деревни, в которых жили потомки дворян и детей боярских, обычно знали 
свои родословные, помнили не только кто от какого деда происходит, но и 
знали, кто с кем и в какой степени состоит в родстве. Малоземельные, тем 
более «перешедшие на ревизские души», со многими пришлыми, 
припускными и присудившимися, такого знания не имели. Как писал Н.А. 
Благовещенский, «эти воспоминания с точностью хранятся лишь детьми 
боярскими, никогда не забывавшими про свою родовитость и прежнюю 
службу дедов своих, в сборных же селениях не бывает преданий». 
Собственно, это и принималось за «чванство своим происхождением» 
родовитых однодворцев теми, кто своих предков и не помнили.  
 
Для того, чтобы завершить переход с четвертного права на душевое, 
правительство буквально выкручивало руки однодворцам. Н.А. 
Благовещенский приводит пример, как однодворцы в Орловской губернии 
не смогли представить «настоящих крепостей на землю» - да и кому, 
казалось, они нужны были через 200 лет после испомещения предков? 
Тогда сенат приказал разверстать землю по числу ревизских душ по 5-й 
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ревизии, столетней давности. Все четвертные однодворцы «тотчас же 
перешли на души».  
 
В итоге правительство взяло свое, душевой передел одержал верх, 
патриархальный быт нарушился, и однодворческая деревня стала 
разъезжаться. Мои прямые предки после серии засух снялись всем большим 
семейством и в 1898 году уехали в Сибирь, в Томскую губернию, а потом в 
Черепаново Новосибирской области. Там они опять отстроились, и зажили 
крепким хозяйством. А потом наступила революция. Моего прадеда, 
священника Ермолая Клёсова, отца большого семейства, расстреляли. Тогда 
немало Клёсовых приговорили к высшей мере, без всякой связи одного с 
другим. Любили в те годы это дело. Вот далеко неполный список 
расстрелянных и сосланных Клёсовых:  
 
-- Клёсов Федор Никанорович, 1872 г.р. Место рождения: Томская губ., 
русский.  
Место проживания: Змеиногорский р-н, с. Колывань. Арест: 28 сентября 
1937,  
Осужд. 09.12.1937 тройка при УНКВД по Алтайскому краю, обвинение: по 
ст. 58-2, 8, 10, 11, расстрелян. 22 января1938. Место расстрела: г. Барнаул.  
Реабилитирован в мае 1989 прокуратурой Алтайского края.  
Источник: Книга памяти Алтайского края  
 
-- Клёсов Иван Михайлович, 1905 г.р. Место рождения: Курская обл., 
Конышевский р-н, с. Малахово, русский. Председатель колхоза. Арест: 3 
марта 1937. Приговор: 3 года. Реабилитирован в сентябре 1989.  
Источник: Книга памяти Курской области.  
 
-- Клёсов Петр Иванович, 1896 г.р. Место рождения: Ставропольский край, 
Изобильненский район, Ст. Каменобродской, русский. Проживание – по 
месту рождения. Арест: 10 марта 1932, расстрелян в январе 1933.  
Источник: Книга памяти Ставропольского края  
 
-- Клёсов Георгий Николаевич, 1881 г.р. Место рождения: Ставропольский 
край, Изобильненский район, Ст. Каменобродской, русский. Проживание – 
по месту рождения. Арест: 20 октября 1930, осужден 22 мая 1931, приговор – 
10 лет ссылки в Северный край.  
Источник: Книга памяти Ставропольского края  
 
-- Клёсов Логвин Никанорович, 1883 г.р. Место рождения: Ставропольский 
край, Изобильненский р-н, Ст. Каменобродской, русский. Проживание – по 
месту рождения. Арест: 20 октября 1930, осужден 22 мая 1931, приговор – 10 
лет ссылки в Северный край.  
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Источник: Книга памяти Ставропольского края  
 
-- Клёсов Прокоп Федорович, 1875 г.р. Место рождения: Омская область, 
Колосавский р-н. Осужд. 8 августа 1931, приговор: спецпоселение в Томской 
области, умер в 1933. Источник: данные УВД Томской обл, дело: 32772  
 
-- Клёсов Илья Михайлович, 1870 г.р. Место рождения: Ишимский район, д. 
Быково. Арест: 17 февраля 1938, осужден 4 марта 1938 тройка Омского 
УНКВД, расстрелян 12 марта 1938. Место расстрела: Омск. Реабилитирован 
в январе 1959 года.  
Источник: Книга памяти Тюменской обл. 
 
Отец мой, Клёсов Алексей Иванович, 1923 года рождения, закончил 
военное летное училище в 1941 году, войну завершил со взятием 
Кёнигсберга в апреле 1945-го, служил в Инстербурге (потом Черняховск) 
Калининградской области, затем в Риге, потом на ракетно-космическом 
полигоне Капустин Яр, и смертельно больным направлен оттуда 
дослуживать в Сочи. Брат Евгений тоже продолжил потомственное 
офицерство, служил в военных сообщениях всю выслугу лет в Тюмени и 
Кемерово, затем на Кавказе. Я вот в Бостоне. Дочь с детьми, нашими 
внуками – постоянно живет во Франции.  
 
Нормальная биография. В самом деле, зеркало государства Российского с 
переходом в нынешние времена.  
 
У меня – гаплогруппа R1a1, гаплотип 16-12-24-11-11-13, если развернуть –  
 
13-24-16-11-11-15-12-12-10-13-11-30-16-9-10-11-11-24-14-20-34-15-15-16-16-11-11-
19-23-15-16-17-21-36-41-12-11 
 
Думаю, что и у всех нас Клёсовых такой же или почти такой же. Как и у 
большинства жителей старинных русских городов. Пра-славянская часть 
гаплогруппы, типичный восточно-славянский гаплотип. Происходит от 
предка рода, жившего 4900 лет назад, родоначальника восточных славян. 
Но об этом – отдельный разговор. Очерк об этом помещен в этой же книге, 
идет первым.   
 
И в заключение – генеалогическое дерево курских Клёсовых, с 1575 года, 16 
поколений, более полутораста человек: 
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Для прошлых веков показаны только мужчины (синие поля), обрывы 
мужских линий завершаются женщинами (желтые поля).  
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CE – ЧЕЛОВЕК 
 

ЧАСТЬ ПЕРВАЯ – О  МУЖЧИНАХ 
 
 
Разрешите представиться. Я - 13-24-16-11-11-15-12-12-10-13-11-30. Это по 
мужской линии. По материнской - 16519С, 263G, 309.1C, 315. 1C, 477C.  
 
Это - то, что я на самом деле имею. Это мой настоящий паспорт. Моя 
идентификация. Мой гаплотип. Все остальное в жизни я мог выбрать - по 
своему желанию или по обстоятельствам. Но не наследственный код, 
записанный в моих генах.  
 
Эти два ряда цифр уходят во тьму веков и тысячелетий. Первый набор 
цифр я получил от своего отца, он - от своего отца, тот - от своего, моего 
прадеда. И так далее, на глубину примерно 160 тысяч лет. Туда, к моему 
предку 160 тысяч лет назад, сходятся все прямые генеалогические нити от 
всех живущих сегодня мужчин. Он - прямой праотец всех мужчин на 
сегодняшней Земле.  
 
Его условно называют "хромосомным Адамом". Конечно, он не был первым 
человеком, первым мужчиной на Земле. Просто остальные, кроме его 
прямых предков, в том числе старше его на тысячелетия, на десятки и сотни 
тысяч лет, не выжили, не оставили мужского потомства, или потомство 
оборвалось на протяжении этих тысячелетий. Войны, сражения, убийства, 
болезни, рождение только дочерей, ранняя смерть сыновей - все это 
терминирует прямую мужскую генеалогическую линию. Тысячи таких 
терминирований происходят сегодня, каждый день. Но тысячи каждый 
день получают продолжение, с рождением каждого мальчика.  
 
Первая цепочка цифр передается только мужчинам. Они, эти цифры, 
передают в привычной для нас арифметической системе определенные 
последовательности нуклеотидов в нашей мужской хромосоме Y, которой 
нет у женщин. Эти последовательности очень консервативные, и не 
мутируют многие поколения. Они записаны в так называемых "никчемных" 
последовательностях хромосом, которые ничего не кодируют. Но они, эти 
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последовательности, с поразительной точностью копируются от отца к 
сыну, из поколения в поколение.  
 
У женщин - своя система. Второй ряд цифр, приведенный в самом верхнем 
абзаце, передает расположение нуклеотидов в короткой цепочке 
митохондриальной ДНК. Какой такой митохондриальной ДНК - об этом 
речь позже. Главное - что эти последовательности передаются тоже с 
поразительной точностью от матери - дочери. Дочь получила их от своей 
матери, та - от своей. И так далее, на глубину примерно 180 тысяч лет. Туда, 
к "митохондриальной Еве" сходятся все прямые генеалогические нити от 
всех живущих сегодня людей. Она - прямая прамама всех людей на 
сегодняшней Земле. Да, и женщин, и мужчин. Потому что та цепочка ДНК, 
передающаяся от матери дочери, передается в том же виде и сыну.  
 
Так что наша Ева никогда не встречала нашего Адама. А почему 
митохондриальная Ева старше хромосомного Адама - на то есть причины. 
Женщины в целом дольше живут. Их меньше выбивали на войнах. И, самое 
главное - что женская генеалогическая информация хотя и терминируется 
на мальчиках, но девочкам-то передается, а те передают ее своим детям, как 
девочкам, так и мальчикам. Так что сыновья эту информацию хоть и не 
передают, но сохраняют.  
 
Все люди на Земле - генетические и генеалогические родственники. Все 
произошли от одного предка по мужской линии, и от одной - по женской. 
Остальные, как уже было сказано, не выжили. Все мужчины на Земле, все 
100%, имеют вот такой набор маркеров в той самой «никчемной» части 
ДНК:  
 
DYS# 19, 388, 390, 391, 392, 393  
 
Это – минимальный набор, который обычно рассматривают в ДНК-
генеалогии. Но на самом деле маркеров в ДНК-генеалогии гораздо больше, 
несколько сотен. Все они имеют присвоенные им номера, которые 
особенного смысла не имеют. Просто номера по принятой классификации. 
Эти «маркеры» еще называют «локусы», и с ними связаны такие понятия, 
как «микросателлиты», или STRs, short tandem repeats. Почему repeats, то 
есть повторы, они же аллели – об этом чуть ниже.     
 
Этот набор еще называют «научным», потому что именно его используют 
во многих научных публикациях. В ДНК-генеалогии чаще используют 12-
маркерный набор, например, тот, который приведен в самом начале этого 
рассказа.  Для более детальных описаний – 25-маркерный, 37–маркерный, 
или даже 67-маркерный, который сейчас стал наиболее популярным. В 
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принципе, каждому мужчине можно выдать «паспорт», состоящий из сотен 
таких цифр, но это пока не имеет практического значения.   
 
Эти наборы сохранились в наших ДНК от самых первых мужчин, которые 
смогли передать нам всем свою генеалогическую память, и потомство 
которых выжило 160 тысяч лет назад, и пронесло эти маркеры до 
настоящего времени.  
 
DYS расшифровывается как "ДНК Y Сегмент", по-английски DNA Y 
Segment. Y - это та самая мужская половая хромосома, о которой речь шла 
выше. Мою ДНК анализировали по 67 маркерам, первые двенадцать из 
которых приведены в начале статьи. Я мог бы привести и все 67 цифр, но 
всему свое время.  
 
А что такое "анализировали"? - спросит любознательный читатель.  
 
А вот что. Сама хромосома Y - относительно невелика по сравнению с 
другими хромосомами человека. Все 46 хромосом, 23 пары, в совокупности 
состоят из трех миллиардов нуклеотидов, и в их составе примерно 30 тысяч 
генов. Стало быть, в среднем по 65 миллионов нуклеотидов и по 652 гена на 
хромосому. Хромосома Y состоит из 50 миллионов нуклеотидов, и в ней - 
всего 27 генов. Остальная часть - некодирующая, "никчемная". Оказалось, в 
этой "никчемной" части имеются некие загадочные повторы нуклеотидов. 
Например, шестнадцать раз повторяется квадруплет ТАГА (тимин - аденин 
- гуанин - аденин). Вот так:  
 
ТАГАТАГАТАГАТАГАТАГАТАГАТАГАТАГАТАГАТАГАТАГАТАГАТАГАТ
АГАТАГАТАГА  
 
Или - одиннадцать раз триплет ТАТ (тимин - аденин - тимин). Ну, суть 
ясна. Оказалось, что эти повторы могут служить генеалогическими 
маркерами. Потому что эти повторы одинаковы у меня и моего отца. И 
моего дедушки. И дедушки его дедушки. И так далее, в ту самую глубину 
веков. А у другого человека, не моего прямого родственника, число этих 
повторов уже другое, хотя сам маркер - тот же.  
 
На самом деле, если пройти в глубь веков, число повторов будет немного 
различаться, и именно это делает возможной ДНК-генеалогию. Потому что 
если бы у всех было одинаково, то и у любого другого человека было бы то 
же самое. И тогда не было бы ДНК-генеалогии. Но в жизни абсолютного 
постоянства нет. Об этом немного позже.  
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Число повторов в генетике называют аллелями, но не будем насыщать этот 
рассказ научными терминами. Пусть будут повторы.  
 
Квадруплетный маркер ТАГА (в повторах) носит номер DYS#19. Все 
мужчины на Земле имеют этот маркер, но в повторах от 11 до 19 раз подряд 
(их называют "тандемные повторы"). У меня этот маркер повторяется 16 раз 
подряд. А, скажем, у Томаса Джефферсона, третьего президента США - 15 
раз. То есть по этому одному маркеру мы с Джефферсоном удалены 
генеалогически на один шаг. По другому маркеру, DYS#392, 
повторяющемуся триплету ТАТ, у меня 11 повторов подряд. У 
Джефферсона, раз уж мы взяли его за сравнение - 15 раз. То есть дистанция 
выросла до пяти шагов только по двум маркерам. Из этого уже можно сразу 
сказать, что он не мой близкий родственник. В смысле, что наш с 
Джефферсоном общий предок жил много тысяч лет назад, и ближе по 
времени общих предков у меня с ним уже не было. Потому что для 
«научных» наборов из шести маркеров дистанция в один шаг – это уже в 
среднем три тысячи лет до общего предка. А тут на двух маркеров пять 
шагов – десятки тысяч лет разницы.     
 
Так вот, генеалогический анализ хромосомы Y - это и есть определение 
числа повторов в каждом маркере. Результатом является гаплотип 
конкретного человека, например, в том виде, который записан в самом 
начале этого рассказа. Обычно анализ проводят или по 12 маркерам (это 
сейчас стоит 150 долларов), по 37 маркерам (260 долларов) или по 67 
маркерам (350 долларов), но для того, чтобы платить такие ощутимые 
деньги, нужно понимать, что эти анализы могут дать и зачем они нужны.  
 
ПРИМЕЧАНИЕ: эти строки выше написаны год назад. А сейчас, в начале 
2011 года, 12- и 25-маркерные гаплотипы уже обычно не определяют, спрос 
упал, а тест на 37- и 67- маркерные гаплотипы стоит уже 169 и 268 долларов, 
соответственно. Самая известная компания, которая делает эти тесты – 
FamilyTree DNA, которая находится в Техасе, США.   
 
Итак, подводим промежуточный итог. "Мужской" генеалогический анализ, 
или определение гаплотипа, можно проводить по определенному набору 
маркеров. Чем набор больше, тем точнее, но и дороже. Результат даст вам 
возможность найти своих родственников, имеющих одного общего предка, 
и оценить, насколько этот наш общий предок удален во времени. Масштаб 
удаления - сотни лет, тысячи, десятки тысяч лет, в зависимости от 
"генеалогической дистанции".  
 
Но надо понимать, что найти родственников по одному своему гаплотипу – 
это что искать иголку в стоге сена. Может и повезти, конечно, но лучше 
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использовать иголкоискатель. А точнее – профессиональные методы ДНК-
генеалогии, которыми владеют специалисты.  
 
А почему так, спросит читатель? - Ведь даже 12-маркерный гаплотип – это, 
говорят, почти уникальный. Хорошо, разберемся, что такое здесь «почти». В 
12-маркерном гаплотипе, приведенном в самом начале рассказа – а это 
типичный «славянский» гаплотип жителей России, Украины, Белоруссии, 
Польши, в также многих литовцев, чехов, словаков, немцев, индусов – так 
что не такой уж он и «славянский», как выясняется, потому и взят в 
кавычки, так вот, в нем половина аллелей (это – цифры в нем) почти у всех 
одинаковы. Это и первая 13, и четвертая 11, и седьмая 12, и восьмая 12, и 
десятая 13, и одиннадцатая 11.  У других этносов (а, точнее, гаплогрупп) – 
другие, а у половины мужчин-славян России, например, практически 
одинаковы. И у половины поляков, и у половины украинцев и белорусов, и 
у одной шестой индусов, то есть на круг только перечисленных – 150 
миллионов человек. И у подавляющего большинства этих 150 миллионов 
вариации идут только по шести маркерам из 12. Если приложить немного 
математики, то вероятность совпадения по всем 12 маркерам – всего 3%. То 
есть у троих из 100 – совпадут. Вот и вывод – из 150 миллионов человек у 45 
миллионов будут одинаковые 12-маркерные гаплотипы. Вот и ищите 
родственников.  
 
А если перейти на 67-маркерные гаплотипы, то совпадения будут только у 
двоих из этих 150 миллионов человек  Совсем другое дело. Иначе говоря, 
случайного совпадения просто не может быть. Если совпало, или в пределах 
одной-двух мутаций – точно родственник, в пределах 200-400 лет до общего 
предка. Потому и искать родственников надо на 67-маркерных гаплотипах, 
а не на 12-маркерных.             
 
А почему число повторов в маркерах разное, и какое это имеет отношение к 
удаленности общего предка? А то, что чем дальше предок во времени, тем 
большее количество мутаций произошло в его хромосомах, и, в частности, в 
тех самых маркерах. Фермент, считывающий число повторов в зоне 
маркеров, работает исключительно точно. Представляете - пилит фермент 
вдоль квадруплетного повтора ТАГА, каждая из идентичных четверок 
повторяется, скажем, шестнадцать раз (DYS#19 = 16), в сумме 64 
однообразных остатка, и наш фермент ни разу не ошибается, воспроизводя 
- реплицируя - эту тандемную цепочку. То есть не ошибается пятнадцать 
поколений, около четырехсот лет. И вдруг бац - ошибся. Напутал. 
Повторил не 16 раз, как завещали предки, а 15 или 17 раз. Мутация. Shit 
happens.  
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И родился мальчик с другим числом повторов данного маркера, сам того не 
подозревая. И, когда подрастет, родятся у него мальчики уже с DYS#19 = 15 
или DYS#19 = 17, смотря по тому, в какую сторону произошла мутация. И 
если племя этого мальчика, ставшего к тому времени мужем, и оставившего 
мужское потомство, успешно передвинется в новые края, то вместе с ними 
передвинется и DYS#19 = 17, по пути приобретая новые мутации в среднем 
одну на каждые несколько поколений. Так образуются гаплогруппы - 
характерные картины повторов в маркерах ДНК, присущие группам 
населения, плюс дополнительные метки-мутации.  
 
При этом маркеров много, и мутации в каждом происходят с разной 
вероятностью во времени. В каждом маркере как бы свои часы, со своим 
текущим положением стрелок. И вот совокупность этих стрелок по всем 
маркерам и дает индивидуальность того «паспорта», о котором шла речь в 
самом начале. Да еще и циферблаты разные – у каждого рода – свой. Эти 
разные циферблаты и есть дополнительные метки-мутации. То есть у 
каждого рода – своя гаплогруппа.  
 
Чем более изолирована группа - тем более характерна и четка гаплогруппа. 
Но даже и при перемешивании групп населения гаплогруппы достаточно 
легко прослеживаются, поскольку отражают гаплотипы наших далеких 
предков, живших тысячелетия назад. То есть люди перемешались, а их 
гаплотипы - нет. Они, повторяю, неизбежно передаются из поколения в 
поколение.  
 
Так что добавим к нашему "промежуточному итогу" - помимо 
возможностей найти родственников по прямой нисходящей мужской 
линии и оценить, примерно когда жил наш общий с найденным 
родственником предок - еще возможность найти, к какой исторической 
общности людей, к каким племенам относились наши предки. 
Современная наука говорит нам, что все они вышли из Африки (или там и 
остались - для многих чернокожих), потом двигались на север, оседая - одни 
на юге Аравийского полуострова, другие на Ближнем Востоке, или в Малой 
Азии, третьи двинулись в Европу, четвертые - в Сибирь, и по северной 
части, перейдя Берингов пролив (в то время - посуху), распространились по 
Америкам, пятые прошли по низам Гималаев в нынешние Китай и Юго-
Восточную Азию, и оттуда переправились в Полинезию. Именно анализ 
гаплотипов показал, что неправ был Тур Хейердал, не из Южной Америки, 
а из Азии заселилась Полинезия.  
 
И генеалогический анализ нашей Y-хромосомы позволяет ясно видеть 
отблески тысячелетней истории наших предков. Не предков вообще, а 
наших, каждого в отдельности прямых предков. Наших прародителей.  
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История в лицах  
 
К настоящему времени база данных по маркерам Y-хромосомы составляет 
примерно 115 тысяч данных. Пока – капля в море, половина одной сотой 
процента мужского населения мира. Но уже с помощью компьютера можно 
получить интересные данные. Мои первые 12 маркеров были введены в эту 
базу данных, и компьютер показал двенадцать человек с абсолютно точным 
совпадением по всем 12 маркерам и по повторам в каждом из них. То есть 
этот мой конкретный гаплотип делят со мной 11 человек. Кто такие? Имена 
- вовсе не Иванов-Петров-Сидоров. Хотя есть Окулов. С другой стороны, по 
12 маркерам наш общий предок всех 12 человек - а что он был, и 
относительно недавно в историческом масштабе лет, несомненно - мог 
жить и тысячу лет тому назад. А может и пять тысяч лет назад, 12-
маркерные гаплотипы неточные. Более строгие расчеты показывают, что 
совпадение двух 12-маркерных гаплотипов помещает общего предка этих 
двух человек на 600±600 лет назад. С одним человеком из этого списка у 
меня две мутации на 25-маркерных гаплотипах, то есть общий предок жил 
550±390 лет назад. Как такие данные рассчитываются, я здесь пояснять не 
буду, иначе это усложнит рассказ. В общем, имена тех, у кого со мной 
полное совпадение по 12 маркерам:  
 
Timothy Meese (Англия)  
Wayne Henderson (Англия)  
Michael Halfman (Германия)  
James  Cashner (Эльзас-Лотарингия, Германия)  
David Schmidt (Gohrau, Германия)  
Cedric Grifin (Англия) 
Alvin Benson (Норвегия) 
Lukasz Burczynski (Польша)  
G. Moga (Индия) 
Donald Stonefeld (Венгрия) 
Victor Okulov (Россия) 
 
Понятно, что если бы охват по тестируемым был не 115 тысяч человек, а 115 
миллионов, то список был бы в тысячу раз длиннее. Но пока что есть, то 
есть. Да, еще есть Эрик Римехауг, норвежец, с кем у меня два отклонения на 
16 маркерах, и три отклонения – на 21 маркерах. Его самый далекий 
известный прямой предок Эйкли Хермунд родился в 1515 году в городке 
Гол в Норвегии, прожил 65 лет.  
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Ну, хорошо. А как насчет того, чтобы проверить гораздо более жестко - по 
25 маркерам? Сузить поиск?  
 
Оказался родственник - один, и то с двумя шагами (мутациями) в сторону. 
Что для 25 маркеров - просто почти родной. Кстати, это объясняет, что 37 
маркеров мне пока в этом отношении пользы не принесли. Как и 67 
маркеров. С 25-ю - и то не густо.  
 
Да, к моему родственнику, Михаэлю Хафману. Живет в Германии. Его 
наиболее удаленный во времени предок, о котором имеются достоверные 
сведения - Хейнрих Хафман, родился в 1790 году в Германии. Прожил, 
чертяка, в те времена 70 лет. Статистически, с учетом двух мутаций на 25 
маркерах, наш с Михаэлем общий предок родился задолго до Хейнриха, 
550±390 лет назад, как я указал выше, то есть ориентировочно в интервале 
между 940 и 160 лет назад. Ну, на 430 лет назад я своих предков знаю, так 
что до того времени вряд ли. Хотя нельзя гарантировать, что кто-то из моих 
кровных родственников не попал в плен, и не унесло его в Германию. Либо, 
напротив, занесло моего прямого предка в 11-14 веках в Россию (вспомним 
на момент Ван-Дорна, он же Фандорин), чтобы в 1575 году в России 
родился Иван Клёсов, сын боярский, которому в 1636 году царским указом 
за рейтарскую службу дали надел в 300 гектаров на Курщине, и который 
дал жизнь - по прямой линии - сыну Кирею, тот – Сергею, тот – Кондрату, 
тот – Афанасию, тот – Парамону, тот – Федору, тот – Авксентию, тот – 
Василию, тот – Илье, тот - Ермолаю, тот - Ивану, тот - Алексею, а тот - 
Анатолию, стало быть, мне. Либо моего прямого предка тысячу лет назад 
или несколько позже занесло в Европу, и его (пра)n- внуком стал Хейнрих, а 
потом и Михаэль Хафман - сие мне пока неизвестно. 
 
А на самом деле скорее всего было вовсе не так. Потому что все мы, с моей 
гаплогруппой – потомки одного рода ариев, и наш общий предок жил на 
территории нынешней России-Украины примерно 4800 лет назад. И 
предок наш отправился с сородичами-ариями походами и в Центральную 
Европу, и на юг, до Ближнего Востока, и в Иран, и в Индию. И везде разнес 
нашу, праславянскую гаплогруппу и наши гаплотипы. И живут их 
потомки, а значит, члены нашего рода, и на Западе, и на Юге, и на Востоке. 
А род ариев – потому что именно этот род, точнее, его часть, пришел в 
Индию 3500 лет назад именно под именем ариев. И в Иран в те же времена 
– и опять под тем же именем.  Через тысячу лет после того Дарий I, 
ахеменидский царь, выбил на барельефе в Накш-и-Рустаме: «Я, Дарий, 
великий царь, царь царей... арий, сын ария».     
 
И дата та, 4800 лет назад, не с потолка взята, а из наших же гаплотипов (см. 
первый рассказ в этой книге). Потому что те мутации в них тикают как 
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часы, с размеренной средней скоростью, что и позволяет вычислить то 
время, когда они в наших гаплотипах начали тикать. А именно, с нашего 
общего предка. Об этом речь в других рассказах в этой книге, и довольно 
подробно. 
 
И вот к чему это приводит. Давайте посмотрим не на точные совпадения с 
моими 12 маркерами, а на те, которые отклоняются всего на один шаг. 
Всего на одну мутацию. Это – более информативное сопоставление, 
времени-то от нашего общего предка прошло немало, тысячи лет. Вот 
мутации и набежали. Так какая география моих сородичей-ариев? Всего 
таких 26 человек.  
 
Одну мутацию на моих 12 маркерах имеют по семь человек из России, 
Польши, Германии и Норвегии, шестеро из Финляндии, по четыре из 
Литвы, Англии-Ирландии, Швеции, двое из Пакистана. А также из Сирии 
и Шри-Ланки. Вот уже география походов ариев стала проясняться. А если 
по два отклонения, две мутации?  
 
35 человек – Польша, 27 – Германия, 25 – Шотландия, 22 – Индия, 20 – 
Россия, 18 – Англия, 14 – Украина, 13 – Норвегия, по 10 – Греция и Италия. 
 
Вот он, арийский ареал. Иной спросит – а Индия-то при чем? 22 человека – 
не шутка. Не случайность, таких случайностей не бывает. Так Индия – 
наши прямые родственники. 100 миллионов мужчин в Индии – наш народ, 
тот, которого в России больше половины, с гаплогруппой R1a1. Их еще по 
старинке, а ныне политкорректно именуют «индоевропейцы». А на самом 
деле арии они. Как и мы, славяне, R1a1. Так наш древний род именуют в 
научных трудах.  
 
На самом деле родственников у меня значительно больше, с теми же 
гаплотипами, но их потомки пока не сдавали ДНК на анализ.  
 
А те, кто сдал, что могут видеть? А вот что. Взглянем опять на классический 
минимальный набор маркеров  
 
DYS# 19 - 388 - 390 - 391 - 392 - 393,  
 
и на то, сколько повторов (то есть какая аллель) имеется в каждом маркере 
для разных групп людей. Напомним, что характерный рисунок этих 
повторов, в виде конкретных гаплотипов, определяет гаплогруппу, то есть 
генеалогическую общность людей, несущих одну потомственную 
характерную метку в ДНК.  
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Наиболее известный европейский гаплотип - так называемый 
"Атлантический модальный гаплотип" (АМГ), поскольку он характерен для 
многих людей, живущих вблизи Атлантического океана. Число повторов 
маркеров такое:  
 
14 - 12 - 24 - 11 - 13 - 13  
 
Более правильная, но более громоздкая запись была бы такой:  
 
DYS19=14, DYS388=12, DYS390=24, DYS391=11, DYS392=13, DYS393=13.  
 
Этот гаплотип принадлежит к гаплогруппе R1b.  
 
У меня соответствующие шесть цифр следующие:  
 
16 - 12 - 24 - 11 - 11 - 13  
 
Как видно, я отклоняюсь от атлантического гаплотипа на четыре шага при 
шести маркерах. У меня - та же гаплогруппа R1, но другая подгруппа 
(R1a1), но об этом ниже.  
 
 
Продолжение истории в лицах. О президентах, царях и завоевателях  
 
Томаса Джефферсона я уже здесь упоминал, показав два его маркера в 
числе повторов. Приведем его гаплотип, или "подпись", как иногда говорят 
генетики:  
 
13 – 24 – 15 – 10 – X – Х – Х – 12 – Х – 12 – 15 – 27 
 
Здесь - более длинная цепочка аллелей (повторов), чем я приводил выше, 
поскольку она записана в стандартной системе 12 маркеров. Но у 
Джефферсона (точнее, у его ныне живущих родственников) четыре из этих 
12 не определялись, и я просто поставил вместо них ничего не значащие 
буквы. Эти стандартные 12 маркеров в правильном порядке следующие: 
 
DYS# 383 - 390 - 19 - 391 – 385a – 385b - 426 – 388 – 439 – 389-1 – 392 – 389-2  
 
У меня они такие:  
 
13 – 24 – 16 – 11 – 11 – 15 – 12 – 12 – 10 – 13 – 11 – 30   
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Как видим, суммарно мой гаплотип по восьми маркерам отходит от 
гаплотипа Джефферсона на десять шагов. В среднем 1.25 мутаций на 
маркер. Это значит, что наш общий предок удален примерно на 30 тысяч 
лет. Его нет и близко.  
 
Посмотрим на гаплотип Чингиз-хана (точнее, тот, который приписывают 
Чингиз-хану). Он для меня интересен вдвойне. Согласно молве, татаро-
монголы, пройдя Русь огнем и мечом, сильно изменили генетический 
профиль русского народа, за исключением северных русских. Ну-ка, 
посмотрим, есть ли в моем гаплотипе монгол. Поскольку генеалогический 
рисунок Y-хромосомы передается только по мужской линии, всего один 
монгол за триста лет ига оставил бы неизгладимый след в своем потомстве. 
В общем-то я уже знаю путь моих прямых предков из Африки в 
Черноморские и Каспийские степи Европы, о чем расскажу позже, и в 
Монголию их не заносило, но все-таки... Итак, гаплотип Чингиз-хана:  
 
13 – 25 – 16 – 10 – 12 – 13 – 11 – 14 – 10 – 13 – 11 - 29 
 
Отстоит от моего на 9 шагов, то есть в среднем 0.75 мутаций на маркер. Это 
– 15 тысяч лет разницы. Но поскольку вопрос принципиальный, 
представим гаплотип хана в 25-маркерном варианте. Это – значительно 
более точная оценка: 
 
13-25-16-10-12-13-11-14-10-13-11-29-18-8-8-11-12-26-14-22-27-11-11-12-16 
 
Мой 25-маркерный гаплотип: 
 
13-24-16-11-11-15-12-12-10-13-11-30-16-9-10-11-11-24-14-20-34-15-15-16-16 
 
38 мутаций на 25 маркерах, 1.52 мутации на маркер. Еще дальше, чем от 
Джефферсона. Зашкаливает по всем критериям. То есть не то что далеко, а 
дальше некуда. Да и гаплогруппа другая, у меня R1a1, у него С3. Мои с 
монголами предки, судя по всему, только из Африки вместе выходили, да и 
то разными путями. Так что не повезло татаро-монголам с моими 
прабабушками, не дались они. Или молва преувеличивает масштабы тех 
событий. 
  
Посмотрим на 12-маркерный гаплотип И. Сталина: 
 
14 – 23 – 15 – 9 – 15 – 16 – 11 – 12 – 11 – 11 – 10 – 28  
 
17 шагов в сторону от моего на 12 маркерах. 1.42 мутации на маркер. А на 
25-маркерном гаплотипе Сталина -    
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14-23-15-9-15-16-11-12-11-11-10-28-17-9-9-11-11-25-16-21-28-13-13-14-14 
 
39 отклонений. 1.56 мутаций на маркер. Оказалось, дальше есть куда, в 
сравнении с Чингиз-ханом. Да и гаплогруппа у Сталина другая, G2a. Это 
всё – и гаплотип, и гаплогруппу, определили у внука Сталина, который 
согласился помочь науке. Действительно, и то, и другое характерны для 
осетин.     
 
Да и между Чингиз-ханом и Сталиным дистанция тоже огромна – 35 
отклонений на 25-маркерных гаплотипах.  
 
А вот гаплотип Пржевальского. Это тот, которого лошадь.  
 
13 – 25 – 15 – 11 – 11 – 15 – 12 – 12 – 10 – 13 – 11 – 30  
 
Вот это другой разговор. Сравните с моим: 
 
13 – 24 – 16 – 11 – 11 – 15 – 12 – 12 – 10 – 13 – 11 – 30   
 
Всего два отклонения на 12 маркерах. И понятно почему – мы с Н.М. 
Пржевальским принадлежим одному роду, R1a1, к которому принадлежит 
большинство русских, и все восточные славяне, которых от 50 до 70% в 
старинных русских (а также украинских и белорусских) городах, городках, 
деревнях. Это отклонение соответствует примерно 2300 лет до общего 
нашего с ним предка, то есть близко к началу нашей эры. А общий предок 
нас, восточных славян России, гаплотипы которых известны, жил 4600-4800 
лет назад, как уже было упомянуто выше. Когда больше русских узнают 
свои гаплотипы, эта дата будет уточнена.         
 
Пока рассмотрим интересный маркер, DYS#388, второй по счету в 
«научной» записи, или восьмой в «стандартной». У "коренных" европейцев 
(обратите внимание на примеры выше) там обычно 12 повторов, как и у 
восточных славян. У выходцев с Ближнего Востока там часто 15 или 16 
повторов (один из признаков гаплогруппы J1 или J2). Например, как в 
"Модальном гаплотипе коэнов" (МГК), «классическом» гаплотипе 
ближневосточных евреев и их современных потомков, как ашкенази, так и 
сефардов. В 6-маркерном варианте этот гаплотип выглядит так: 
 
14 – 16 – 23 – 10 – 11 - 12 
 
А в 12-маркерном расщепляется на два гаплотипа (маркеры, где произошло 
расщепление, выделены): 
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12-23-14-10-13-17-11-16-11-13-11-31 
 
12-23-14-10-13-15-11-16-12-13-11-30 
 
Прародитель этой генеалогической группы жил на Ближнем Востоке 4200 
лет тому назад, плюс-минус 500 лет, а оба «гаплотипа коэнов» возникли уже 
в нашей эре, один примерно 1650 лет назад, другой – 1350 лет назад. 
Первый (верхний) повел действительно священник, коэн, второй – 
выживший в 7-м веке нашей эры прямой потомок царя Давида. Так 
получается, хотя надо, конечно, уточнять.  
 
Перейдем к еврейской тематике.  
 
 
О евреях и палестинских арабах  
 
Кстати, о модальном гаплотипе коэнов  
 
14 - 16 - 23 - 10 - 11 - 12  
 
Он является действительно частым среди еврейских священников, коэнов, и 
в целом характерен среди евреев ближневосточного происхождения. Этот 
гаплотип практически отсутствует среди практически всех других 
народностей, и что любопытно – его очень мало среди палестинских 
арабов, да и то, что есть – случайности мутаций.  
 
А вот и модальный гаплотип палестинских арабов:  
 
14 - 17 - 22 - 11 - 11 - 12  
 
Три шага в сторону от коэнов всего на шести маркерах, что значит – 
примерно пять тысяч лет от общего предка. А на более протяженных 
гаплотипах получается более точно, четыре тысячи лет до общего предка 
евреев и арабов. Случайно или нет – это время жизни библейского 
Авраама, как следует из анализа библейских текстов. Так что легенда-
легендой, но основания у нее могут быть. Не обязательно общего предка 
евреев и арабов звали Авраам, но такой определенно был, четыре тысячи 
лет назад, плюс-минус пятьсот лет.    
 
А как насчет бедуинов? Вот их модальный гаплотип:  
 
14 - 15 - 23 - 10 - 11 - 13  
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Два шага в сторону на шести маркерах. Ближе, чем палестинцы, но все 
равно 3200 лет от общего предка. Три мутации дали бы пять тысяч лет. Вот 
и погрешность определения на таких коротких гаплотипах. На самом деле 
– те же 4 тысячи лет, с соответствующей погрешностью.   
 
Ну ладно, вот курдские мусульмане:  
 
14 - 15 - 23 - 10 - 11 - 12  
 
Один шаг в сторону. Уже теплее. Но совпадения все равно нет.  
 
Раз уж мы заговорили о евреях, то заметим, что среди евреев-мужчин 
выделяются несколько групп, которые оставили свой ранний след в ДНК-
генеалогии  – коэны (наследственные высшие священники), левиты (другая 
группа наследственных  служителей обрядов) и израэлиты, к которым 
принадлежат 90% евреев, в том числе ашкенази (европейские евреи), 
сефарды (северо-африканские и пиренейские евреи) и остальные евреи. 
Эфиопские евреи и народность Лемба в Южной Африке, которые себя 
причисляли к евреям, и о чем они – по их словам – знали с незапамятных 
времен, евреями по генеалогическим корням совсем не оказались. Первые – 
просто эфиопы, как и все эфиопы, вторые – арабы, йеменцы.   
 
Так как насчет моей гаплогруппы, R1a1? С одной стороны, мои ДНК-
генеалогические корни в Европе, с другой стороны – есть некоторые 
отклонения между западно- и восточно-европейскими гаплотипами. Куда я 
ближе? И сколько вообще гаплогрупп? 
 
 
История моей славянской гаплогруппы: из Африки через Аравию, 
Месопотамию, на север – через Кавказ, на Русскую равнину, далее – в 
Южную Сибирь, оттуда – на запад, на Балканы и далее на восток – опять 
на Русскую равнину, и в Индию как арии  
 
Всего основных гаплогрупп насчитывают двадцать, по буквам от А до Т, 
плюс масса подгрупп, общим числом более трехсот. Например, А, B и E3a - 
Африка, Е3b – Северная Африка и Ближний Восток, С – монголоидная 
Азия, но С много и у индейцев Навахо, и в Полинезии, и среди 
австралийских аборигенов; D2 – Япония, G –  многие на Кавказе (например 
G2 – адыги), в Иране, немало среди евреев-ашкенази, H – Индия, I1 – 
Прибалтика, Германия, Скандинавия, примерно 5% русских, I2 – Балканы, 
и 11% русских, J1 - Ближний Восток, евреи, арабы, бедуины, J2 – 
европейское Средиземноморье, примерно 2% русских, K – Меланезия 
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(острова в Тихом океане к северо-востоку от Австралии), Средиземноморье, 
М – опять же Меланезия, N – многие прибалты, финно-угорские группы, 
сибирские народы (якуты, например), американские индейцы, японцы 
(N1), О – Китай (О1), Япония (О3), Q – сибирские народы, американские 
индейцы (Q3 – индейцы Бразилии), включая майя; R1a1 – восточные 
славяне (примерно 50% населения  России, но в южных областях – Курская, 
Белгородская области и прилегающие территории – 62% этнических 
русских), многие таджики, киргизы, индусы (примерно 16% Индии, 
особенно на севере) [поэтому я и пишу индусы, а не индийцы], R1b – 
западноевропейцы, но и многие жители Кавказа, Приуралья (татары, 
башкиры и многие другие), Средней Азии (узбеки, казахи, уйгуры).   
 
Моя гаплогруппа, R1а1, как большинства русских, в особенности восточных 
славян – это ДНК-метка рода ариев, часть которых ушли в Индию и Иран 
примерно 3600 лет назад, и названы ариями в ведах, а часть остались в 
среднерусской полосе.  
 
Наши, славянские предки являются потомками того самого "хромосомного 
Адама", жившего в северо-восточной Африке. 70 тысяч лет назад, когда на 
Земле по примерным оценкам жили примерно 10 тысяч человек, мой 
прямой древний предок двинулся на север, и переправился через Красное 
море на Аравийский полуостров. Он и стал прародителем всех людей, 
живущих ныне за пределами Африки, помимо самих африканцев. Что 
заставило его уйти? Видимо, повторяющиеся засухи, о которых знают 
современные палеоклиматологи. Конечно, "предок" здесь - имя 
собирательное. Тем не менее, определено, что он имел первый 
неафриканский общий маркер М168 (в системе записи гаплогрупп), что 
соответствует древней собирательной гаплогруппе С-Т. Эта гаплогруппа 
ныне объединяет всех потомков предка, у которого в определенном месте 
ДНК примерно 60 тысяч лет назад произошла мутация цитозина в тимин 
(C T). Так и осталась у всех, ныне входящих в гаплогруппы от С до Т. А у 
чернокожих африканцев остались гаплогруппы А и В.   
 
Эта часть пути заняла для моих предков несколько тысяч лет. Уже на 
Аравийском полуострове, сразу за Красным морем, следующая мутация 
изменила его общий маркер на М89, приведя в сводную гаплогруппу F-R. 
Это произошло примерно 55 тысяч лет назад. Этот маркер имеется ныне 
примерно у 90% всех неафриканцев. У остальных гаплогруппы С, D и Е. 
Многие мужчины с этим маркером M89 осели на юге Аравийского 
полуострова, но мой предок пошел дальше на северо-восток, где на 
территории современного Ирака, в Месопотамии, поток разделился - часть 
нашей семьи надолго задержалась на Ближнем Востоке, а многие там осели 
и навсегда (гаплогруппа J с последующими подгруппами), часть 
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продолжила идти на север (гаплогруппы G, I, J2), и, пройдя Малую Азию, 
отправилась на Кавказ, а часть через Босфор и Дарданеллы ушла на 
Балканы, в Грецию, в Европу (гаплогруппа J2). На Земле тогда жили, 
видимо, всего несколько десятков тысяч людей. Может, и несколько сотен 
тысяч, никто пока не знает.  
 
Мой же прямой предок, который тогда входил в сводную гаплогруппу K-R 
(с маркером-мутацией М9), отправился на север, через Кавказ, как потом 
оказалось – на Русскую равнину. На этом пути его сопровождала 
гаплогруппа I, точнее, носители этой гаплогруппы. Они-то, носители 
гаплогрупп I и R1 (последняя потом образовалась из сводной гаплогруппы 
P-R), позже и оказались выраженными европеоидами. Почему именно эти 
две гаплогруппы – во многом пока остается загадкой, но первые через 
много тысяч лет ушли на запад, и стали первыми людьми в Европе, 
примерно 45-35 тысяч лет назад, а вторые ушли в Азию, в Южную Сибирь, 
в те же самые времена или немного позже, и разделились на европеоидные 
же гаплогруппы R1a и R1b, 20 и 16 тысяч лет назад, соответственно.  
 
Разделились – это не значит одновременно. Гаплогруппа образуется путем 
появления очередной характерной мутации в мужской половой хромосоме 
(Y-хромосоме) ДНК древнего человека, потомки которого выжили и 
размножились в  итоге, то есть в наше время, тысячами и миллионами 
человек. И образование мутации, и выживание – это дело чистого случая. 
Так что тысячи и миллионы потенциальных гаплогрупп так и не стали 
гаплогруппами, не выжили. И вот те двадцать основных гаплогрупп, 
потомки которых выжили – и составили современное человечество, точнее, 
его мужскую часть.  
 
Так вот, гаплогруппа K-R или на Русской равнине, или уже на пути в 
Южную Сибирь претерпела очередную мутацию, М45, превращение 
гуанина в аденин (G A). Это опять произошло у одного из членов рода, 
примерно 35 тысяч лет назад. Сводная гаплогруппа сузилась до P-R. За ней 
- следующая мутация, М207, уже на юге Сибири, 30 тысяч лет тому. Это 
определило моего предка в гаплогруппу R. Далее, все еще в Азии, 
произошла мутация М173, что дало гаплогруппу R1.  
 
Здесь нужно опять пояснить. У каждой гаплогруппы есть свои подгруппы, у 
тех – свои, и так до отдельных семейств в бытовом смысле этого слова. Так 
вот, некто в гаплогруппе R1 получил 20 тысяч лет назад свою характерную 
мутацию М17/M198, и произошло это опять в Южной Сибири. Был он 
европеоид по своим характерным антропологическим признакам, 
поскольку унаследовал их от своих предков гаплогруппы R1, а те – от 
гаплогруппы R, а те – от гаплогруппы P с Русской равнины. И, сам того не 
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зная, он стал патриархом гаплогруппы R1a1, в которую сейчас входят сотни 
миллионов человек, в основном из Восточной Европы, но много и из Азии и 
других континентов.  
 
Прошло примерно 4 тысячи лет, и другой некто из гаплогруппы R1, и тоже, 
европеоид, получил другую характерную мутацию (Р25) и стал патриархом 
гаплогруппы, которую потом назвали R1b, и в которую сейчас тоже входят 
сотни милионов человек, большинство из которых живут в Центральной и 
Западной Европе, но многие на разных континентах, в особенности в США, 
привезя  свою характерную мутацию из Европы. Европейский вариант этой 
мутации сейчас называется R1b1b2 (мутация М269).    
 
Вот такое расхождение европеоидов с Русской равнины на запад 
(гаплогруппа I) и на восток (гаплогруппы R1а и R1b) через много тысяч лет 
озадачило археологов, антропологов и многих других специалистов – как 
так произошло, что европеоиды в глубокой древности, десятки тысяч лет 
назад, оказались как в Европе, так и в Азии. А на самом деле, родина их – 
Русская равнина.  Просто разошлись в древности в разные стороны. Они 
тогда еще не знали, что их позже назовут европеоидами.  
 
Как ясно из рассказанного выше, R1a1 и R1b1b2 прибыли в конце концов в 
Европу. Это был долгий и во многом кружной путь, и многое там пока 
неясно. Наш славянский предок, настолько далекий, что его и 
праславянским назвать трудно, как трудно так назвать и его африканского 
далекого предка – так вот, он совершил свой поход между 20 и 12 тысяч лет 
назад, и к концу этого срока, а именно те самые 12 тысяч лет назад, оказался 
в Европе, видимо, на Балканах. В принципе, мы и этого точно не знаем, 
поскольку археология с такими сроками справляется трудно. В общем, 
никаких сведений об этом походе у археологов нет. Как и о том, куда 
поначалу прибыли носители гаплогруппы R1a1, к которой сейчас 
относится половина и больше этнических русских, а также украинцев, 
белорусов, поляков и других восточных европейцев, а также многие жители 
Средней Азии – таджики, казахи, узбеки, а также и жители Индостана, 
Ирана и многих других территорий. О причинах, откуда гаплогруппа R1a1 
оказалась в Средней Азии и Индии – в первом рассказе этой книги.  
 
Соображения о Балканах как месте прибытия носителей гаплогруппы R1a1, 
то есть рода R1a1, сводятся к тому, что Балканы 12 тысяч лет назад были 
наиболее подходящей территорией для жизни в Европе, поскольку 
бОльшая часть Европы была тогда покрыта ледниками, которые уже 
начали уходить на север. Есть и другие соображения – что древнейшие 
археологические культуры в Европе – именно на Балканах, правда, 
примерно 7-8 тысяч лет назад, и что самые древние корни гаплогруппы 
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R1a1 в Европе также найдены на Балканах, с датировкой 11-12 тысяч лет 
назад. В общем, за неимением других обоснованных вариантов 
остановились на Балканах как наиболее вероятном месте обитания 
древнейших представителей рода R1a1.  
 
И дальше изучение гаплотипов показывает, что около 5 тысяч лет назад 
этот род R1a1 вышел на Русскую равнину, за 500-1000 лет заселил ее от 
Прибалтики до Кавказа, дошел до Урала, где 3800 лет назад наши предки, 
тот же род R1a1 построили городище Аркаим и «страну городов», и в те же 
времена заселили Среднюю Азию и Северный Казахстан, прошли в 
Зауралье, и примерно 3600 лет назад перешли в своей части в Индию и 
Иран под именем ариев. Так ДНК-генеалогия решила загадку, так 
называемый «арийский вопрос», который озадачивал ученых уже более 
двухсот лет – кто такие арии и откуда они появились? Наиболее 
убедительными и прямыми данными, которые не оставляют этой загадке 
никаких шансов, является то, что Y-хромосомы этнических русских, 
носителей гаплогруппы R1a1, практически идентичны с Y-хромосомами 
индусов и иранцев той же гаплогруппы. Говоря языком ДНК-генеалогии, 
их гаплотипы практически идентичны.  
 
Строго говоря, гаплотипы внутри рода R1a1 тоже несколько различаются, у 
них тоже есть свои подгруппы, они тоже разошлись по своим ветвям за 
несколько тысяч лет после выхода на Русскую равнину. Всего таких 
подгрупп насчитывают уже больше двадцати, из них самая большая – 
гаплогруппа Русской равнины, она же центральная евразийская 
гаплогруппа. Туда входят очень многие этнические русские, и я в том 
числе, как и многие индусы и иранцы. У нас – один и тот же предок, только 
для этнических русских он жил 4800 лет назад, а для индусов и иранцев – 
примерно 4050 лет назад. То есть они – более недавние потомки этого 
нашего общего предка. И понятно почему – до Индии с Ираном еще надо 
было дойти с Русской равнины. Иначе говоря, в Индию и Иран 
отправились далекие пра-правнуки нашего праславянского предка с 
Русской равнины. А поскольку они шли не наскоком, не марш-броском, и 
не были кочевниками, а неторопливо заселяли регион за регионом, 
занимаясь земледелием в поколениях за поколениями, то и дети их 
оставались, говоря современным языком, на постоянных местах жительства 
и на Кавказе, и на Урале, и в Казахстане, и в Средней Азии, и в Зауралье. 
Вот так и оказалось, что наши предки, род R1a1, и остались жить там, где 
сейчас живут таджики, киргизы, узбеки и другие родственные народы, 
многие из которых так и сохранили ту же гаплогруппу, R1a1, тот же род.                         
 
Там, на Балканах, и далее на Русской равнине, мои прямые предки 
говорили на языке, который положил начало индоевропейской семье 
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языков, включающей английский, французский, немецкий, русский, 
испанский, греческий, несколько индийских языков, таких как бенгали и 
хинду, многочисленную группу иранских языков, и много других. Правда, 
по иронии судьбы, а точнее, по прихоти (или по незнанию) лингвистов 
язык моих прямых предков назвали «иранским», только потому, что 
«иранские» языки лингвисты изучали более детально, и не имели понятия, 
что этот язык на самом деле принесен на Иранское нагорье моими 
прямыми предками, которые называли себя ариями. Под этим именем они 
и пришли в Индию и Иран. По справедливости, это иранские языки 
следовало было назвать «арийскими», и тогда не было бы таких ситуаций, 
когда живших на Днепре, на Дону, в Причерноморье современные 
историки, лингвисты, археологи считают говорившими на «иранских 
языках», как «иранцами» именуют скифов и сарматов, которые отродясь в 
Иране не были. По той же причине жителей уральского Аркаима (3800-3600 
лет назад) именуют «индоиранцами», хотя у ариев, жителей Аркаима того 
времени ни Индии, ни Ирана и в проекте не было. Но консерватизм и 
косность – вещи упрямые, и лингвисты и археологи продолжают держаться 
за эти давно устаревшие термины, оправдываясь, что они ни Индию, ни 
Иран не имеют в виду, а «так принято». В смысле, так когда-то назвали, не 
зная истинных причин, так и провелось, что наши предки были якобы 
«иранцами». Не любят почему-то наши историки и лингвисты ничего 
славянского до нашей эры, видимо, до смерти боятся, что шовинистами 
назовут. Пусть уж лучше славяне будут «иранцами», так спокойнее.       
 
Как бы там ни было, а сотни миллионов людей, живущих в Европе, 
особенно на севере Франции и в Англии, Шотландии, Германии, Швеции, 
в Прибалтике, Украине и Белоруссии, в Индии и Иране, на Ближнем 
Востоке и Аравийском полуострове, и в России вплоть до Сибири и 
Дальнего Востока, являются потомками этой гаплогруппы R1a1. Моей 
гаплогруппы. Нашей, славянской, если говорить о территориях, где говорят 
на славянских языках.  
 
А часть сводной гаплогруппы Р из Южной Сибири стала гаплогруппой Q и 
ушла дальше на север, в ледники, в итоге стала эскимосами, часть посуху 
перешли на Аляску и стали американскими индейцами. Но у них были уже 
другие генетические маркеры.  
 
Пошли бы мои прямые предки дальше на северо-восток - быть бы мне 
эскимосом. Перебрались бы через пролив с Аляской - быть бы мне 
американским индейцем. Пошли бы южнее - быть бы мне индусом, 
китайцем, а то и полинезийцем.  
 
Не судьба...  
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CE – ЧЕЛОВЕК 
 

ЧАСТЬ ВТОРАЯ – О ЖЕНЩИНАХ 
 
 
 
В отличие от мужчин, у женщин нет Y-хромосомы. Женская секс-
хромосомная пара состоит из ХХ хромосом. Мужская – из XY хромосом.  
Сперматозоид равновероятно несет только одну – либо X, либо Y 
хромосому. Проскочит в яйцеклетку Х – быть девочке. Проскочит Y – стало 
быть, мальчик, с его возможностями генеалогического анализа Y-
хромосомы, как описано в первой части этого рассказа.  
 
А как быть женщинам? Может, у них можно Х-хромосому так же 
анализировать? 
 
Нельзя. Потому что Х-хромосомы у женщин перетасовываются. Одна 
получена от мамы, вторая – от папы. Поди разберись, какие там предки и от 
кого.   
 
В любом случае, к женщинам опять нужен свой подход. И природа его 
предоставила.     
 
Помимо ДНК хромосом, которые хранятся в ядре каждой клетки, молекулы 
ДНК находятся также в митохондриях. Митохондрии – это маленькие 
образования, плавающие во внутриклеточной жидкости, в цитоплазме. Их 
– от нескольких сотен до нескольких тысяч, даже до десятков тысяч на 
каждую клетку. И в каждой – короткая молекула ДНК, в виде 
несимметричного кольца. Длина ее – всего 16 с половиной тысяч 
нуклеотидов. Сравните с мужской хромосомой Y, которая в три тысячи раз 
длиннее, 50 миллионов нуклеотидов.  
 
Митохондриальная ДНК (митДНК) состоит из двух частей – выпирающая в 
сторону петля, и остаток кольца. Оказалось, эта петля является носителем 
генеалогической информации, не хуже, чем у мужчин, но совершенно по 
другому.  
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В митДНК нет таких тандемных повторов, как в Y-хромосоме. Там нет 
подобных маркеров, о которых шел рассказ в первой части. Но мутации – 
есть. Время от времени, причем намного реже, чем у мужчин, 
считывающий фермент ошибается и вместо одного нуклеотида вставляет 
другой. Или вообще вставляет лишний. Поэтому мутации записываются, 
например, так – 1651С. Поскольку известно, что в «стандартной» митДНК 
нуклеотид под номером 1651 – тимин (Т), сразу ясно, что в этом положении 
тимин заменен на С (цитозин). Или запись такая: 315.1С. Это значит, что 
после 315-го нуклеотида в «стандартную» цепь вставлен один лишний 
цитозин.   
 
Иначе говоря, у мужчин ДНК-генеалогия основана на изменении числа 
повторов определенных маркеров в хромосомной ДНК, а у женщин – на 
разовых нарушениях одиночных нуклеотидов в митохондриальной ДНК. 
То есть совершенно другой принцип. Маркеров как таковых у женщин нет, 
вся петля ДНК – один сплошной маркер. А сравнивают – со «стандартной» 
митДНК.    
 
Поскольку митДНК в основном некодирующая, то эти мутации в петле ни 
к чему жизненно важному не приводят. Просто запись в генетической 
книге учета. 
 
А что такое «стандартная» митДНК? С чем сравнивают-то?  
 
А это так получилось. В 1981 году генетики в нашем Кембридже, заречном 
пригороде Бостона, были готовы провести первое определение 
последовательности, или «первичной структуры»  митДНК. Нужна была 
любая плацента, клетки которой крайне богаты митохондриями. А в 
соседнем госпитале как раз рожала женщина. Взяли ее плаценту, выделили 
митохондрии, оттуда – митДНК, и провели полный анализ ее 
последовательности. Поскольку это была первая последовательность 
митДНК– её и взяли за международный стандарт. И мутации в 
последовательности отсчитывают от нее. 
 
Впоследствии оказалось, что эта стандартная митДНК присуща именно 
европейскому типу, и митДНК женшин с «европейскими корнями» 
отклоняются от нее всего на несколько позиций, или вообще не 
отклоняются. Фамилия этой кембриджской женщины осталась 
нераскрытой. А последовательность ее митДНК в генетике называют 
«кембриджской  стандартной последовательностью».    
 
Здесь – важное отступление. Мужчины получают свои митохондрии от 
мамы, но своим сыновьям не передают. Поэтому митохондриальная ДНК 
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на каждом мужчине терминируется. Нет девочек в роду – митДНК 
терминировалась на мальчиках, связь этой линии с праматерью 
(«митохондриальная Ева») потерялась. Нет мальчиков в роду – 
терминировалась Y-хромосома, потерялась генеалогическая связь с 
праотцом («хромосомный Адам»). Нет детей – полная терминация 
генеалогической информации от отца с матерью. Но каждый мужчина 
имеет митДНК, и ее анализ дает такую же генеалогическую информацию, 
как и анализ митДНК его матери или сестры. А, повторяю, наличие такой 
информации – генеалогический «прострел» к прародителям -  десятки, а то 
и больше сотни тысяч лет назад, как к «Еве» (митДНК), так и к «Адаму» (Y-
хромосома), плюс информационное богатство всех мутаций на 
историческом пути. 
 
Здесь надо опять повторить, что «митохондриальная Ева» - это вовсе не 
первая женщина, а ближайшая по времени прародительница всех женщин 
на Земле. Та, к которой сходятся генеалогические нити от всех живущих на 
планете. Ее мама – не ближайший прародитель, если у мамы была только 
одна дочь – «Ева». Так что у «Евы» еще один ограничительный признак – у 
нее должно было быть по меньшей мере две дочери. Чтобы от Евы и пошел 
тот генеалогический «разбег», в итоге породивший все человечество. 
Подруги Евы не стали прародителями человеческого рода, а также не стали 
те, кто жили вокруг, или в отдалении, тысячи и десятки тысяч, а то и сотни 
тысяч лет до «Евы». Их потомство не оставило генеалогических следов в 
живущих в настоящее время на Земле.       
 
Естественно, я провел анализ также своей митДНК. Точнее, провели для 
меня, но это дело не меняет. Результат был дан в первой части этого 
рассказа. Повторю:  
 
16519С                                                                                                                          
263G, 309.1C, 315. 1C, 477C 
 
Поскольку митДНК – кольцо, то неважно, откуда начинать считать. 
Договорились считать от середины выпирающей петли как наиболее 
заметного образования. А поскольку в «стандартной» митДНК всего 16569 
нуклеотидов, то моя мутация (точнее, моих бабушек) номер 16519С 
произошла недалеко от точки отсчета, на 50 нуклеотидов ниже начала. Там, 
от номера 16001 и до 16569, находится область, относительно богатая 
мутациями. Ее называют областью низкого разрешения,  или HVR1 
(hypervariable region 1). Вторая, область высокого разрешения, HVR2, 
находится сразу за первой, с нуклеотида 1 до 580. Собственно, часто только 
там, в этих двух областях, и проводится генеалогический анализ 
митохондриальной ДНК.  
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Часто, впрочем, «высоким разрешением» в ДНК-генеалогии называют 
полное совпадение мутаций в обеих областях, HVR1 и HVR2, у двух 
человек. Тогда с высокой вероятностью оба имеют общую «бабушку» на 
протяжении последних примерно 1000 лет. 
 
 Итак, верхняя строка в «моих» мутациях относится к HVR1, нижняя – к 
HVR2. Более детально это означает – одна мутация с заменой тимина в 
позиции 16519 на цитозин, и четыре мутации  в позициях 263 (аденин на 
гуанин), 309.1 (вставка лишнего цитозина), 315.1 (еще одна вставка 
цитозина), и 477 (замена тимина на цитозин).  
 
Строго говоря, и мутациями-то эти изменения назвать нельзя. Это – просто 
отклонения от «стандартной», условно выбранной последовательности. То 
есть вполне может быть, что это не у меня мутация в виде замены тимина 
на цитозин в позиции 16519, а у той женщины, чья митДНК принята за 
стандарт, древний цитозин в этой позиции мутировал на тимин. Все в мире 
относительно. Но для наших целей генеалогического анализа это не так 
важно.               
 
В любом случае, мой митДНК гаплотип, или система отклонений от 
«стандартной митДНК», относится к гаплогруппе H, или Helena, одной из 
семи европейских гаплогрупп. Она появилась в Европе 20 тысяч лет назад. 
Но об этом чуть позже. А сейчас напомним, что такое гаплотипы и 
гаплогруппы, чтобы не путаться. 
 
Гаплотип – это ваша индивидуальная генетическая характеристика. При 
рассмотрении митДНК – это ваш набор отклонений от «кембриджской 
стандартной последовательности», например, в виде двух строк, что 
приведены выше (для HVR1 и HVR2, соответственно). А гаплогруппа – это 
генетическая характеристика определенной общности людей, которые 
имели одну общую «пра»бабушку, более недавнюю, чем 
«митохондриальная Ева». Их древние предки часто передвигались в одной 
группе в ходе миграций. Гаплогруппа показывает, к какой генеалогической 
ветви человечества вы относитесь. Их обозначают буквами алфавита, от А 
до Z, плюс многочисленные подгруппы.  
 
Например, европейские гаплогруппы – H, J, K, T, U, V, X. Ближневосточные 
– N и M. Азиатские – A, B, C, D, F, G, M, Y, Z. Африканские – L1, L2, L3 и M1. 
Полинезийская – B. Американские индейцы – А, B, C, D, и редко Х. В 
последнее время к европейским гаплогруппам добавили N1, U4, U5 и W. Но 
надо помнить, что митохондриальные, женские гаплогруппы не имеют 
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ничего общего с хромосомными, мужскими гаплогруппами. Индексы у них 
тоже разные.   
 
митДНК и генеалогические бабушки 
 
Итак, у меня, а на самом деле у моих мам и бабушек, гаплогруппа H. Их, 
подгрупп гаплогруппы Н, насчитывают 25 вариантов. На мой вариант 
сразу указывает «входная» мутация 16519С.  
 
Естественно, я попытался найти, у кого такие же мутации в митДНК, как у 
моих бабушек по прямой материнской линии. Оказалось, что «входную» 
мутацию 16519С имеют 5739 человек из базы данных, и их количество 
растет в базе день ото дня. Кстати, в первой версии этого рассказа, 
написанной два года назад, эту «входную» мутацию в той же базе данных 
имели 2194 человек, и с тех пор в день в среднем каждый день их 
количество нарастало на 5 человек. Так что «день ото дня» - это вовсе не 
преувеличение. Стало понятно, почему эта петля – «низкого разрешения». 
Введение в поиск четырех других мутаций из HVR2  резко сбросило число 
родственников – до 22 человек. Два года назад их было семь.   
 
По запросу генеалогических организаций, люди, входящие в базу данных, 
предоставляют сведения о своих родственниках. Это – если они хотят 
получить доступ к такой же информации от других. Многие 
предоставляют данные в виде целых генеалогических деревьев.  Таким 
образом, можно взглянуть, а кто же те женщины, жившие сотни лет назад, у 
которых митДНК полностью совпадает с моей, то есть с моими прямыми 
бабушками по материнской линии. А значит, с кем у меня есть прямая 
генеалогическая связь по материнской линии.  С теми, у кого митДНК 
имеет мутации 16519С, 263G, 309.1C, 315. 1C, 477C. Вот имена тех, кто 
предоставил сведения о своих предках: 
 
Margaret Stayse-Dewey, родилась в 1549 году в Wyndmonham, Norfolk, East 
Anglia, England 
Elizabeth Bailey, родилась в Англии в 1782 году 
Teresa Farkas, родилась в Венгрии в 1850 году  
Elizabeth Bailey (уже другая), родилась в Честере, Южная Каролина, в 1775 
году, году основания США 
Fredrika Heinemann, родилась в Нью-Йорке, США, в 1846 году  
Lucinda Pope, родилась в 1852 году, страна рождения неизвестна 
Margaret Criswell, 1810 года рождения, Оксфорд, Ирландия 
Szymanska, 1810 года рождения, Польша. 
Angelique Tirad, родилась в 1793 году в США, штат Миссури.  
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Когда у меня с ними была общая бабушка – оценить трудно. Мутации 
митДНК – редкие. При полном совпадении мутаций в митДНК общая 
бабушка могла жить от нескольких сот до нескольких тысяч лет назад.  
 
А что значит – мутации редкие? По оценкам генетиков, мутации в митДНК 
происходят со скоростью 1/100000 на нуклеотид на поколение. Как я 
приводил выше, генеалогический анализ проводят на 569 нуклеотидах 
области HVR1 и 580 нуклеотидах HVR2, всего на 1149 нуклеотидах. То есть 
одна мутация происходит там в среднем на 100 поколений, или на 2500 лет. 
Но было доказано, что в этих областях мутации происходят более часто, 
чем в нуклеотидах митДНК в целом. Ну, например, одна мутация – 
примерно на тысячу лет. Я был бы рад привести более точные цифры, но 
среди специалистов данные сильно расходятся. 
  
Принято считать, что при полном совпадении зоны «низкого разрешения» 
HVR1 с такой же зоной в митДНК другого человека, имеется 50%-ная 
вероятность того, что их общая «бабушка» жила в течение последних 52 
поколений, или 1300 лет. И то, если гаплогруппа одинаковая. Если же при 
этом гаплогруппы разные, то совпадение случайное, вызванное 
«конвергентной эволюцией», и общая «бабушка» может отстоять во 
времени на десятки тысяч лет.  А при полном совпадении «высокого 
разрешения», на обеих зонах HVR1 и HVR2, есть 50%-ная вероятность того, 
что общая «бабушка» жила на протяжении 28 поколений, или 700 лет. Об 
этом я уже упоминал.  
 
Теперь взглянем на митДНК людей известных. Ну, например, на Николая II 
Романова. Он получил свою митДНК, естественно, от матери, Марии 
Софии Фредерики Дагмары (Марии Федоровны), а та, в свою очередь, от 
своей матери, королевы Дании Луизы Вильгельмины Фредерики Каролины 
Гессен-Кассельской: 
 
16126С, 16169(С,Т), 16294T, 16296T                                                                          
73G, 263G, 315.1C   
 
Напомню мой гаплотип: 
 
16519С                                                                                                                          
263G, 309.1C, 315. 1C, 477C 
 
Мы сильно расходимся с королевой Дании в области низкого разрешения, 
но имеем две одинаковые мутации в области высокого разрешения.  В 
целом, родство весьма отдаленное. И действительно, у моих бабушек 
гаплогруппа Н, у королевы Дании и Николая II – гаплогруппа Т. Кстати, 
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племянник Николая II по материнской линии, князь Николай Трубецкой, а 
также родной брат Николая II, великий князь Георгий Александрович 
Романов имели совершенно такой же гаплотип, как и Николай II. Что 
вполне естественно, так и должно быть, поскольку линия - материнская.    
 
Я не буду здесь пояснять, почему у второй мутации в области низкого 
разрешения у Николая II (и Трубецкого, и Георгия Романова) оказалось 
одновременно два нуклеодида (С,Т). Просто упомяну – «гетероплазмия». 
 
Жена Николая II, Алиса Гессен-Дармштадтская, внучка английской 
королевы Виктории, имела такой гаплотип: 
 
16111Т, 16357С                                                                                                            
263G, 315.1C 
 
У нее с королевой Викторией точно такие же мутации в зоне высокого 
разрешения, как и у моих бабушек. И гаплогруппа та же, H. Так что 
европейская общая бабушка у нас с ними одна. Кстати, принц Филип, дюк 
Эдинбургский и муж ныне здравствуюшей королевы Елизаветы II,  имеет 
точно такой же гаплотип, как и Алиса. Что не удивительно, они – 
племянники.      
 
Поехали дальше. Как насчет Марии Антуанетты? Королевы Франции, 
обезглавленной в 1793 году в возрасте 37 лет? Жены Людовика XVI? Вот ее 
гаплотип: 
 
16519С                                                                                                                           
152С, 194T, 263G, 315.1C 
 
Ничего не напоминает? Ну как же, гаплотип моих бабушек по материнской 
линии: 
 
16519С                                                                                                                             
263G, 309.1C, 315. 1C, 477C 
 
Та же «входная» мутация в подгруппу гаплогруппы Н, тот же вариант 
петли митДНК низкого разрешения, те же две мутации из четырех в 
области высокого разрешения. Даже мутация 315.1С та же, вставка лишнего 
цитозина в том же месте. Определенно общая бабушка у Марии 
Антуанетты с моими, причем уже в Европе, относительно недавно.         
 
Чтобы у читателя не осталось впечатления, что все митДНК имеют похожие 
мутации, приведу несколько других примеров знаменитых гаплотипов. 
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Три из них относятся к останкам древних людей, найденных в 
мумифицированном виде, во льдах. Один – «Снежный человек», Отци, 
живший 5300 лет назад: 
 
16224С, 16311С (гаплогруппа К). 
 
Этот конкретный гаплотип именно в таком виде был найден всего у одного 
ныне живущего человека из примерно 60 тысяч тестированных на митДНК, 
по крайней мере на сегодня. Его имя – Daniel Crain. Его наиболее удаленная 
прабабушка – Ann Wilmoth, родилась в 1866 году. Варианты этого 
гаплотипа имеются у пары сотен человек в базе данных, но в основном с 
включением, видимо, более поздней мутации 16519С («моей» мутации).      
 
Другой «снежный человек» – Чеддармен, Чеддарский человек, живший 
9000 лет назад: 
 
16192Т, 16270Т (гаплогруппа U5a) 
 
Третий, точнее, третья – «Хуанита», инка из Перу, жившая 500 лет назад: 
16111Т, 16223Т, 16290Т, 16319А (гаплогруппа А). 
 
Наконец, Лука-евангелист, умерший в Греции в 150 г, в возрасте 84 года. То, 
что это именно Лука – интерпретация, соображение, но гаплотип 
настоящий: 
 
16235G, 16291T (гаплогруппа Н). 
 
Поскольку гаплогруппа Н уже встречалась нам чаще всего, остановимся на 
ней более подробно. Хотя бы потому, что это гаплогруппа моих бабушек, и 
моя тоже.        
 
Эта европейская гаплогруппа возникла при заселении Европы 20-40 тысяч 
лет тому. Вот как это было.  
 
Заселение Европы 
 
Говоря генеалогически, были две основные волны прибытия древних 
«иммигрантов» в Европу. Первая - 20-40 тысяч лет назад, когда вышедшие 
из Африки переселенцы, перейдя Босфор (или другими путями через 
Малую Азию) прибыли несколькими группами в Европу. Каждая группа 
была небольшая – десятки людей, возможно, несколько сотен. Они еще 
застали в Европе неандертальцев, по крайней мере, застали их первые 
переселенцы, которых относят к кроманьонской группе.  
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Неандертальцы с приходом наших предков быстро вымерли, отчего – 
неизвестно. Следов боев неандертальцев с нашими предками не 
обнаружено, похоже, этих боев просто не было. Имеется много древних 
пещерных наскальных изображений охоты, но ни одного – сражений с 
неандертальцами. Детей неандертальцы не оставили, их генетическая 
линия полностью терминировалась. Потомства неандертальцев с нашими 
предками тоже не было, судя по всему, хотя трудно себе представить, чтобы 
за тысячи лет совместной жизни (по крайней мере, территориально) наш 
предок не соблазнился бы неандертальской дамой. Или наоборот. Скорее 
всего, дело было более серьезно, скажем, хромосомы наших предков были 
несовместимы с неандертальскими. Например, на наши 46 хромосом у тех 
было 44 или 48 (как, например, у шимпанзе), так что хромосомные пары не 
могли образоваться, и потомства просто быть не могло. Или могло, но 
своего потомства не давало. Типа как у мула, дитя любви лошади и осла, 
извините за сравнение. Так или иначе, неандертальцы – не наши предки. 
 

 
 
А вот и одно из доказательств, что не наши предки. Эта диаграмма 
позаимствована из научной статьи Крингса (Krings et al), и показывает 
различия в последовательностях митДНК между разными людьми (первая 
кривая – среднее различие в 8±3 нуклеотидов), людьми и неандертальцами 
(вторая кривая – среднее различие в 27±2 нуклеотидов), и, для сравнения, 
людей и шимпанзе (третья кривая – среднее различие в 55 нуклеотидов).  
 
Генетический анализ другого неандертальца, найденного на расстоянии 
2500 км от первого, показал сходные результаты. Ясно, что неандертальцы 
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не имеют прямого генеалогического отношения к людям. Они – 
племянники, разошедшиеся с людьми примерно 600 тысяч лет тому. В 
Европе они жили начиная с 250 тысяч лет назад, и исчезли – случайно или 
нет – после появления там людей, примерно 30 тысяч лет назад.      
 
Да, обратно к «иммиграции» моих предков. Первая волна в Европу (точнее, 
небольшие волны на протяжении 20 тысяч лет) оставила там шесть 
гаплогрупп. Носители первой, гаплогруппы U, дети воображаемой 
праматери «Урсулы», осели на территории будущей Греции 45 тысяч лет 
назад. Сейчас ее прямыми потомками являются примерно 11% 
современных европейцев, особенно в Англии и Скандинавии. Вторая, 
гаплогруппа X, праматерью которой была «Ксения» 25 тысяч лет назад, 
представлена шестью процентами европейцев, но ее ветви протянулись в 
Центральную Азию и Сибирь, и из Сибири – в Северную и Южную 
Америки. Около 1% американских индейцев – прямые потомки Ксении. В 
Европе живут три ветви прямых потомков «Ксении» - в Восточной Европе, в 
Центральной Европе, и в Англии.        
 
Третья гаплогруппа H, или Helen, Елена, появилась в Европе 20 тысяч лет 
назад на границе современных Франции и Испании. Ее прямыми 
потомками являются 47% европейцев, включая мою маму, а значит, и меня. 
Генетики пока не знают, чем вызван такой успех потомков Елены по 
«завоеванию Европы» - то ли какими-то биологическими преимуществами, 
то ли просто так фишка легла. Будем считать, что второе.  
 
Четвертая гаплогруппа V, прямые потомки «Велды», осели в Северной 
Испании 17 тысяч лет назад, и затем двинулись на север по следам 
уходящего ледника. 5% европейцев – прямые потомки «Велды», включая 
этническую группу Саами в Финляндии и Северной Норвегии.  
 
В то же время, 17 тысяч лет назад, на Средиземноморье, в Северной Италии 
обосновалась пятая гаплогруппа Т, праматери «Тары». Сегодня примерно 
9% европейцев – прямые потомки «Тары», они расселились вдоль 
Средиземного моря, и продвинулись в Англию и Ирландию.  
 
Шестая гаплогруппа К с праматерью «Катрин» прибыли в Европу 15 тысяч 
лет назад и обосновались на южных склонах итальянских Альп. Недавно 
найденный в Альпийских горах «снежный человек» Отци, погибший 5 
тысяч лет назад – прямой потомок «Катрин». Примерно 6% европейцев 
сегодня – прямые потомки «Катрин», в основном живут в 
Средиземноморье.  
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Наконец, седьмая и последняя гаплогруппа J с праматерью «Жасмин», 
пришедшие в Европу «второй волной» с территории нынешней Сирии уже 
после завершения великого ледникового периода, составляет примерно 17% 
современной Европы, включая Испанию и Португалию, Уэльс и 
Шотландию, и Центральную Европу.  Эта волна прибыла в Европу 
относительно недавно, несколько тысяч лет тому, когда жители Ближнего 
Востока, озабоченные жесткой конкуренцией за земельные угодья, 
двинулись развивать сельское хозяйство в Европе, жители которой 
занимались в основном охотой. Они, эти новые переселенцы, слегка 
запутали генеалогическую картину Европы, но поскольку их в итоге стало 
несколько меньше одной пятой от уже порядком размножившихся 
коренных европейцев (точнее, европеек, говоря о митДНК), то запутали не 
очень сильно.                      
 
Послесловие         
 
Тема, безусловно, интересна. И понятно, почему – наша история, и тем 
более связь нашей личной истории с историей человечества просто не 
может не интересовать человека разумного – Нomo sapiens. Вспомните, 
когда вы впервые практически познакомились с системой компьютерного 
поиска, что вы немедленно выстучали на клавиатуре? Правильно, вашу 
фамилию.  
 
Когда компания FamilyTreeDNA несколько лет назад прислала список моих 
маркеров Y-хромосомы и митДНК и соответствующие гаплотипы, а также 
индексы гаплогрупп по мужской и материнской линии, для меня это была 
почти китайская грамота. И это несмотря на то, что мое образование не так 
далеко от этого. Что уж говорить о других! Дело в том, что совместное 
развитие генетики и генеалогии происходит так стремительно, что 
публикации и уровень знаний в этой области даже за 2000-й год 
представляют собой «каменный век» этой науки. Число обнаруженных 
маркеров в Y-хромосоме за последние два года выросло с 53 до многих 
сотен. Как я уже писал выше, последние два года число митДНК в основной 
базе данных прибавляется по пять в день.   
 
Еще совсем недавно было достаточно знать свой гаплотип (число повторов 
каждого маркера) всего для шести маркеров, чтобы считать эту 
информацию вполне исчерпывающей. Когда мне предложили сделать 
анализ на выбор по 12, 25 или 37 маркерам Y-хромосомы, я выбрал средний 
вариант, и, видимо, не ошибся. Потому что потом нашел полное 
совпадение своего гаплотипа с несколькими людьми в базе данных по 12 
маркерам, но ни одного полного – по 25 маркерам (на самом деле был один, 
но с двумя генеалогическими шагами в сторону). Иначе говоря, 12 
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маркеров было еще недостаточно, но 25 маркеров – в самый раз. 37 
маркеров ничего бы нового тогда не дали. Сейчас у меня определен 67-
маркерный гаплотип, хотя самый ближний ко мне «родственник» так и 
остался на уровне 25-маркерного гаплотипа с двумя мутациями,  
 
Но с тех пор, за последние два года я осознал, что самое увлекательное дело 
ДНК-генеалогии – это далеко не только поиски родственников. На самом 
деле 25-, 37- и 67-маркерные гаплотипы позволяют построить «дерево 
гаплотипов» для широкого круга людей одного с нами рода, в моем случае 
– рода R1a1, славянского рода, и изучать историю рода по гаплотипам. Об 
этом – подробный очерк в этой книге.    
 
Для меня представило большое удовольствие распутать клубок, 
предоставленный мне ДНК-генеалогической компанией, и проследить 
исторический путь моих предков из Африки в Европу. Если честно, то 
распутывая этот клубок, я переживал за них, они вдруг увиделись мне 
совершенно реальными, живыми людьми, со своими судьбами. 
Совершенно невероятно, как они, передвигаясь небольшими группами, 
сумели сохранить и пронести через десятки тысяч лет свой (наш!) 
семейный гаплотип, который записан в каждой из моих клеток. Работая над 
этим материалом, я вдруг ощутил причастность к нашей 
многотысячелетней семейной истории, причастность совершенно другого 
порядка, чем ощущал до сих пор.  
 
Я совершенно ясно увидел, как моя древняя семья, мой семейный клан в 
количестве всего нескольких десятков человек – а тогда людей во всем мире 
было не более 10 тысяч – отчаянно спорили, после переправы из Африки 
через Красное море, стоит ли идти дальше, или надо остаться на юге 
Аравии, у Аравийского моря. Они с болью разделились – одни остались, а 
другие пошли на север. Потом был другой переломный момент, на 
территории Русской равнины, когда клан опять разделился. И в Алтайском 
регионе – опять разделились. Можно фантазировать, как это было, но в 
любом случае это был драматический момент. И только сейчас мы знаем, 
что обе части семьи, разделившись,  выжили! Они друг про друга это 
никогда не узнали. Одни ушли на запад, в Европу, другие остались на 
Алтае. И опять семья разделилась, и опять обе ветви выжили. Можно только 
представить, как много семей не выжили, и следов их сейчас нет. Нет, 
наверное, представить все-таки невозможно.        
 
История воистину записана в наших генах. И то, о чем я здесь рассказываю, 
дает возможность ее ощутить по-новому, в буквальном смысле.                   
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Желанием поделиться, желанием пригласить других испытать те же 
чувства и продиктован этот рассказ.  
 
Должен сказать, что историю заселения Европы потомками семи женщин, 
праматерей основных европейских гаплогрупп, я позаимствовал из книги 
Брайана Сайкса «Семь Дочерей Евы» (W.W.Norton & Company, New York, 
London, 2001), хотя пересказов этой истории имеется предостаточно в 
генетической литературе. Историю передвижения моих прямых предков, 
носителей гаплогруппы R1a1, я частично позаимствовал у Спенсера Уэллса, 
автора книги «Путешествие человека – генетическая одиссея» (Random 
House, New York, 2002) и Стива Олсона, автора книги «Картирование 
истории человека» (Houghton Mifflin Company, Boston, New York, 2002). 
Впрочем, в их книгах эта история передвижения так не описана, да и 
пересказал я ее своими словами.                
 
Все остальное в таком виде читатель нигде не найдет. Я бы хотел найти, и 
это сэкономило бы мне массу времени при интерпретации моих 
гаплотипов, но найти не смог. Более того, в ходе поисков понял, что и не 
найду. Потому и написал. 
 
Последнее. После выхода первой части этого рассказа у меня многие 
спрашивали – а как проанализировать свою ДНК? Есть много компаний, 
которые это делают за деньги. Об этом я написал в рассказе Се - человек, в 
первой части. Сейчас анализ мужской Y-хромосомы по 37 маркерам делают 
за 169 долларов, по 67 маркерам – 268 долларов. Анализ митДНК – 159 
долларов.  В общем, порядок цен ясен.  
 
Анализ моей ДНК делала американская компания Family Tree DNA, 
http://www.familytreedna.com/, цены можно узнать здесь - 
http://www.familytreedna.com/products.aspx. Подобные анализ делают 
многие компании в Европе, но я бы рекомендовал Family Tree. Они по 
запросу направляют вам маленькую щеточку типа зубной, ей надо 
поскрести примерно минуту за щекой, вложить в пластиковый футлярчик, 
вложить в прилагаемый конверт и бросить в почтовый ящик. Компания вам 
ответит.         
 
А потом – интересное путешествие во времени.  
 
Успеха. 
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11 
 

УМЕРЕТЬ ЗА КНЯЖНУ 
 

Знатокам и ценителям современных исторических детективов очевидно 
происхождение заголовка этого рассказа. Совершенно верно, это перепев 
«Жизнь за царевну», названия увлекательного расследования о 
современных лже-наследницах российского трона. Одно небольшое 
отличие – там слово «жизнь» было фигуральностью, у меня «умереть» - 
было реальностью, если следовать предостережению героинь моего 
повествования. А именно – внучек и наследниц великой княжны Анастасии 
Николаевны Романовой, как они мне представились. Они написали мне об 
истории своей жизни, о том, как их преследуют и хотят убить, и о том – 
цитирую – «те, кто хоть как-то пытались нам помочь – все умирают».  

Стало ясно, что деваться мне некуда, надо попытаться помочь.  

Теперь – по порядку. События развивались не то, чтобы стремительно, но 
вся история заняла три недели. Началась она 26 октября 2008-го года. В тот 
день я получил письмо от довольно молодой женщины из Белоруссии.  

Начало было стандартно-вежливое, об интересе к ДНК-генеалогии, о том, 
что она прочитала мою статью под названием «Се - человек» (см. выпуски 
Вестника № 2 и 3 за 2008-й год), и с удивлением узнала, что у нас – похожие 
материнские гаплотипы, с разницей всего на одну мутацию. Вот она и 
спрашивает, что это может означать для нее и сестры-близняшки, и когда, 
интересно, жили наши общие предки?  

В общем, нормально, я таких писем немало получаю.  

И вдруг – довольно резкий переход. Цитирую:  

* * * 

У меня был очень серьёзный повод делать тест на мтДНК, хотя это для нас 
достаточно дорогое удовольствие. Дело в том, что несколько лет назад один 
человек открыл нам тайну нашего происхождения по отцу. Мы никогда не 
общались с родственниками отца и ничего о них не знали. Но рассказ этого 
человека нас просто шокировал. Он сказал, что матерью нашего отца была 
Анастасия Романова, младшая дочь Императора Российской Империи 
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Николая Второго. Также мы узнали, что старший брат нашего отца умер от 
гемофилии, а его сестра от эпидемии дифтерии после войны, в 1946 году. 
Сама бабушка Анастасия   прожила до 1956 года, и в конце жизни была 
полностью слепой. Она жила отдельно от своих детей и скрывалась в лесу с 
неким священником - старовером.  

Мы мало, что знаем о её жизни. Знаем только то, что до 1935 года она жила 
недалеко от г. Ветка Гомельской области. Сейчас эта местность попала в 
зону радиационного отчуждения после аварии на Чернобыльской АЭС. 
Деревни снесены, люди все выселены  и рассеяны по всей территории 
Беларуси. Поэтому узнать у старожилов хоть какую-то ещё информацию 
практически невозможно. 
 
Получив такую информацию, мы (я и моя сестра) решили её проверить, так 
как поверить в это было крайне тяжело. Мы мало интересовались  
историей России, почти ничего не знали о нахождении останков в 1991 году 
под Екатеринбургом, перезахоронении их в 1998 году (что-то слышали 
урывками, но в подробности не вникали) - были тяжёлые времена после 
распада СССР, и приходилось как-то выживать в тех условиях. Поэтому 
было не до политики и не до истории. К тому же у нас в Беларуси больше 
интересовались историей Великого Княжества Литовского и в ВУЗе изучали 
тоже только историю Беларуси. 

Я и мои родные никогда не были в Санкт-Петербурге и не видели 
портретов дочерей Императора. В 2005 году, благодаря Интернету, мы 
увидели фотографии и портреты дочерей Императора Николая Второго, 
Александра Третьего, и других представителей рода Романовых. Мы были 
просто потрясены - внешняя схожесть у нас с ними  просто невероятная. Я и 
моя сестра - близнецы, но если поставить фотографию дочери Императора 
Николая Второго и наши фотографии, то близнецами можно назвать не 
меня и мою сестру, а великую княжну Ольгу и мою сестру.  

Кроме того, изучая материалы по идентификации лже-Анастасий Анны 
Андерсон и Натальи Билиходзе, я нашла ещё и некоторые генетически 
передаваемые признаки: полые стопы (у моей сестры), некоторые аномалии 
развития позвоночного спинно-мозгового канала (у сестры - его сужение), 
практически на 100 % схожесть моего почерка с почерком Анастасии 
Романовой (на фотографиях, которые были напечатаны при выдвижении 
выше упомянутых мной лже-Анастасий). Мой отец практически копия 
Императора Александра Третьего и первого из Романовых -  Михаила 
Романова. Ему сейчас 69 лет. После этой информации и такой схожести мы 
решили сделать тест на мтДНК отцу в лаборатории США. 
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В связи с последними событиями о нахождении  новых останков под  
Екатеринбургом, якобы детей Императора Николая 2 Алексея и Марии, 
тест мтДНК отца - это единственный и последний шанс нам проверить и 
доказать своё происхождение. Хотя время выдачи результатов тестирования 
несколько раз переносили (что для нас тоже удивительно, поскольку мы 
направили материалы для тестирования еще в мае), к 7 ноября обещали 
выдать результаты теста по митДНК отца, которые должны либо 
подтвердить, либо опровергнуть наше родство с родом Романовых. Для 
большей уверенности мы ещё в одну лабораторию отправили материал на 
полный анализ по ДНК отцу (по митохондрии и по Y-хромосоме) в 
независимую лабораторию. Результат тоже должен быть готов через месяц. 
Также делаются тесты митДНК  маме и моей сестре. Но задержки с тестами 
отца очень странны и несвоевременны, так как нам важна именно 
материнская ветвь отца, и именно в данный момент, пока окончательно не 
захоронили род Николая Второго.  

Вот такая история. Я решила Вам написать её, так как думаю, что  
Вам как учёному важно это знать.  

* * * 

Я отвечаю: 

Спасибо за описание Вашего расследования. Это действительно очень 
интересно. Поскольку Ваш отец родился 69 лет назад, то есть в 1939 году, то 
понятно, что речь может идти только о чудесным образом спасшейся 
Анастасии. Осложняет дело то, что такими себя уже объявляли более 30 
женщин, и это только случаи, получившие значительную огласку. Поэтому 
подождем результатов тестов. Известно, что императрица, жена Николая 
Второго, Алиса Гессен-Дармштадская, внучка английской королевы 
Виктории и мать Анастасии, имела следующий гаплотип: 

16111Т, 16357C 

263G, 315.1C   

Это – гаплогруппа Н. Кстати, те же мутации в зоне высокого разрешения 
(вторая строка), как и у моей мамы и бабушек по ее линии. Так что 
европейская общая бабушка с королевой Викторией и с Анастасией у них 
была одна. Но это так, к слову.  
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(Это я, значит, намекаю, что совпадения, хотя и частичные, возможны. То 
есть готовлю наследниц к некоему возможному разочарованию).  

Что касается задержек с тестами - ничего странного в этом нет. На юге 
США, где находится лаборатория, прошел сильный ураган, всех 
эвакуировали, и это вызвало большую задержку с анализами ДНК. 
Специалистам это известно. Очень многие ждут своих результатов.  

Подождем и мы с Вами. Хотя, конечно, могу представить, каково Вам ждать.  

* * * 

Ну, и запросил их согласия на публикацию их истории. Возражения от них 
не последовало. Более того, они написали, что «мы в открытости видим для 
себя единственный способ защитить свою жизнь». 

Меня, правда, немного озадачило, что письмо подписано Елена, в адресе е-
мейла стоит Наталья, а в самом е-мейле – Диана, но с кем не бывает? 

Но с их последующими письмами стала вырисовываться жизнь, полная 
стрессов и трудностей. Оказалось, что за наследницами уже больше десяти 
лет идет натуральная охота, о причине которой они не имели ни 
малейшего понятия, пока три года назад не узнали о том, что они – 
наследницы Анастасии в частности, и императорского трона в целом. Как 
они написали,  

«были многочисленные попытки уничтожения семьи путем несчастных 
случаев. Причину преследования мы не знали. Но устали от бесконечных 
 уголовных дел, которые никто не расследовал, и действий людей из 
криминального мира против членов нашей семьи. Было прямо наваждение 
какое-то. Мы простая семья, не связанная ни с политикой, ни с большими 
деньгами, ни с криминалом - а проблем за 10 лет столько, что многие 
знакомые нам даже советовали сходить к знахаркам и снять проклятие с 
семьи». 

О том, что они наследницы, им три года назад рассказал многолетний 
приятель отца, и после этого внезапно умер. За границу их не выпускают, 
даже для лечения матери, больной раком. Цитата: 

«Мы оплатили ей обследование и лечение в Германии, но нас не впустили в 
Еврозону. Как нам и обещали некоторые – что мы не въездные и не 
выездные». И далее – «нас не выпускают в Европу, потому что мы имеем 
желание там официально обратиться в суд и сдать ДНК через суд по иску 
на наследие Николая Второго». 
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Письма и прочие е-мейлы у них перехватывают, многие не доходят. 
Приходится им менять е-адреса и е-явки.  

В общем, там было много страстей написано, рука не поворачивается 
цитировать. Короче, дело стало приобретать довольно серьезный характер.  

И вот там-то прозвучали слова, что им уже разные люди пытались помочь, 
но плохо кончали. В смысле, умирали. Одного точно отравили. «Отца 
подвергли серьезной психотропной обработке. Ему вытерли память».  

Ну, за великую княжну можно и пострадать, хотя предпочел бы, чтобы нет. 
Деваться некуда, продолжаю работать. Тема держит.  

Я понимаю, что все это из рубрики ЭНМБ, это не может быть. Но чем чёрт 
не шутит? Есть какая-то отличная от нуля вероятность, что или с останками 
сбой, или с анализом ДНК останков, или... да все, что угодно. Уж слишком 
вся история, начиная с 1918-го года, какая-то закрученная и 
ангажированная стараниями многих людей. Слишком много интересов 
схлестнулись. Поэтому хоть долю процента, да оставить про запас надо.  

А сестры-наследницы присылают мне пароль на вход в базу данных 
техасской лаборатории, которая анализирует им ДНК. Так что об 
умышленных «самозванках» речи быть здесь не может. Это где ж кто таких 
самозванок видел, которые так хотят свою ДНК проанализировать и 
обнародовать?  

Вхожу в их файл и вижу – действительно, анализ должен был быть готов 13 
августа. А уже ноябрь. Причем и дату не меняют, так август и висит.  

Звоню в компанию в Техасе, которая занимается генеалогическим анализом 
ДНК, самая крупная и известная на это счет компания в мире. Устраиваю 
некоторый шум президенту компании, с которым шапочно знаком. Тот 
вызывает начальника лаборатории, и начальник заверяет, что через три-
четыре дня сделают. Оказывается, что ураган в Техасе был не при чем, 
просто завал на работе. Часть ДНК проанализировали, а часть еще нет.  

Тем временем переписка продолжается. Наследницы уверены, что их 
обманут и ДНК подменят. Я им отвечаю: 

«Теперь о деле. Я связался с Президентом вашей тестирующей компании 
FamilyTreeDNA, которого лично знаю, и выяснил причину задержки. Там 
была техническая проблема, которую откладывали из-за завала с заказами. 
Я знаю проблему, но она Вам неинтересна, и технические термины Вам 
ничего не скажут. Он лично отдал распоряжение вопрос решить, и 
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ожидается, что в течении 3-4 рабочих дней вопрос будет решен, и 
результаты Вам сообщат.  

У меня нет совершенно никаких оснований полагать, что Вас будут 
дезинформировать. Это чисто коммерческая компания и лаборатория, и 
политика их не интересует. Напротив, от дополнительной рекламы они 
будут только в восторге. Естественно, я ни словом не обмолвился о 
проблеме, сказав только, что ко мне обратились с просьбой помочь в 
интерпретации ожидаемых результатов.  

* * * 

Получаю ответ, что «большое Вам спасибо за проявленную заботу о нас».  

В общем, хана мне, но даже интересно.  

А начальник, которого вызывали, не обманул. Ответ мне пришел через 
обещанные три дня. Мое послание в Белоруссию: 

* * * 

Должен Вас разочаровать - мтДНК Вашего отца не совпадает с мтДНК 
Анастасии. Это означает, что она не его мать. 

У Вашего отца очень простая мтДНК - она почти не отличается от той, 
которая принята за стандарт, или "точку отсчета". Я это подробно объяснял 
в своем рассказе "О женщинах", который Вы упомянули в самом начале. 
Например, у вас (гаплогруппа Н) - пять отличий от стандарта, одно в одной 
области ДНК, и четыре - в другой. У меня тоже пять отличий, тоже одно и 
четыре, только одно различие с Вами. У всех нас троих в первой области 
16519С, и только это. Я могу объяснить, что это означает, но это сейчас не 
важно.  

У Анастасии было четыре отличия, два в одной строке и два в другой. У нее 
нет цифр 16519С в первой строке, как у нас с Вами, у нее там 16111Т и 
16357С. Гаплогруппа - тоже Н, так называемая "Европейская", она - самая 
частая в Европе.   

У Вашего отца - тоже гаплогруппа Н, но от стандарта у него только одно 
отклонение, те самые 16519С в первой строке гаплотипа ДНК, и два 
отклонения во второй строке. Его гаплотип такой: 
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16519С 

263G, 315.1C   

 

Эта комбинация, как у Вашего отца, довольно частая в мире, и особенно 
в Европе. В базе данных на сегодняшний день - более 6 тысяч человек с 
16519С в первой строке (из них более 500 в Германии, более 500 в Англии, 
почти 500 в Ирландии, больше 200 во Франции, больше 200 в Шотландии, и 
так далее. 23 человека в Белоруссии, но в Белоруссии очень мало тех, кто 
вообще делали тесты. Возможно, это и есть все 23 человека.  

405 человек в базе данных имеют такую же комбинацию в гаплотипе, как у 
Вашего отца - как в первой, так и во второй строке ДНК. Таких от 10 до 20 
человек в Германии, Англии, Шотландии, Ирландии, остальные 
понемножку по всей Европе. 

* * * 

Возможно, впечатлительные натуры скажут – смотрите, а вторая-то строка 
точно такая же, как у Анастасии! Что-то в этом есть! 

Да, что-то в этом есть. А именно, что наши предки когда-то в прошлом 
пересекались с предками Анастасии, и ее матери Алисы, и королевы 
Виктории. Я не случайно пишу «наши», потому что и в моем материнском 
гаплотипе есть такие же мутации: 

16519С 

263G, 315.1C, 309.1С, 477С   

У меня только еще две добавлены, но обе мутации княжны во второй 
строке присутствуют. И у самих сестер, с которыми у меня сложилась 
переписка, тоже они есть: 

16519С 

263G, 315.1C, 309.1С, 195С   
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Эти мутации – характерный признак большой группы европейских 
женщин, общий предок, точнее, праматерь которых жила в Европе 
примерно 20 тысяч лет назад. Ее прямыми потомками являются и 
Анастасия, и Алиса, она же царица Александра, и английская королева 
Виктория, и королева Франции Мария-Антуанетта, обезглавленная в 1793 
году в возрасте 37 лет, и мои корреспондентки, и их отец, точнее, его мама, 
и моя мама тоже, стало быть, и я, потому что мтДНК передается и дочерям, 
и сыновьям. Недаром база данных указывает на 6219 человек, у которых 
гаплотип мтДНК в первой строке, то есть в области низкого разрешения, 
полностью совпадает с гаплотипом отца моих корреспонденток, как и с 
моим собственным. Но у меня весь гаплотип, в обеих строках, даже более 
редкий – у отца моих корреспонденток встречаются 405 совпадений в мире 
среди тестированных, у меня только 26.  

Я поинтересовался в базе данных, а кто еще в мире имеет гаплотип, 
совпадающий с гаплотипом Анастасии? Оказалось что среди несколько 
десятков тысяч тестированных (их самих и прямых предков) к настоящему 
времени – только один человек. Единица хранения номер 2ZACX, гаплотип 
носителя по имени Александра Федоровна, год рождения 1872, год смерти 
1918.  

Кроме нее – еще трое, но с отклонениями на единицу по мутациям вверх 
или вниз. Никто из них (точнее, потомков) не делал тест на вторую строку, 
то есть на область высокого разрешения. Это - некая Катрин, 1930-го года 
рождения, Элизабет Селлерс, рождения 1799 года, и Хелен Вебер, рождения 
1862 года, умерла в 1934 году.  

По понятным причинам моих корреспонденток среди них нет. 

А жаль, что не наследницы. Видимо, еще поживу. 

* * * 

Да, действительно, митохондриальная ДНК моих милых дам-наследниц не 
совпала с митохондриальной ДНК (мтДНК) великой княжны Анастасии. А, 
собственно, откуда известно, что мтДНК Анастасии именно такая, как 
написано в... да, а где написано-то?  

Написано, например, в моем очерке под названием «Се – человек», 
приведенном выше. Эту мтДНК (на самом деле, короткий перечень 
мутаций в мтДНК Анастасии) я, естественно, срисовал у других, которые 
тоже срисовывали у других. А где первоисточник-то? И какая его 
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надежность? Ведь у самой Анастасии мтДНК никто, понятное дело, не 
определял. Откуда ноги у этой мтДНК растут?  

Напомню, как этот короткий перечень мутаций выглядит в мтДНК 
Анастасии, которую все переписывают друг у друга: 

Несколько слов пояснений, которые нам понадобятся 
впоследствии. Эти четыре символа – два в первой строке 
и два во второй – означают, что в мтДНК Анастасии есть 
четыре мутации – по сравнению со стандартной 
мтДНК, за которую принята мтДНК совершенно 

случайной женщины, у которой и сделали первое определение 
последовательности митохондриальной ДНК. Имя-фамилия той женщины 
так и остались неизвестными за пределами узкого круга специалистов, да и 
никого не интересуют. Её мтДНК называют «Кембриджской стандартной 
последовательностью». Так вот, у Анастасии, если верить тому, что мы друг 
у друга переписываем, в четырех нуклеотидах есть отличия от мтДНК той 
«стандартной» женщины.  

Обычно для целей сравнительного поиска, как в нашем примере, 
анализируют три части мтДНК, или ее три сегмента. Одна часть – это 
последовательность нуклеотидов от номера 16001 до 16568, и обнаруженные 
мутации в ней записывают в первой строке, как в примере выше. У 
Анастасии там всего две мутации на 569 нуклеотидов, а именно под 
номерами 16111 и 16357. В первом исходный цитозин оказался заменен на 
тимин (Т), во втором исходный тимин – наоборот, на цитозин (С). 

16111Т, 16357C 

263G, 315.1C 
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Второй сегмент, который «отслеживается» на возможные мутации – это 
между нуклеотидами под номерами 1 и 400. У Анастасии там опять же две 
мутации – в нуклеотиде под номером 263 исходный аденин заменен на 
гуанин (G), а после 315-го нуклеотида оказалась лишняя вставка (инсерт) 
цитозина. Это обозначают так, как записано – 315.1С. То есть вставлен один 
цитозин. А исходную стандартную последовательность специалисты и так 
назубок знают, поэтому она в записях мутаций и не указывается. Наконец, 
есть третий сегмент, между нуклеотидами 401 и 576, но у Анастасии там 
мутаций нет, поэтому нет и третьей строки в ее «мтДНК» выше. У меня, 
например, там мутация есть, но в данном контексте это никому не 
интересно, поскольку я и не претендую на потомка семьи Романовых.  

 

 

Так вот, вопрос – откуда взяли, что именно такая последовательность 
мтДНК должна быть у Анастасии?  

Для ответа на этот вопрос надо посмотреть на генеалогическое древо 
Анастасии, и Романовых в целом, причем именно по женской линии, 
поскольку мтДНК передаётся исключительно по женской линии. На 
мужчинах она обрывается, поскольку мужчины для продолжения рода 
передают сперматозоид, а он митохондрии не переносит. Точнее, он 
переносит на первых порах, чтобы было откуда энергию брать для 
движения и энергичной работы хвостиком, а потом он те митохондрии cо 
своим хвостиком отбрасывает, когда больше не нужны. Узнаете мужчин? 
Короче, мтДНК потомству передает только мать, из своей яйцеклетки 
(женской половой клетки).  
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И эта мтДНК передается от матери дочери по бесконечной цепи 
поколений. Бесконечной, если, конечно, не оборвется рождением только 
мальчика. Потому что, как уже было сказано, он мтДНК не передает. Не 
мужское это дело.  

Вот как выглядит женская линия Александры Федоровны Романовой, она 
же Алиса (Аликс) Гессен-Дармштадская, внучка английской королевы 
Виктории: 

 

На этом рисунке показано, как мтДНК переходит по желтым, женским 
линиям от королевы Виктории через ее дочь, великую княгиню Алис, и 
далее расходится по нескольким параллельным потокам, из которых здесь 
показаны два – до герцога Эдинбургского Филипа, мужа нынешней 
королевы Великобритании Елизаветы II, и его четырех сестер, с одной 
стороны, и до Александры Федоровны Романовой и ее детей, одна из 
которых Анастасия. Таким образом, все мужчины и женщины, показанные 
на этой генеалогической схеме (кроме супругов, пришедших «со стороны»), 
имеют одну и ту же мтДНК. Её для тестирования и определения картины 
мутаций в мтДНК членов царской семьи предоставили несколько членов 
монарших семей Европы, для схемы выше – принц Филип. Об остальных 
речь пойдет ниже.  
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Судя по российским публикациям в широкой печати (западные были более 
осторожны), дело совершенно ясное – картина мутаций в мтДНК благодаря 
этим монаршим семьям известна, она точно совпала с мтДНК останков 
Николая Второго, императрицы Александры и их детей из могилы в 
окрестностях Екатеринбурга, вопрос решен, он же закрыт.  

Но когда я заглянул в научные публикации по этому вопросу, то стало 
ясно, что дело совсем далеко от согласия между специалистами. Если 
основная работа, опубликованная в 1994 году в журнале Nature Genetics 
(первые авторы P. Gill и П.Л. Иванов) под названием «Идентификация 
останков семьи Романовых с помощью анализа ДНК» сообщает, что мтДНК 
останков совпали с теми, что предоставили монаршие потомки, то работа 
других авторов в журнале "Annals of Human Biology" (первые авторы A. 
Knight и Л.А. Животовский), опубликованная через 10 лет, в 2004-м году, 
под названием «Молекулярные, судебно-экспертные и гаплотипные 
несоответствия в отношении идентичности Екатеринбургских останков» 
утверждает противоположное. Заключение работы гласит: «Идентичность 
останков не установлена. Наше изучение гаплотипа мтДНК Елизаветы 
(сестры императрицы – АК) тому еще одно подтверждение».  

Более того, в сети – сотни страниц дискуссий между специалистами и 
любителями, выкладываются самые противоречивые аргументы, в общем – 
никакого консенсуса. 

Так, может, я преждевременно написал наследницам, что вопрос закрыт? 
Поторопился сообщить, что их ДНК не совпало с ДНК Анастасии? 
Посмотрите, что пишет Л.А. Животовский, главный научный сотрудник 
Института общей генетики Российской Академии наук, в научной (!) 
статье: 

• под Екатеринбургом имеется масса неглубоких безымянных могил, 
оставшихся после гражданской войны, и та из них, что приписывается 
царским останкам, таковой скорее всего не является,  

• вскрытие захоронения сопровождалось нарушениями на многих 
методологических уровнях,  

• имеются доказательства, что «записка Юровского», на основании которой 
было сделано «открытие» (кавычки Л.А. Животовского – АК), является 
подделкой,  

• датировка могилы неизвестна, и могила вскрывалась неоднократно до ее 
официального «открытия»,  

• описывалось, что «открытие» могилы было произведено «историками-
любителями», но оказалось, что «открытие» было совершено дважды, 
причем по меньшей мере один из «любителей» оказался агентом (так в 
научной статье) Министерства внутренних дел СССР. Они открыли могилу 
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еще в 1979 году, забрали несколько черепов и костей, и добавили черепа и 
кости год спустя.  

• имеются данные, что могила вскрывалась органами госбезопасности еще в 
1946 году,  

• статья 1994-го года не сообщала о многочисленных нарушениях в ходе 
работы над останками, и представляла дело так, что останки были 
интактными. На самом деле это далеко от действительности.  

• авторы статьи 1994-го года отказались предъявлять рабочие материалы 
другим специалистам,  

• образцы могли быть загрязнены и неверно идентифицированы,  
• обращение с образцами в ходе всего исследования представляло грубейшее 

нарушение археологических и судебно-медицинских норм,  
• статистическая обработка анализа ДНК была недостоверной,  
• идентичность останков была поставлена под сомнение и отнесение 

некоторых костей было сомнительным и противоречивым,  
• на черепе, который был приписан якобы Императору, не было шрама от 

известного удара саблей,  
• один и тот же человек, П. Иванов из России, был хранителем всех костей из 

могилы якобы императорской семьи, он же занимался их анализом, он же 
интерпретировал и обобщал полученные данные по поручению 
Правительственной комиссии, и он же голосовал за принятие 
окончательного документа. Ясно, что заключение Комиссии не было 
нейтральным и объективным.  

• работа по анализу ДНК останков проводилась на основании устаревших 
принципов и подходов,  

• ДНК из могилы должна были полностью химически деградировать за 
прошедшие 70 лет,  

• опубликованная характеристика фрагментов ДНК показывает, что образцы 
явно были загрязнены, поскольку таких длинных фрагментов ДНК не 
могло остаться столь такого длительного хранения; а это делает результаты 
исследования неверными. Анализировали явно свежие, длинные, 
недеградированные молекулы ДНК, а значит, это были современные 
примеси.  

А самое главное -  

• мы провели анализ мтДНК из пальца великой княгини Елизаветы 
Федоровны, извлеченного в 1981 году из ее гроба, хранящегося в 
Иерусалиме, и показали, что мтДНК Елизаветы не совпадает с 
опубликованной в 1984 году последовательностью мтДНК ее сестры 
Александры. Это означает, что или Екатеринбургские останки не те, или 
они те, но их образцы ДНК были загрязнены и дали не те результаты.  

Ну, знаете! Тут и у специалиста голова кругом пойдет. А газеты пишут, что 
все хорошо и гладко, и все вопросы сняты – да вопросов, собственно, и не 
было. Полное торжество чистой науки.  
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Так кто же прав? Давайте разбираться. Правда, меня последняя статья не то, 
что не убедила, а совсем наоборот. Вызвала полное недоверие своей гипер-
избыточной негативной оценкой. Напомнила доклад одного полковника о 
том, почему он сдал крепость. Полковник перечислил семнадцать причин, 
а потом добавил, что у них еще и боеприпасов не было. Но самое главное 
то, что в статье не было ни слова, а совпал ли гаплотип Елизаветы с 
гаплотипом принца Филипа! Потому что если не совпал, то грош цена всей 
этой статье. Либо вся концепция об анализе гаплотипов царской семьи 
вообще в принципе разваливается. Но об этом-то важнейшем вопросе 
статья полностью умалчивает. Стало ясно, что статье в самом деле грош 
цена, и, более того, она абсолютно неэтична ни в научном, ни в моральном 
отношении.  

Но сомнения в идентификации останков она, конечно, заложила, или 
усилила. Русская православная церковь результаты экспертизы тоже не 
признает. Когда в начале декабря (2008) старший следователь по особо 
важным делам следственного комитета при прокуратуре России Владимир 
Соловьев ознакомил с результатами последних генетических экспертиз 
тогда еще здравствующего патриарха Московского и всея Руси Алексия II, 
тот поручил протоирею Максиму, секретарю синодальной комиссии по 
канонизации святых, лишь присутствовать на конференции, которая 
состоится в Екатеринбурге 15 января 2009 года для объявления итогов 
экспертизы. В записке патриарх написал: «Протоиерею Максиму 
Максимову. Прошу быть наблюдателем на данной конференции». «То есть 
кроме как быть наблюдателем, мне ничего не поручалось», - уточнил М. 
Максимов. 

Так давайте разбираться. Вопросы как минимум следующие: (1) Кто все-
таки дал свою мтДНК как образец для сравнения с мтДНК с 
предполагаемыми царскими останками, и какова ее достоверность? (2) 
Действительно ли мтДНК из останков деградировала настолько, что ее 
определение не представляется достоверным, (3) Действительно ли мтДНК 
Елизаветы не совпала с мтДНК Александры и ее дочерей, и, существенный 
вопрос – насколько не совпала? (4) Совпала ли мтДНК Елизаветы с мтДНК 
принца Филипа (если это действительно он, кто предоставил свою мтДНК), 
и если не совпала, то насколько не совпала? Согласитесь, есть разница – не 
совпала на одну-две единицы в номере одного нуклеотида из тысяч, или 
она абсолютно «из другой оперы», более того, совпала, например, с мтДНК 
лаборанта, кто проводил анализ?  

Остальные вопросы и трогать не будем, они к ДНК генеалогии отношения 
не имеют, и их можно придумывать сотнями, было бы желание.  
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Итак, вопрос первый: откуда взялась мтДНК для сопоставления с 
останками? 

Взглянем на фрагмент генеалогического дерева ветви европейских 
монархов, идущей по женской линии от Луизы фон Гессен-Кассель, 
бабушки Николая Второго. Мать самой Луизы была Шарлотта Датская, 
бабушка – София Фредерика, супруга принца Датского и Норвежского.  
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Эта ветвь, естественно, неполная, иначе в ней должны были быть отражены 
десятки, если не сотни человек. Суть в том, что здесь показаны две 
отдельные ветви, потомки которой предоставили свою мтДНК для 
идентификации мтДНК Николая II, и для сопоставления с ДНК других 
останков из могилы. Там, в первой найденной могиле, были найдены 
останки девяти человек, предположительно царя, царицы, трех дочерей, 
трех слуг и врача царской семьи. Останки предположительно четвертой 
дочери и царевича были найдены только через 16 лет, а именно год назад, 
во второй могиле.  

ДНК для анализа предоставили три человека – (а) принц Филип, муж ныне 
здравствующей английской королевы Елизаветы, (б) Ксения Николаевна, 
потомок родной сестры Николая Второго, Ксении Александровны, и 
английский герцог Джеймс Карнеги, потомок королевского рода по 
материнской линии.  

Если мы проследим по женской линии, то есть по желтым фигуркам от 
королевы Виктории вниз по поколениям (первая генеалогическая схема 
выше), мы увидим, что принц Филип должен иметь ту же мтДНК, что и 
дети Александры Федоровны, включая Анастасию и царевича Алексея. Как 
мы помним, мтДНК передается мужчинам в первом поколении, а затем на 
них обрывается. А вот у Николая Второго мтДНК будет уже другая, он в 
первой генеалогической схеме «со стороны», его мтДНК - по его матери и 
бабушек по материнской линии.  

Зато согласно второй схеме, мтДНК Николая Второго будет та же, что у его 
бабушки Луизы по материнской линии, и та же ДНК будет и у его сестры 
Ксении, и у ее правнучки Ксении, что родилась в 1942 году, и у герцога 
Джеймса Карнеги, который родился в 1929 году и до сих пор здравствует.  

И вот когда сравнили мтДНК останков с мтДНК Филипа, Ксении и 
Джеймса, получили следующую картину. Верхняя строка – это нуклеотиды 
в стандартной (кембриджской) последовательности мтДНК, с 
соответствующей нумерацией (выписанной вертикально, например, первая 
цифра – это 16111.  
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(Нумерация скелетов здесь другая, нежели в официальных документах, что 
в данном случае не имеет никакого значения). На основании этих данных и 
антропометрических измерений было сделано заключение, что скелет (5) – 
останки Николая Второго, поскольку наблюдается совпадение по всем 
мутациям (кроме одной, что было объяснено наличием гетероплазмии 
(известное явление, при котором у одного человека имеется несколько 
вариантов митохондриальной ДНК) с графиней и герцогом, все женские – 
царицы и трех дочерей – по ним полное совпадение с мтДНК принца 
Филипа, мужские скелеты (1) – (3) принадлежат слугам, и (4) – доктору 
Боткину. Мутация в нуклеотиде 263 обнаружена у всех в данном 
исследовании, поскольку они чрезвычайно распространены (имеется, 
кстати, и у меня – автор).  

Это исследование чрезвычайно убедительное, и уже вошло в учебники. Нет 
оснований в нем сомневаться, если только не было прямой подделки, что 
просто исключено. Нет оснований также считать, что мтДНК Анастасии и 
Алексея будут другими.  

Глядя на таблицу выше, теперь мы может с полным основанием написать, 
как выглядит схема мутаций в мтДНК Николая Второго, или в просторечии 
как выглядит его мтДНК  
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16126С, 16169C/T, 16294T, 16296T 

73G, 263G, 315.1C 

и мтДНК Александры Федоровны с дочерьми Ольгой, Татьяной, Марией и 
Анастасией, и сыном Алексеем 

16111Т, 16357C 

263G, 315.1C 

Это и сопутствующее исследование также позволило со всей 
убедительностью доказать, что Анна Андерсон, которая с 1920-го года до 
своей смерти в 1984 году активно поддерживала версию, что она и есть 
чудесным образом спасшаяся Анастасия – на самом деле совершенно 
другой человек. Для этого были использованы образцы ее биологической 
ткани, хранящиеся в госпитале, в котором она проходила обследование и 
лечение. Недавно было проведено исследование, которое показало, что ее 
мтДНК в первой строке имеет следующий вид:  

16126С, 16266Т, 16304С, 16344С 

И с помощью частного детектива, нанятого королевской семьей, еще в 1920-
х годах удалось собрать сведения, что Анна Андерсон – по всей вероятности 
полька голландского происхождения Франциска Шанцковска. Но 
окончательно доказать это тогда не удалось. И только в наше время было 
показано, что родственник Шанцковской по материнской линии имеет 
точно такой же гаплотип, как показано выше. Строго говоря, это может 
быть крайне маловероятным совпадением, но здесь не только гаплотип 
совпал, но и масса привходящих обстоятельств. Так что вопрос практически 
закрыт, но знаменитый кинофильм 1956-го года Anastasia, в котором 
главные роли играли Ингрид Бергман и Юл Бриннер, так и остался 
знаменитым.  

Вопрос второй - действительно ли мтДНК из останков деградировала 
настолько, что ее определение не представляется достоверным? 

Собственно, ответ на него уже получен и описан выше. Сам вопрос 
откровенно намекает на фальсификацию данных. Для работ такого 
масштаба и значимости, к тому же тех, которые непременно будут 
проверяться и перепроверяться разными людьми, вопрос, конечно, 
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злонамеренный и несерьезный. Но поскольку я обещал разобраться, будем 
продолжать разбираться.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

В цитированной выше статье Л.А. Животовский, не принимая результаты 
исследований и их заключение, настаивает, что мтДНК, пролежавшая в 
земле 70 лет, приобретает состояние «древней ДНК», и химически 
деградирует до фрагментов размером меньше чем в 250 нуклеотидов, или 
вообще разлагается практически полностью. А поскольку в исследовании 
царских останков, по словам Животовского, размеры мтДНК были до 1223 
нуклеотида, о чем и сообщено в статье исследователей, то этого просто – по 
словам Животовского – быть не может. Это – результат загрязнений свежей, 
современной ДНК, и - по словам Животовского - сводит на нет все 
полученные данные.  

Начнем с того, что первое обвинение Л. Животовского уже неверно. 
Таблица, приведенная выше, и скопированная из опубликованного 
исследования царских останков, в оригинале приводит размеры 
фрагментов нуклеотидов, для которых определялись последовательности. 
Все они укладываются в диапазон от 634 до 760 нуклеотидов. Это не так 
принципиально, но «осадок остался». Осадок всегда остается, когда некто, 
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называющий себя ученым, пускается во все тяжкие, чтобы 
дискредитировать коллегу.  

С этим ясно. Теперь выслушаем одного из авторов исходной работы, 
доктора Эрику Хагельберг (из ответов на вопросы авторов статьи в Atlantis 
Magazine (2005) Helen Azar и Margarita Nelipa. Д-р Хагельберг – специалист 
по исследованиям древних (ископаемых) ДНК: «Я исследовала сотни 
образцов ДНК из ископаемых человеческих костей. Иногда это получается, 
иногда – нет. Обычно мне взгляда на кости достаточно, чтобы оценить, 
насколько велик или мал шанс на успех определения мтДНК. Если кости 
твердые и белые, шанс на успех высок. Кости Романовых на вид 
определенно были вполне пригодные. При работе с костями Романовых я 
вообще не работала с современными ДНК (так что вероятность загрязнения 
ими практически отсутствует – АК). В целом, я много работала с костями 
человека и животных возрастом от десятков лет до тысяч лет, так что 
привыкла работать с ДНК, сильно деградированными. До работы с 
останками Романовых я работала в двух судебно-медицинских 
исследованиях, еще в 1990-м году, когда это дело только начиналось в 
судебной медицине. Сначала мы исследовали ДНК останков жертва 
убийства. Потом мы работали с останками предполагаемого Иосифа 
Менгеле. Там останки вообще лежали в бразильских тропиках. Так вот, 
работать с останками Романовых было легче в техническом отношении, чем 
с археологическими останками. У меня были примеры работы с 
фрагментами ДНК размером в 800 нуклеотидов из средневековых костей. И 
я вообще не видела большой проблемы в работе с ДНК из останков 
Романовых.  

Помимо этого, известный американский генетик, специалист по геному 
человека, профессор Мэри-Клэр Кинг провела независимый анализ мтДНК 
из образца, извлеченного из зуба предполагаемой Александры Федоровны, 
и подтвердила идентичность мтДНК с ДНК принца Филипа. Более того, ее 
изучение останков Николая II подтвердило и гетероплазмию его мтДНК. Д-
р Кинг даже не стала публиковать свои данные, объяснив это тем, что они 
полностью воспроизводят уже опубликованные.  

В 1994-м году была проведена эксгумация останков Великого князя Георгия, 
брата Николая II. Образцы костей были переданы в Лабораторию по 
идентификации ДНК при Военном Институте патологии в Мэриленде, 
США, и те обнаружили у Георгия ту же редкую гетероплазмию 
нуклеотидов цитозина и тимина в положении 16169 мтДНК, что и у 
Николая. По расчетам специалистов, такое совпадение имеет вероятность 
менее одной 100-миллионной – и это не считая других совпадений 
антропологического и прочего характера.  
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Наконец, еще одно независимое исследование, проведенное Е. И. Рогаевым 
по изучению мтДНК из крови Тихона Куликовского, сына Ольги, сестры 
Николая II, опять показало совпадение мутаций в мтДНК с Николаем, 
включая ту же гетероплазмию C/T.  

Думаю, что и на второй вопрос мы ответ получили. 

Вопрос третий - действительно ли мтДНК Елизаветы не совпала с 
мтДНК Александры и ее дочерей, и, существенный вопрос – насколько 
не совпала?  

Обращаемся опять к статье Л.Животовского. Она, эта статья, подробно 
описывает скорбный путь гроба с телом великой княгини Елизаветы 
Федоровны от места ее убийства в Алапаевске. Ее тело было опознано 
отцом Серафимом, ее священником, и членами комиссии под 
председательством Н. Соколова, назначенной правительством Белого 
движения. Гроб с телом был вывезен на восток Сибири, затем в Шанхай, и 
далее в Иерусалим, где находится по сей день, в русской православной 
церкви святой Марии Магдалины. В мае 1982 года гроб был вскрыт, и палец 
покойной был помещен в шкатулку и доставлен в Нью-Йорк. Палец 
представлял собой кость и затвердевшую ткань. Как кость, так и ткань 
анализировались в 2003-2004 гг для определения строения мтДНК.  

В работе Животовского и др. была получена следующая картина мутаций в 
мтДНК Елизаветы:  

16111С, 16129А, (16111Т), (16129G), 16327T, 16357T, (16327C) 

Мутации во второй строке не определяли. При определении делали 19 
попыток тестирования первой мутации Александры, и 21 попытку второй 
мутации в верхней строке ее гаплотипа. В скобках показаны те мутации, 
которые определялись хуже, то есть проявились меньшее количество раз в 
попытках.  

Для сравнения напомним гаплотип Александры: 

 

Л. Животовский в своей работе часто упоминает, что с 
такими древними тканями трудно работать, и 
воспроизводимость опытов плохая. Оттого и мутации на схеме выше в 
скобках. Тем не менее, мы видим, что обе мутации в верхней строке 
Александры воспроизвелись, хотя и в меньшем количестве попыток, и 

16111Т, 16357C 

263G, 315.1C 
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вместо 16357С у Л. Животовского получилось 16357Т. Но поскольку у него 
же получалось то 16327С, то 16327Т, то можно полагать, что чехарда с С и Т - 
это издержки работы с частично деградированной мтДНК. К слову сказать, 
комбинация мутаций 16327Т и 16129А, как получилось у Животовского при 
анализе останков Елизаветы, в природе вообще не известна, и, возможно, 
просто сбой в определении. Л. Животовский об этом, правда, в выводах 
статьи не упоминает. Он пишет либо о «неполном соответствии», либо о 
том, что «действительная последовательность мтДНК Елизаветы не 
совпадает с последовательностью, сообщенной в исследовании 
Екатеринбургских останков».  

Не упоминает он и о том, что полученный или гаплотип Елизаветы в той 
же степени не совпадает и с гаплотипом принца Филипа. Хотя там мтДНК 
вовсе не древняя. Ни слова об этом в статье нет.  

Действительно, трудно работать со старыми образцами ДНК. Особенно 
когда нужно любой ценой опровергнуть и дискредитировать выводы 
научного соперника.  

Видимо, и этот вопрос закрываем. Собственно, и на четвертый вопрос мы 
тем самым ответили 

Вывод – все в порядке с анализом гаплотипов мтДНК царских останков.  

 

ПОСЛЕСЛОВИЕ 

При изложении этой истории я пытался держаться в рамках именно 
анализа мтДНК, и не связываться с пререканиями и скандалами, 
бушующими на виртуальных страницах Интернета и в реальной жизни. 
Как в любой острой жизненной ситуации, в этом деле есть свои короли и 
шуты, паяцы и наушники, воры и самозванцы, и есть науськивающая 
толпа, окружающая ристалище. Зачем мне встревать в это дело, когда я 
могу писать о том, что могут далеко не все? А писать о скандалах может 
каждый.  

Но последние материалы изменили мое мнение, и я уделю некоторое место 
тому, почему Русская Православная Церковь заняла отстраненную, сугубо 
наблюдательную позицию в деле признания царских останков истинными. 
Причина тому – все те же наушники и паяцы, которые умудряются виться 
вокруг Святейшего Патриарха и сбивать его с толку. А он – человек, и, как 
и все люди – тоже слаб. Или просто осторожничает.  
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В итоге, на сегодня в силе остается вывод, сделанный на заседании 
Священного Синода от 26 февраля 1998 года: 
-- Решение Государственной Комиссии об идентификации найденных под 
Екатеринбургом останков как принадлежащих Семье Императора Николая 
II вызвало серьезные сомнения и даже противостояния в Церкви и 
обществе. 

-- Поскольку с тех пор, насколько известно, не было новых результатов 
научных изысканий в этой области, захороненные 17 июля 1998 года в 
Санкт-Петербурге "екатеринбургские останки" на сегодняшний день не 
могут быть признаны нами принадлежащими Царской Семье. 
 
Более того, представитель епархии сообщил, что "в вопросе о 
принадлежности новых останков, найденных в окрестностях уральской 
столицы, Церковь придерживается прежней позиции: пока ученые не 
придут к единому мнению относительно того, чьи это останки, мы не 
сможем признать их принадлежащими Романовым". 

Как читатель уже понял, а профессионал это и так знает – ученые к 
единому мнению никогда не придут. Это просто не в природе ученых, 
касается ли дело идентичности царских останков, или любого другого 
вопроса, имеющего отношение к науке. Потому что, как говорят в научной 
среде, ученый скорее воспользуется зубной щеткой своего коллеги, чем 
примет его научную концепцию в неизменном виде.  

В феврале уже прошлого, 2008 года, состоялся «круглый стол», 
организованный редакцией «Общенационального русского журнала» и 
Православным Информационным агентством «Русская Линия», по вопросу 
об идентификации останков царской семьи. В дискуссии принимали 
участие старший следователь по особо важным делам Следственного 
комитета при Генеральной прокуратуре РФ В.Н. Соловьев, доктора и 
кандидаты исторических наук, журналисты, писатели, богословы. 

Как видим, ни одного специалиста по ДНК-анализу среди них не было. 
Естественно, дискуссия пошла по пути «он сказал»-«она сказала». На мой 
взгляд – совершенно тупиковый путь дискуссий. Так и получилось. Это 
была, на мой взгляд, очередная попытка судилища над В.Н. Соловьевым 
как представителем научной стороны, которая выявила идентичность 
царских останков.  

Да, с процессуальной точки зрения в деле были допущены неточности и 
ошибки. Это В.Н. Соловьев сам признает. Да, не все было вовремя 
запротоколировано и заверено. Да, при каждом, даже малейшем элементе 
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дела теоретически можно и нужно было организовывать присутствие 
международных наблюдателей, представителей церкви, судебно-
медицинских экспертов, компетентных иностранных ученых, членов 
царской семьи, лично О.Н. Куликовской, докторов и кандидатов 
исторических наук. Так и ходить с такой свитой в поисках захоронения, это 
было бы технически правильно. Более того, по мнению агрессивных 
скептиков, так и нужно было сделать. Потому что как нашли захоронение – 
а эксперты уже все здесь, с самого начала, все в стерильных латексных 
перчатках, комар носа не подточит. Но для этих критиков у меня есть 
новость – в жизни так не бывает. Хотя, конечно, придираться можно всю 
оставшуюся жизнь. Но поскольку все экспертизы ДНК совпали, причем 
выполненные разными людьми и в разных местах – то идентификация 
останков проведена.  

Однако дилетанты в анализе ДНК, сидящие вокруг круглого стола, не 
только не принимали эту идентификацию, но про нее даже и не 
упоминали. Обсуждали что угодно, любые десятистепенные «моменты», но 
только не данные ДНК анализа. В качестве равных по значимости (!!) 
факторов, а судя по тональности судилища, и несравненно более важных, 
принималось то, что «земля над могилой должна была осесть, а значит, это 
было бы заметно при осмотре территории комиссией Соколова в 1919-м 
году». То, что останки тел могли были быть погружены в полужидкую 
грязь, которая практически не оседает, в голову агрессивных скептиков, 
видимо, не приходит. И так далее, возражения подобного же порядка. 
Очередное масштабное возражение – «Ольга Николаевна Куликовская-
Романова результаты анализа не признает» (!!). На каком основании она не 
признает, какие конкретные данных ДНК-анализа, где эти данные – ничего 
за круглым столом не было показано. О том, что Е.И. Рогаев выделил из 
крови Тихона Куликовского мтДНК и показал, что она такая же, как мтДНК 
Николая II Романова – об этом за круглым столом и не упоминалось. Да, 
собственно, что с того, что она не признает? О.Н. Куликовская потомком 
царской семьи вообще не является. Она – жена царского племянника 
Тихона Куликовского, сына полковника Николая Куликовского и княгини 
Ольги, сестры Николая Второго. Кстати, сам Тихон Куликовский фамилию 
Романов никогда не носил. Откуда эта фамилия появилась у его жены – 
можно только догадываться. Впрочем, любой имеет право взять себе любую 
фамилию.  

Еще аргумент – там рядом нашли 15-копеечную монету 1930-го года 
выпуска, а также копейку, алтын и пятак выпуска 1943 года. Всё, 
захоронение не то. Вопросы еще есть? Это, напоминаем, окрестности 
Екатеринбурга. Как пишут по этому поводу официальные скептики – 
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«фактически это может означать, что захоронение никакого отношения к 
Дому Романовых не имеет». Хоть стой, хоть падай.  

Еще аргумент – как сообщает профессор В. Попов, в исходном захоронении 
были обнаружены два зуба, предположительно подростка 13-15 лет. Как 
пишут скептики, цитата – «при этом эти зубы почему-то никогда никем не 
исследовались. В теперь обнаруженных останках на челюстях есть выбитые 
зубы. Учитывая, что зубы не горят, можно спросить, куда они делись?» 

Вот теперь надо, наверное, скептиков спрашивать, а те два зуба в челюсти 
были, а потом выбиты, или они отдельно лежали? Если отдельно, то при 
чем здесь выбитые зубы? Ну хорошо, зубы куда-то делись, непорядок. Надо 
найти и кого-то примерно наказать. Только какое это имеет отношение к 
тому, что ДНК царских останков идентифицирована, возможно, и без тех 
зубов? Что делать будем? Как жить дальше?  

Еще аргумент, в отношении «несовпадения» мтДНК Елизаветы и ее сестры 
Александры Федоровны. Выше мы уже разбирали это в подробностях, и 
убедились, что анализ мтДНК Елизаветы в работе Л. Животовского был 
трудным и плохо воспроизводимым, анализ много раз повторяли и 
получали разные данные, часть из них совпали, часть были близки по 
положению мутаций, часть были то одно, то другое. В устах агрессивных 
скептиков за круглым столом это – цитата – «категорически не совпадает с 
тем, что было обнаружено под Екатеринбургом». Замечаете – уже 
«категорически не совпадает». Вот так выстраивается линия нападения. Это 
что – передергивание или невежество? И кто же этот, позвольте спросить, 
специалист, который «категорически не совпадает» - наверное, специалист 
в ДНК-анализе? Ну, как же, как же! Это – специальный корреспондент 
"Русского журнала" и главный редактор Православного Информационного 
агентства "Русская Линия".  

Еще аргумент – останки не те, потому что «перед этими так называемыми 
"захоронениями членов царской семьи" не служится никаких молебнов, нет 
и личного поклонения верующих». Значит, отсюда вытекает, что анализ 
мтДНК подделан. Сильно, не так ли? Сами же ведут активную компанию 
через все источники информации, что останки не те, и сами же с 
удовлетворением отмечают, что не те, потому что народ их не почитает. 
Здорово.  

Еще «аргумент» - японский исследователь Тацуо Нагаи получил какие-то 
другие данные, о которых известно только вот это – цитата – « результаты 
ДНК не совпали». Еще цитата – «Выяснилось, что структуры ДНК разные». 
Еще цитата – «Японские генетики доказали на 100 процентов, что 
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экспертиза проведенная группой господина Иванова была чистой воды 
халтурой». Где эта структура мтДНК, определенная японцами, в чем она 
разная, в каких мутациях, где она опубликована (ответ: нигде – АК), как она 
выглядит – об этом за круглым столом ни слова. О том, как хранил Тацуо 
Нагаи материалы для анализа – вообще не известно, как анализировал, 
какими методами – тоже. В коротком описании своей работы в реферате на 
конференции было написано «анализ ДНК проводился обычными 
методами». Замечательно. Это – насмешка над стилем научных сообщений 
и над аудиторией. О том, как именно попали образцы останков из России в 
Японию и о том, что сейчас по этому поводу, судя по поступающей 
информации, готовится судебное дело – к нашему материалу отношения 
не имеет, поэтому не будем на этом останавливаться. Хотя забавно, что 
фигурантом здесь является именно профессор В. Попов, который бил 
тревогу по поводу пропажи двух зубов. Речь идет о банальной краже и о 
нелегальном перевозе образцов через границу, в Японию. Как они 
перевозились, в отношении интактности материалов – суд, видимо, будет 
разбираться. Может, это те зубы и были? Но об этом за круглым столом, 
конечно, тоже не говорилось. Как и то, совпали ли японские данные с 
мтДНК современников – Филипа, Ксении, Джеймса? Если не совпали – то 
грош цена этим данным. А если совпали – то совпали и с мтДНК останков 
царской семьи. Тоже мне, ребус.  

То есть читать эту «дискуссию» и пытаться понять основания для позиции 
агрессивных скептиков просто невозможно, если оперировать 
рациональными категориями. Но слово «рациональными» здесь неуместно. 
Категории у скептиков нерациональные, какие-то сюрреалистические, 
коктейль неудовлетворенных амбиций, ревности, да и банального 
невежества, если уйти в область понимания и анализа ДНК, важности 
выводов анализа. Похоже, для них это – темный лес, а вот нахрапистость, 
агрессивность, скандалы – родная стихия.  

И вот эти люди активно и успешно сбивают с толку руководство Русской 
Православной Церкви, и не только его. 5 декабря 2008 года пошло 
очередное воззвание президенту РФ Д. Медведеву, премьеру В. Путину и 
Священноначалию Русской Православной церкви с очередным 
сообщением, что «у следователя В.Н.Соловьева и его сторонников много 
известных и компетентных критиков». О компетентности этих «критиков» 
мы уже имели возможность убедиться. Они, эти люди, постоянно 
обращаются через свои средства печати и информации к широкой 
аудитории, и Интернет гудит от недоверчивых, да и злобных комментариев 
одураченных и некомпетентных читателей, «представителей трудящейся 
общественности» в адрес специалистов в ДНК-анализе и старшего 
следователя В.Н. Соловьева. Я не удивлюсь, если после публикации этого 
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материала тоже стану мишенью этого народца, и потоком пойдут 
обвинения о том, что я «проплачен» врагами народа, а также ЦРУ, НКВД, 
ЧК, иудейским и прочим сионизмом и мировым капиталом. Я, может, и 
проплачен, только вот деньги не доходят. Кто-то их перехватывает.  

На этом и подведем.  

 

Литература об убийстве царской семьи 
 
1.   М. К. Дитерихсъ. Убiйство царской семьи и членовъ дома Романовыхъ 
на Урале. Типографiя Военной Академiи, Владивостокъ, Русскiй островъ, 
Пристань 36-го полка. 1922 г. 675 с.     
 
2. Н. А. Соколов. Убийство царской семьи. Издательство Спасо-
Преображенского Валаамского монастыря. 1998 г. 391 с.   
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12 
 

ДРЕВНИЕ АРИИ: КТО ОНИ БЫЛИ, И ОТКУДА? 
 
 
 
ВВЕДЕНИЕ 
 
Этот очерк был вызван к жизни докладом президента Таджикистана 
Эмомали Рахмонова «Арийскии ценности в мировой цивилизации», 
прочитанным в августе 2006 года, и его же статьей «Арии и познание 
арийской цивилизации (размышления накануне празднования Года 
арийской цивилизации») (ссылки в конце очерка).  
 
Его материалы содержат хороший исторический экскурс в историю 
Средней Азии и древнеиранских государств первого тысячелетия до н.э. и 
первого тысячелетия н.э. Государств, которые вошли в историю как 
арийские – и по языку, и по этносу, и по государственному образованию. 
Характерно, что Дарий 1-й, ахеменидский царь, написал на барельефе в 
Накш-и-Рустаме «Я, Дарий, великий царь, царь царей... ахеменид, перс, сын 
перса, арий, сын ария».   
 
А поскольку над экскурсом президента, естественно, немало поработали 
лучшие научные силы Таджикистана, то этот текст отражает современное 
состояние науки об ариях. По крайней мере, научный взгляд с востока, из 
Средней Азии.  
 
Но из статьи президента, как и из других материалов исторический науки 
вытекает, что история ариев становится более-менее ясной ТОЛЬКО после 
переселения их в Индию и Иран. Конечно, там тоже многое неясно, но 
никакого сравнения с тем, насколько неясно, что было ДО ТОГО. 
Поскольку президент (точнее, историки, готовившие материал) это не 
знает, то даже упоминания предыдущей истории ариев всячески избегает.  
 
У меня нет никаких оснований обвинить президента или его помощников в 
утаивании, в умышленном перекосе в сторону Индии-Ирана. Думаю, это - 
объективное отражение полного незнания этого вопроса.  Да и откуда 
историкам-лингвистам знать? Они не нашли ответов. 
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Что современная историческая наука говорит об ариях 2-го 
тысячелетия до н.э. и ранее (более 3000 лет назад)   
 
Справедливости ради следует указать, что некоторые упоминания о 
предыдущем бытии ариев, или их предшественников, в статье президента 
есть.  Но эти упоминания либо весьма глухие, или ошибочные, как мы 
убедимся ниже. Что же он упоминает? 
 
Он упоминает, что до разделения «племен иранских и индийских ариев» был 
«период их длительного проживания на одной территории вплоть до времени 
переселения на территории их нынешнего проживания». Какие территории 
«длительного проживания» – непонятно. Не называют. Или не знают, или 
называть нне хотят.  Он говорит, что «языковая, культурная и религиозно-
традиционная общность иранских и индийских ариев сама по себе является 
доказательством длительного совместного проживания этих народов на одной 
единой территории». Какая территория – сведений опять нет.  
 
Цитирую Президента: "После переселения ариоиндийских народов в Индию, 
примерно в начале второго тысячелетия до нашей эры, началось время разделения 
племен иранских и индийских ариев".  
 
Здесь сразу несколько вопросов, если не сказать несуразиц. Во-первых, 
переселения ОТКУДА? Переселение ВСЕГДА откуда-то. Президент не 
знает, поэтому и не упоминает. Даже не предполагает, хотя последующая 
история ариев исключительно детальная. А перед этим - обрыв. Стена. 
Пропасть.  
 
Далее, заметили? "Переселение ариоиндийских народов в Индию". То есть они 
уже БЫЛИ индийцами ДО переселения. Интересно, да?  
 
Со сроками переселения в Индию Президент особенно не ошибся, сказав, 
что это было "примерно в начале второго тысячелетия до нашей эры".На самом 
деле это было не в начале, а скорее в середине второго тысячелетия, 3500 
лет назад. Арии ушли с южного Урала в Индию примерно 3600 лет назад, 
какое-то время заняло передвижение. Это древние иранские языки 
появились в начале второго тысячелетия до нашей эры, по данным 
лингвистов. Значит, 3900-3800 лет назад. Это и были арийские языки, это и 
было время переселения ариев в Иран. Первые ушли в Иран из Средней 
Азии, вторые в Индию – с Южного Урала. Это были, видимо, два разных 
потока миграции ариев, с разницей в несколько сотен лет.     
 
Президент меняет эти потоки местами и временами, отмечая, что «примерно 
через тысячу лет после переселения индоариев происходит переселение группы 
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ариоиранских племен, населявших Среднюю Азию, на территорию современного 
Ирана. Эти арийские народы были предками мидийцев, персов, и других 
западноарийских (иранских) племен».  Здесь сразу несколько нестыковок. Во-
первых, нестыковка с временем перехода ариев в Индию, которая 
произошла с Южного Урала (Аркаим, Синташта, «страна городов») 3600-
3500 лет назад. Через тысячу лет после этого, то есть всего 500-600 лет до н.э. 
арии не могли перейти в Иран, поскольку там арии к этому времени давно 
были, и было Мидийское царство, было государство Ахеменидов, была 
Бактрия, несколько севернее. Да и Авеста уже была в целом создана, в 
которой говорится про прежнюю жизнь ариев.  
 
Далее, серьезная нестыковка с данными лингвистов, по которым 
иранские/индоевропейские языки стали появляться только в начале 3-го 
тысячелетия до н.э., то есть ДО перехода ариев в Индию, а не после. Это все 
говорит о том, что арии передвинулись в Иран тогда же, когда и в Индию,  
а не на тысячу лет позже.  
 
Я это все пишу вовсе не в пику уважаемому президенту, а только чтобы 
показать, что знания современных историков по истории ариев 
фрагментарны и часто неверны, или по меньшей мере конфликтуют с 
другими данными (или предположениями) науки.  
 
Написав о «группе ариоиранских племен, населявших Среднюю Азию», 
президент опять поворачивает историю вспять, поскольку те племена 
иранскими до переселения в Иран никак не могли быть.  Но здесь речь уже 
идет о Средней Азии, как месте жительства ариев ДО перехода их в Иран. 
Далее, президент пишет: «На основании историко-археологических, языковых и 
географических фактов исследователи установили основные территории 
распространения ариоиранских народов и языков в очень обширных границах – от 
юго-востока Европы до восточного Туркестана и от Приуралья и юга Сибири до 
юга Ирана». Здесь совершенно непонятно, кто куда распространялся – то ли 
это «ариоиранские народы» распространились по столь большим 
территориям, то ли, наоборот, это был ареал распространения предков 
«ариоиранских народов», которые и положили начало как «ираноариям», 
так и «индоариям».  
 
Но поскольку далее президент пишет о том, что «другие восточноарийские 
народы – бактрийцы, согдийцы, хорезмийцы и некоторые сакские племена (то есть 
по некоторым прочтениям скифы – А.К.) – избрали местом постоянного 
проживания свою историческую территорию – Среднюю Азию», то отсюда 
следует, что именно Средняя Азия была «историческим местом» ариев, их 
колыбелью.  
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И действительно, цитируя академика В.В. Бартольда, президент пишет: 
«Насколько мы можем судить об истории Средней Азии, ее коренное население 
всегда принадлежало к арийским племенам, в частности, к иранской группе 
арийских народов». То есть, оказывается, не только арии всегда жили в 
Средней Азии, но там всегда жили и «ираноарии». А как же переселение 
ариев в Иран? Откуда тогда они переселились, если они там всегда жили? И 
тут же президент пишет, что слово Ариана «происходит от названия 
арийских племен или народов и является названием той земли, на которой 
первоначально проживали арии. Вокруг этого названия ведутся продолжительные 
споры...»  Значит, земля первоначального проживания ариев для тех, кто 
готовил Президенту материал, неизвестна? И тут же дальше – «За время 
миграции и длительного проживания в Средней Азии – на своей извечной родине – 
арийские народы...»  
 
И тут же – о «древнейшей территории проживания ариев в южных районах 
России». И опять – «территории проживания ариев были гораздо более 
обширными».  И здесь же – «Одним из реальных доказательств относительно 
первоначальной территории проживания союза ариев, за тысячелетия до нашей 
эры, в пределах от южных степей России до Средней Азии...» Так как же с 
«извечной родиной» ариев в Средней Азии?  
 
Вопрос этот у современных историков запутался донельзя.         
 
 Далее, просто занятная, но характерная неточность. «После переселения 
ариоиндийских народов в Индию... началось время разделения племен иранских и 
индийских ариев» Так для такого разделения им надо сначала в Иран 
переселиться, хотя бы для части ариев. Об этом в тексте упоминания нет. И 
понятно, почему нет. У историков и президентов таких оговорок не бывает. 
Они просто не знают, как и когда произошло это переселение из Индию в 
Иран, и вообще переселялись ли. Возможно, часть ариев переселились 
прямо в Иран, без промежуточной Индии.    
 
Раз мы заговорили про гаплогруппы, пора  завершить вступление и 
перейти к тому, что показала ДНК-генеалогия. А вступление было дано 
только потому, чтобы показать, насколько далека современная 
историческая наука от понимания истории ариев. В терминах ДНК-
генеалогии – рода R1a1, или гаплогруппы R1a1.  
 
 
ДНК-генеалогия об ариях, род гаплогруппы R1a1 
 
Маршрут продвижения человечества из Африки до Балкан (и далее), 
который занял примерно 60 тысяч лет, довольно подробно описан в первом 
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очерке данной книги, и в рассказе Се-Человек. Коротко, будущий предок 
ариев пронес гаплогруппу R1а1 в Восточную Европу и поселился 12 тысяч 
лет назад на Балканах, в Динарских Альпах и вплоть до Адриатического 
побережья. Мутация данной гаплогруппы осталась у всех, кто образует род 
ариев. Арии - прямые потомки тех, кто пришли на Балканы в те времена, и 
имеют эту характерную мутацию в своей Y-хромосоме. Естественно, 
понятие арии стоит относить к древним ариям, но мы, носители 
гаплогруппы R1a1 – их потомки.   
 
Арии говорили на языке, который следует назвать арийским, просто по 
определению. Его можно назвать «протоиндоевропейским», принимая, что 
через семь тысяч лет потомки этих ариев, которые тогда будут 
действительно называть себя ариями, придут в Индию и Иран, принесут 
свой арийский язык, на нем заговорят Северная Индия и Восточный Иран. 
А поскольку к тому времени арии уже тысячу - полторы тысячи лет, между 
6000 и 4500 лет назад, как распространились по всей Европе, как Западной, 
так и Восточной, то неудивительно, что от Индии до Атлантики три - три с 
половиной тысячи лет назад стали говорить на сходных наречиях. 
Арийских.  И британские лингвисты, прибыв в Индию через три тысячи 
лет после описанных событий, обнаружили этот факт. И назвали эту 
группу языков индоевропейской. Могли бы назвать арийской, но у них 
тогда не было для этого данных. Не было и соответствующих знаний.     
          
Итак, ДНК наших современников показывают, что самые древние корни 
ариев, рода R1a1, давностью 12 тысяч лет, находятся на Балканах – в 
Сербии, Косово, Боснии, Македонии. Через 5 тысяч лет этот род 
расширится на северо-восток, на Северные Карпаты, положив начало 
великому переселению народов в четвертом-третьем тысячелетии до нашей 
эры. В те же времена род R1a1 продвинулся и по южной дуге, и три с 
половиной тысячи лет назад – по записям в наших ДНК – появился в 
Ливане. Прямые потомки тех первых переселенцев живут в Ливане и в 
наши дни. И не только в Ливане, а и на Аравийском полуострове, вплоть до 
Индийского океана,  
 
Как часть этого переселения, вызванного, видимо, развитием сельского 
хозяйства и переходом к его экстенсивным формам, этот же род R1a1 
продвинулся в те же времена, примерно 5 тысяч лет назад, на запад, до 
Атлантики и Британских островов,  и тогда же на север, в Скандинавию. 
Этот же род пришел на ближний север и восток – на земли современных 
Польши, Чехии, Словакии, Украины, Литвы, Белоруссии, России, с общим 
праславянским предком, жившим 4800 лет назад. Этот же предок дал 
выжившее потомство, живущее в настоящее время по всей Европе, от 
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Исландии до Греции и Кипра, и распространившееся до юга Аравийского 
полуострова и Оманского залива. 
 
Потомки того же предка, с тем же гаплотипом в ДНК, прошли до южного 
Урала, построили там городища 4000-3800 лет назад, одно из них (открытое 
в конце 1980-х годов) получило известность как Аркаим, и под именем 
ариев ушли в Индию, принеся туда 3500 лет назад свои праславянские 
гаплотипы. В том же 2-м тысячелетии до нашей эры, примерно в те же 
времена, довольно многочисленная группа рода R1a1, тоже называемая 
себя ариями, перешла из Средней Азии в Иран. Это – единственная, но 
значимая связка, позволяющая назвать весь род R1a1 родом ариев. Эта же 
связка приводит к тождеству «индоевропейцев», ариев, и рода R1a1 в 
рамках ДНК-генеалогии. Она же, эта связка, помещает прародину 
«индоевропейцев», ариев, праславян на Балканы. Эта же связка приводит в 
соответствие место балканской прародины, поток миграции ариев-
праславян, динамическую цепь археологических культур и 
соответствующий поток индоевропейских языков, и показывает место и 
время появления там частицы «индо». Наконец, она же, эта связка, 
убедительно показывает, что не праславяне говорили на «индоиранских» 
языках, а наоборот, потомки праславян принесли свои арийские языки в 
Индию и Иран, причем времена появления этих языков в Индии и Иране, 
установленные лингвистами, полностью согласуются со временем прихода 
туда потомков праславян, временем, записанным в виде мутаций в ДНК 
наших современников рода R1a1. 
 
С Балкан поток рода гаплогруппы R1a1, ариев, активно продвинулся в 
южные степи Украины и России, основав по ходу движения, между 
Днепром и Урал-рекой и далее на восток, много археологических культур, 
Это произошло между 4800 и 3500 лет назад. Продвигаясь от 
Причерноморья к Прикаспию и далее на восток, арии основали там 
адроновскую культуру, выйдя в северный Казахстан и южный Урал, и далее 
в азиатские просторы. В результате, целый ряд среднеазиатских народов в 
значительной степени относятся к роду R1a1, арийскому роду.  
 
Значительная доля таджиков (64%), киргизов (63%), узбеков (32%), уйгуров 
(22%), хакасов (енисейских киргизов, они же по некоторым данным усуни, 
гэгуни и динлины), алтайских народов (50%), и далее ряда народов с 
переходом в Китай – рода R1a1. Небольшая народность ишкашим в 
памирских горах – на две трети R1a1. Из этого ясны причины, почему 
казалось бы столь разные народы, как таджики, киргизы, русские имеют – 
по Y-хромосоме – одно и то же происхождение. Все они, те, кто несет 
гаплогруппу R1a1 – рода ариев.  
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В Средней Азии арии, продвигающиеся по южной части маршрута, 
задержались на 500-800 лет. Эти места были затем описаны в деталях в 
Авесте, древней книге ариев, написанной уже в Иране, куда арии 
переместились примерно 3500 лет назад.     

 
В те времена, между 5 и 3 тысяч лет назад, было великое переселение 
народов. Это было не то известное Великое Переселение IV-VII веков нашей 
эры, при котором происходили крупные этнические перемещения в 
Европе, и которые привели к распаду Римской империи или стали его 
результатом. Это было значительно более глобальное Великое Переселение, 
связанное с распространением новых технологий, сельского хозяйства, 
конного транспорта, и в итоге привело к созданию семьи индоевропейских 
языков.  Род R1a1, арии, играли в этом переселении и в его результатах 
решающую роль.   
 
    
Что о времени и месте проживания ариев говорит Авеста? 
 
Основные сведения о жизни ариев были получены еще в 19-м веке, как 
результат детального изучения древних источников. Читая материалы 19-
го века, у меня сложилось впечатление, что все последующие обсуждения 
жизни ариев, в том числе и обсуждения конца 20-го века – начала 21-го, 
фактически являются пересказами того, что было известно уже в 19-м веке.  
20-й век добавил немного, если не считать сильного искажения вопроса 
германскими учеными (с их «индогерманскими ариями» и 
«индогерманской» группой языков). Да еще в принципе неверная 
«арктическая теория» ариев и всего человечества, предложенная 
индийским ученым Тилаком, и которая была некритически подхвачена 
научной богемой.  В остальном продолжаются пересказы старого, которые 
часто не выдерживают проверки ДНК-генеалогией, а в ряде случаев и 
генетикой. Об этом речь пойдет ниже.  
 
Естественно, я не буду опять пересказывать Зенд-Авесту и Веды. 
Остановлюсь только на тех положениях, которые проверяемы ДНК-
генеалогией, и буду рассматривать историю ариев только до их 
переселения в Иран и Индию. То есть те времена, которые практически не 
раскрываются исторической наукой.  Далее, индоариями и ираноариями я 
буду называть ариев, переселившихся в Индию и Иран. Никакого 
лингвистического компонента в этих названиях у меня нет. Типа 
«афроамериканцы» в современных США.  
 
В качестве первого фундаментального источника остановлюсь на труде 
генерала британской армии Алберта Пайка под названием «Лекции об 
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ариях», которые полковник читал в 1870-1880-х годах. Они были 
опубликованы только через полвека, в 1930-м году его близким другом 
полковником Вудом.         
 
Должен пояснить, что означает «не выдерживает проверки ДНК-
генеалогией»? Естественно, речь не идет о переводах древних гимнов и 
эпосов, в особенности Ригведы и Зенд-Авесты, и изложений, почерпнутых 
оттуда, их жизни, законов, правил и привычек. Речь идет об историческом 
контексте, временных эпохах. Когда я читаю в лекциях генерала Пайка, что 
арии жили 10-12 тысяч лет назад в Средней Азии, и жили там всегда (?), это 
уже не стыкуется с ДНК-генеалогией. В наших ДНК записано другое, и 
даются значительно более близкие сроки жизни ариев в Восточной Европе 
и в Азии, а именно 4500-3500 лет назад, после чего они в значительной 
части передвигаются из Азии в Иран и Индию и становятся ираноариями и 
индоариями.  
 
Более того, когда я читаю, что жизнь ариев вращалась вокруг коней и 
молочного животноводства, что они пили молоко, то для меня это уже 
говорит о тех же более близких сроках. Ген Т-13910, ген лактозной 
толерантности, появился примерно 6600-4800 лет назад, и появился он либо 
в Средней Азии, либо в Предуралье, либо в Южных степях на территории 
современной России (см. Клёсов, 2008а). Лошадь была приручена примерно 
6 тысяч лет назад. Поэтому ясно, что интерпретация текстов Авесты в 
отношении временных сроков жизни ариев была проведена неверно.  И 
когда я читаю в Зенд-Авесте о колесницах, ясно, что речь идет об 
относительно недавнем периоде времени, примерно 4-5 тысяч лет назад. 
Наконец, мы уже знаем, что арии (R1a1) мигрировали на восток с Балкан, и 
достигли на своем пути Средней Азии примерно 4500-4000 лет назад. Это и 
было начало жизни там древних ариев, и продолжалось в своем 
древнейшем периоде до примерно 3500 лет назад, то есть продолжалась 
примерно 500-1000 лет. Тоже немало. Вот те времена и описываются в 
эпосах и гимнах ариев, в том числе и в первую очередь в Авесте и Ригведе.    
 
Надо понимать, что Авеста –  собрание литературных, философских 
текстов и легенд об арийских народах и их верованиях  - создавалась в 
устном виде в различные периоды времени, видимо, с начала первого 
тысячелетия до нашей эры, продолжилось в ходе того тысячелетия, 
отдельные части стали записываться примерно с середины тысячелетия, а 
собрание и систематизация Авесты завершились только к середине  первого 
тысячелетия нашей эры. При этом сохранились только пять книг из 21. 
Иначе говоря, это трудно назвать документальным первоисточником, в 
котором бы четко были зафиксированы времена и места жизни ариев. 
«Творческая переработка» материала шла и при его устной передаче, и при 
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записи, и при интерпретации уже в более недавние времена. Поэтому 
приходится прибегать к расшифровке тестов, и эта расшифровка каждый 
раз ведется исходя из соответствующего уровня представлений. Попробуем 
расшифровать и мы, опираясь на новые данные ДНК-генеалогии.       
 
Поскольку заметную часть Авесты составил Заратустра (примерно 630 - 553 
лет до н.э.), пророк и реформатор иранской религии того времени, то мы 
не можем рассчитывать на нейтральность текстов.  Известно, с какой 
страстью Заратустра боролся за реформы древнеарийских верований, и в 
итоге добился того, что ряд положительных богов у ариев стали 
отрицательными, демонами, представителями мира мрака и зла. Благодаря, 
видимо, Заратустре, ираноарийская  Авеста описывает в основном других 
богов, нежели индоарийская Ригведа. Похоже, что арии до своего 
расхождения на иранскую и индийскую ветви имело значительно более 
общие верования.  
 
В Авесте есть перечень стран, в которых предположительно обитали арии 
до своего передвижения в Иран. Таких стран пятнадцать, и за исключением 
первой, Ария Ваэджа, то есть «арийский простор», остальные 14 либо 
относятся к Средней Азии, либо представляются мифическими.  ДНК-
генеалогия показывает, что в Среднюю Азию арии (R1a1) пришли по 
южным степям нынешних России и Казахстана. Возможно, это и есть 
«арийский простор». Интересно, что в тесте Авесты описания стран, 
даваемые в первом Фаргарде, или главе, книги Вендидад, даются в форме 
обращения к Заратустре. Так что пророк явно прошелся по описанию 
стран и вполне мог внести коррективы. Интересно, как Заратустра 
оформил в Авесте обращение бога Ахура Мазда к самому себе, к 
Заратустре: «Ахура Мазда сказал благороднейшему Заратустре – я создал, 
благороднейший Заратустра...». В общем, Заратустра умер явно не от 
скромности.      
 
Именно при описании Ария Ваэджа сообщается, в аллегорической форме, 
о резком похолодании в прекрасных до этого краях, что сократило лето до 
двух месяцев, а зима стала 10-месячной. Земля промерзла «до середины, 
потом до сердца. Пришла зима. А потом настало самое ужасное».  Что самое 
ужасное – неясно. Враги нагрянули? В любом случае, это «ужасное» 
заставило ариев покинуть «арийский простор».  
 
Второй страной названа уже Согдиана, это – Средняя Азия, Туркестан. 
Никаких регионов до «арийского простора» не перечислено. Последующие 
12 стран в списке находятся к юго-западу и юго-востоку от Согдианы, и 
пятнадцатая - Пенджаб. Согласно классическим интерпретациям Авесты, 
одним из первых мест прибытия ариев в Среднюю Азию был будущий 
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Самарканд. Пайк полагает, что 10-месячная зима вообще относится к 
высокогорным районам Средней Азии, куда арии, вероятно, поначалу 
зашли.             
 
Опять приходится повторить, что страны пребывания ариев были записаны 
в Авесте Заратустрой в 6-5 веках до нашей эры, через тысячу лет, а то и 
больше, после перехода ариев в Иран и Индию. Поэтому им перечислены 
страны, которые уже были освоены ариями после перехода, и 
существовавшие при Заратустре. «Ария Ваэджа» к тому времени была, 
видимо, забыта за давностью лет, кроме общих очертаний, и так осталась 
нераскрытой.  Но уже мы знаем, что это были южнорусские и казахские 
степи. Миграция ариев проходила именно через них. Это - андроновская 
археологическая культура.      
 
В Авесте нет сведений, сколько времени прошло между перемещением двух 
ветвей ариев в Иран и Индию. Но если правы лингвисты, что 
древнеиранские языки появились в начале 2-го тысячелетия до н.э., то есть 
примерно 3900-3800 лет назад, и если арии ушли в Индию с Южного Урала 
3600 лет назад и пришли в Индию примерно 3500 лет назад, то это интервал 
перед появлениям ираноариев и индоариев на своих новых территориях 
составляет 300-400 лет. Естественно, ко времени написания Заратустрой Гат 
в Авесте прошло уже более тысячи лет после переселения ариев в Иран, так 
что к тому времени индийский санскрит и иранский зенд разошлись уже 
совсем значительно. Впрочем, это тема лингвистов, не моя.  
 
Моя тема – о том, что вопреки уже более поздним толкователям Авесты, 
кельты не могли произойти от ариев, и арии не могли жить в Средней Азии 
более 10-12  тысяч лет назад.  Первое – потому что кельты относятся к роду 
R1b,  а арии – к роду  R1a1. Это – две параллельные ДНК-генеалогические 
линии, произошедшие от одного общего предка, который жил в Азии 
примерно 22 тысячи лет назад. Линия R1b образовалась там же в Азии 16 
тысяч лет назад, линия R1a1, будущих ариев, образовалась на Балканах 12 
тысяч лет назад. Как описано выше, арии переселились в Среднюю Азию не 
ранее 4500 лет назад, и жили там не более 600-800 лет.  
 
 
Когда создавались древние гимны арийских Вед?  
 
Взглянем с позиции нашего нового знания о жизни ариев на исследование 
генерала Пайка о том, когда были написаны древнейшие Веды, и где они 
могли быть написаны. На второй вопрос Пайк ответ не нашел; попытаемся 
это сделать мы.  
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Древнейшие ведические гимны повествуют о двух всадниках-близнецах, 
оповещающих о наступлении зари. Один из них восходил раньше солнца, 
другой – после, до этого оставаясь «под землей». Эти всадники были столь 
значимы в древней мифологии, что в Ригведе им посвящено 57 гимнов. В 
современной астрономии эти звезды называют Кастор и Поллукс. Но сейчас 
они восходят - в период весеннего равноденствия - на пять часов после 
восхода солнца, точнее, Кастор на четыре с половиной часа позже, а 
Поллукс - позже еще на сорок минут, причем Солнце восходит в созвездии 
Рыб. Вопрос – в какие времена Кастор и Поллукс восходили так, как 
описывается в Ведах? Причем, согласно Ведам, солнце должно быть, ясно, в 
созвездии Близнецов. 
 
Итак, имеем конкретную задачу для астрономов, с пятью достаточно 
четкими параметрами: (а) солнце в созвездии Близнецов, (б) Кастор и 
Поллукс, само собой, в созвездии Близнецов, (в) одна звезда из них восходит 
до солнца, вторая – после, (г) время - день весеннего равноденствия, (д) 
широта - Балкан, примерно 40 градусов. 
 
Сейчас мы знаем, что Поллукс находится на Земли на расстоянии 31 
светового года, Кастор – на расстоянии 44 световых лет, причем Кастор – это 
три двойных звезды, чей комбинированный свет и называется Кастором. 
Арии этого, конечно, не знали, иначе всадников-близнецов у них был бы 
целый эскадрон. Оказалось, что даже 4500 лет назад на широте Балкан, да и 
вообще во всей северной гемисфере обе звезды восходили в указанные дни 
на полтора-два часа позже солнца, сначала Кастор, затем Поллукс.  
 
Условие Вед выполняется только при уходе на 7000 лет назад. Тогда при 
восходе солнца в 6 часов утра на широте Балкан Кастор появлялся на 
небосводе в 5:44 утра, а Поллукс – в 6:11 утра. В принципе, заданное условие 
выполнялось в интервале 8400-6300 лет назад, но это уже не имеет большого 
значения. Суть ясна.  
 
Естественно, генерал Пайк и не упоминал Балканы, он полагал, что арии 
тогда жили в Средней Азии. Но в целом он задачу перед астрономами 
поставил верно, в итоге придя к выводу, что возраст древних гимнов – 
примерно 7000 лет. Но мы теперь, зная, что в то время арии жили на 
Балканах, можем заключить, что древние Веды – балканского 
происхождения. Значит, ко времени выдвижения ариев на среднерусскую 
возвышенность они уже более двух тысяч лет передавали из поколения в 
поколения ведические гимны, принесли их на Южный Урал, и только затем 
– в Индию.  
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Интересно, что в древнеславянских сказаниях с созвездием близнецов 
ассоциируется Велес, хотя не напрямую. При этом энциклопедии, во 
всяком случае западные, утверждают, что древнеславянская мифология 
происходит от «прото-индоевропейских религий», с которыми имеет 
немало общего, и создавалась не менее трех тысяч лет, если не с позднего 
каменного века. Похоже, что на самом деле древнеславянские сказания и 
были «прото-индоевропейскими».  
 
И еще небольшая деталь. 7000 лет назад лошади еще не были одомашнены. 
Поэтому "всадников" как таковых тогда быть не могло. Геральды либо 
выезжали в небо на козлах (как в древних германских сказаниях), либо 
выбегали на своих двоих. Но за тысячелетия устных пересказов из 
поколения в поколения превратились во всадников, в таком виде и вошли в 
Веды. 
 
 
Санскрит и арийские языки 
 
Интересно, что пишет Президент о санскрите, и это есть отражение того, 
что на самом деле думают историки и лингвисты: "Предложив гипотезу 
древности санскрита и происхождения от него других индоевропейских языков, Ф. 
Шлегель привлек внимание к историческому месту санскрита...". Это было 
предложено давно, но это продолжает быть современной концепцией 
лингвистов. А именно, что индоевропейские языки произошли от 
санскрита! На самом же деле - все наоборот. Более того, здесь у Президента 
ошибка. Ф. Шлегель полагал, что и санскрит, и ряд других языков (см. 
ниже) произошли от древнего языка, предшественника санскрита и других 
«индоевропейских» языков.    
 
В основе санскрита и был арийский язык, или языки. Санскрит - это 
фактически и есть вариант арийских языков, принесенных в Индию. 
Конечно, можно сделать кульбит и сказать - вот видите, индоевропейские 
языки действительно произошли от арийских языков, а они, арийские 
языки, и есть санскрит. Но тогда надо так и сказать. На самом деле, 
санскрит ближе всех индоевропейских языков именно к русскому и 
литовскому, по причине того, что арии, перейдя в Индию, продолжали 
говорить на "русском" варианте арийского языка, поскольку уже пятьсот-
тысячу лет (!) обживали среднерусскую территорию, а язык дело довольно 
консервативное.  
 
Кстати, литовский язык, как более консервативный, еще ближе к санскриту. 
Он меньше изменился за три с лишним тысячи лет. Русский, как более 
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мобильный, стоит от санскрита дальше, чем литовский, но значительно 
ближе, чем западноевропейские языки.  
 
Все это укладывается в нашу концепцию, что род гаплогруппы R1a1 вышел 
с Балкан, 4900 лет назад продвинулся на средне-русскую равнину (если 
рассматривать только движение на восток, раз мы говорим о Таджикистане, 
Средней Азии, Индии и Иране), 4700-4000 лет назад прошел по южной 
части Украины, России, через южные степи, оставив по дороге курганскую 
культуру, и затем андроновскую и родственные, 4000-3800 лет назад 
прибыл на южный Урал, и затем, 3600 лет назад отправился в Индию и 
затем, оттуда, 3100-3200 лет назад, в Иран.  
 
Для меня пока неясно, арии (R1a1) появились в Средней Азии на этом пути, 
в развитие андроновской культуры, в ходе движения на восток 4500-4000 лет 
назад, или заселили Среднюю Азию на пути в Индию, 3600-3500 лет назад. 
Поток ведь этот и проходил через Таджикистан. Я склоняюсь к этой версии, 
она совершенно естественна, и имеет четкие временные и географические 
рамки.  
 
Итак, арии покинули Урал 3600 лет назад, 3500 лет назад достигли Индии, 
расселились в ее северной части, на территории нынешнего Кашмира, а 
наиболее мобильные продолжали движение на юг и запад, вошли в Иран 
3300-3100 лет назад, со своим, арийским языком., в доролнение к тем ариям, 
кто передвинулись в Иран за несколько сот лет до того, из Средней Азии. 
Вот его-то, арийский язык, и назвали "древне-иранским" современные 
лингвисты, не имея понятия об истории его там появления. Потом стали 
застенчиво называть этот "древне-иранский язык" индоевропейским, опять 
без пояснения, как это он вдруг "европейским"-то стал? А потому, что арии 
изначально и были европейцами, язык хоть и меняется, но не так быстро. 
На вариантах ТОГО-ЖЕ языка говорили и те арии, кто остались в Европе, 
кто расселились до Атлантики и до Скандинавии, до Греции и Италии, до 
Прибалтики и Армении, и до Урала и восточнее. Таким образом, оказалось, 
что "индоевропейские" языки как бы «автоматически» покрыли столь 
огромную территорию. Последними к этой территории присоединились 
Индия и Иран. Стали последними реципиентами арийского, европейского 
языка.  
 
Вот это и есть механизм образования группы индоевропейских языков. Как 
я понимаю, лингвисты этого пока не знают. Возможно, некоторые 
догадываются, частями, но данных у них нет. У нас теперь есть.  
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Арии Мидийского царства и Ассирии 
 
Выше уже упоминалось, что через тысячу лет после перехода ариев с 
Южного Урала в Индию и через полторы тысячи лет после перехода из 
Среднее Азии в Иран (хотя последние даты гипотетические, и 
основываются на данных лингвистов во времени образования 
древнеиранских, арийских языков), то есть 500-600 лет до н.э., на 
территории современного Ирана уже были и Мидийское царство, и  
государство Ахеменидов, была и Бактрия, несколько севернее. Да и Авеста 
уже была в целом создана, в которой говорится про прежнюю жизнь ариев.  
Об этом довольно подробно изложено в докладе Президента Таджикистана 
Э. Рахмонова.  Действительно, Мидийское царство существовало на  западе 
Ирана в 670-550 годах до н.э., и есть представления, что соответствующие 
арийские племена, ставшие мидийцами, переселились туда из Средней 
Азии, и ассимилировали местные племена касситов, лулубеев, кутиев и 
другие. У мидийцев были сложные взаимоотношения с соседней Ассирией, 
которая занимала весьма малую территорию во времена переселения ариев 
в Индию и Иран, и граничила на севере с Урарту, на западе с Митанни, и 
на юге с Вавилонией. К периоду 800-700 лет до н.э. Ассирия стала огромной 
империей, и завоевала Мидию, но мидийские арии вскоре восстали и 
обрели независимость. К 6-му веку до н.э. Мидия завоевала Ассирийскую 
державу и сама стала огромной империей, владея всей территорией 
нынешнего Ирана, от Армянского нагорья до Индии, Северной 
Месопотамией до Каспийского моря, и востоком Малой Азии, включая 
почти половину южного побережья Черного моря, и до Персидского залива 
на юге.  
 
Не исключено, что именно тогда к Персидскому заливу попали гаплотипы 
гаплогруппы R1a1. Вообще история Ассирии в тот период очень загадочна, 
и незаслуженно выпадает из истории ариев вообще, и праславян в 
частности. Мне попалась в руки очень любопытная книга, изданная в 1868 
году в Киеве, под названием «Объясненiе ассирiйскихъ именъ», автор – 
Платон Лукашевич. Автор на массе примеров доказывает, что собственные 
имена древних ассирийцев имели славянское происхождение. Это – не моя 
территория научных исследований, и я просто хочу привлечь внимание 
специалистов к этому вопросу, который представляется крайне 
интересным.      
 
До недавнего времени гаплотипы гаплогруппы R1a1 Ирана были  
малодоступны, но сейчас начали появляться. Они представили интересную 
картину, по которой гаплотипы в Иране практически точно такие же, как и 
на Русской равнине, у этнических русских, славян гаплогруппы R1a1. 
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Возраст общего предка этих гаплотипов в Иране – 4050 лет назад, такой же, 
как и в Индии. А на Русской равнине – 4600-4800 лет назад, по разным 
выборкам гаплотипов. Но еще интересно то, что в Иране и местах, куда 
древние иранцы ходили морскими походами, например, на Коморских 
островах, между Мадагаскаром и Восточным побережьем Африки, у входа в 
Мозамбикский пролив, возраст гаплотипов R1a1 составляет 9 тысяч лет. 
Это, видимо, времена миграции будущих ариев по Иранскому плато с 
востока на запад, в сторону Европы.       
 
    
Представления об ариях в конце 19-го века нашей эры. 
«Арийские языки» и «индоевропейские»         
 

Выше я упоминал «Лекции об ариях» Алберта Пайка, которые автор читал 
в 1870-1880-х годах. К тому же времени относится книга Чарлза Морриса 
«Арийская раса: происхождение и ее достижения» (Charles Morris, The 
Aryan Race: Its Origin and Its Achievements”, опубликованная в США в 1888 
году. В ней Моррис пишет, что еще совсем недавно никто и не подозревал, 
что почти все европейские нации, и ряд азиатских, берут свое начало от 
ариев, а сейчас писать историю ариев – это фактически писать историю 
цивилизации. И вместе с тем, по словам Морриса, не найдено ни одной 
могилы ариев, мы не знаем численности народа ариев, территории, на 
которой они жили в ранний период их истории, и когда они там жили. Но 
уже тогда Моррис называл таджиков Персии «истинными ариями». 
Действительно, гаплогруппа R1a1 составляет высокий процент – около двух 
третей – среди современных таджиков. Не случайно именно президент 
Таджикистана выступил с докладом об ариях в год празднования ариев, с 
чего и начался этот рассказ.  
 
Моррис упоминает, что концепция индоевропейских языков впервые была 
сформулирована сэром Вильямом Джонсом в 1790-м году, когда он 
подчеркнул, что три языка – латынь, греческий и санскрит – образовались 
из единого языка, ныне уже не существующего.  Джонс не исключал, что и 
персидский язык образовался от того же древнего языка. Двадцать лет 
спустя, в 1808-м году, Фредерик Шлегель предложил назвать эту группу 
«индо-германскими языками», включив туда языки Индии, Персии, 
Греции, Италии и Германии, как образованные от одного древнего 
предкового языка. Бопп, в своей книге «Компаративная  грамматика», 
опубликованной между 1833 и 1852 годами, добавил к этим языкам Зенд, 
армянский, литовский и славянские языки. Туда же добавили кельтские 
языки, и так появилась семья языков под названием «индоевропейские 
языки».  Макс Миллер предложил назвать их «арийскими языками». Как 
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пишет Моррис, на этот счет разгорелась дискуссия, в которой ряд 
лингвистов указывали, что там можно называть только хинди и персидские 
языки, поскольку до разделения они и были арийскими. Однако, как 
продолжает Моррис, краткость, емкость и удобство термина «арийские 
языки» играет в его пользу. При этом между филологами было достигнуто 
согласие, что «арийскими» нельзя называть всех людей, говорящих на 
индоевропейских языках. В то же время термин «арийские языки», как 
отмечает Моррис, настолько прост и удобен, что это «в десять раз более 
важно для людей, чем этимология этого выражения».        
 
Заметим, что это ясно и сейчас, в 21-м веке. Арии, строго говоря, были 
люди, пришедшие с севера в Индию и Иран, и принесшие, как мы сейчас 
знаем, с собой гаплогруппу R1a1. Ясно, что это не может относиться ко всем 
людям, говорящим на индоевропейских языках. 
 
В заключение стоит отметить, что ДНК-генеалогия принесла 
принципиально новый подход к вопросу о перемещениях родов в 
прошлом, и рода ариев в частности. Последующие находки будут связаны с 
изучением гаплотипов группы R1a1  в первую очередь в Иране, Малой 
Азии, на Кавказе.   
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13 
 

ОСНОВНЫЕ ПОЛОЖЕНИЯ ДНК-ГЕНЕАЛОГИИ 
(ХРОМОСОМА Y), СКОРОСТИ МУТАЦИЙ, ИХ 

КАЛИБРОВКА И ПРИМЕРЫ РАСЧЕТОВ 
 
 
Краткое описание. 
 
Этот материал имеет более научное содержание, хотя и адаптирован к 
более легко читаемому виду. Он необходим тем, кто хочет понять, как были 
рассчитаны даты жизни предков популяций, что такое деревья гаплотипов, 
да и понять в бОльших деталях, что такое гаплотипы и гаплогруппы.  
   
Здесь излагаются основы того, как были разработаны количественные 
подходы ДНК-генеалогии, основываясь на числе мутациях в гаплотипах. 
Сам подход в принципе не нов, и разрабатывается авторами научных 
публикаций в академической печати на протяжении последних десяти лет. 
К сожалению, вопросы калибровки данных остаются нерешенными, как и 
многие другие вопросы, связанные с анализом разных генеалогических 
линий в одной и той же выборке гаплотипов, учет «возвратных мутаций» в 
гаплотипах, как и другие вопросы. В итоге разные авторы получают 
совершенно разные данные при анализе одних и тех же серий гаплотипов, 
и многие применяемые методы совершенно не выдерживают критики.  
 
В настоящей статье разработан   критерий, позволяющий определять 
наличие одного или нескольких общих предков в выборке гаплотипов, и 
базирующийся на логарифме отношения числа гаплотипов во всей 
выборке и базовых гаплотипов (предковых, модальных, идентичных 
гаплотипов в выборке). Разработано положение, описывающее динамику 
мутаций в гаплотипах, и позволяющее определять временные дистанции 
до общего предка, основываясь на доле базовых (предковых) гаплотипов в 
выборке или ее отдельных генеалогических линиях (без подсчета мутаций в 
гаплотипах). Если критерий показывает, что в выборке больше чем одна 
генеалогическая линия (то есть более одного общего предка), строится 
дерево гаплотипов, и анализ линий (ветвей дерева) производится по 
отдельности. Проведена калибровка средних скоростей мутаций 5-, 6-, 7-, 9-, 
10-, 11-, 12-, 17, 19-, 25-, 37 - и 67- маркерных гаплотипов. Предложенный 
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подход продемонстрирован на многих примерах, включающих 
гаплогруппы: 

• С2 (полинезийцы Самоа, Новой Зеландии и островов Кука),   
• F (индийцы племени Койя),  
• G (жители Швеции),   
• H1 (цыгане Болгарии и Хорватии, индийские племена Койя и 

Корагас), 
• I1 (шведы, фламандцы),  
• I21b (шведы),  
• J (евреи и жители Швеции),  
• J1 (евреи),  
• J2 (евреи),  
• N3 (шведы),  
• N3a (прибалтийские народы, в основном финны),  
• N3a1 (русские),  
• Q (американские индейцы),  
• R1a1 (русские, евреи, индусы, арабы Оманского залива [Катар и 

ОАЭ], турки Анатолии, индийцы племени Ченчу, армяне, шведы, 
жители Балкан и Адриатического побережья),  

• R1b (фламандцы [северная Бельгия], шведы, армяне, жители Балкан 
и Адриатического побережья, жители британских островов, баски, 
европейцы в целом),  

• R2 (индийцы и пакистанцы).  
 
 
 
Введение 
 
Для начала определимся, что такое «род», поскольку будем часто 
пользоваться этим понятием. В контексте ДНК-генеалогии, да пожалуй и 
вообще – это группа людей, в которой каждый человек связан с общим 
предком прямой наследственной линией. Этот род может быть 
относительно - или совсем - недавний, и относиться к любому прямому 
предку. В этом смысле как вы, так и брат вашего отца, то есть ваш дядя, 
ведете род от вашего дедушки. Как правило, «ведете род» - это понятие 
коллективное, и объединяет вас, как уже было сказано, с определенным 
кругом родственников, связанных прямыми наследственными линиями с 
одним общим предком. Чем предок глубже по времени, тем шире круг этих 
современных родственников. Все они принадлежат одному роду. 
 
В ДНК-генеалогии эта принадлежность к одному роду идентифицируется 
по наличию у каждого члена рода характерного признака – определенной 
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«метки» в ДНК. Причем не просто в ДНК, а в нерекомбинируемой части 
ДНК, которая не перетасовывается с материнской ДНК. Эта 
нерекомбинируемая часть ДНК находится в Y-хромосоме, мужской 
половой хромосоме. Потому и не рекомбинируется с женской половой 
хромосомой, а передается мужчинам целиком и полностью от отца.   
 
Таким образом, если говорить о любой относительно стабильной и 
многочисленной общности людей, которые идентифицируют себя как 
относящиеся к этой общности, то они подразделяются на несколько 
доминирующих родовых групп.  Однородными в этом смысле были бы 
только те общности, которые в течение тысяч и десятков тысяч лет лет 
жили бы в полной изоляции в пределах своего рода. Но так обычно не 
бывает.       
 
В соответствии с этими понятиями любое вторжение – речь, естественно, о 
половых вторжениях – представителя другого рода, которое приводит к 
рождению мальчика, в свою очередь дающего мужское потомство,  
означает, что это потомство ведет наследственные нити уже к тому, 
другому роду. У этого потомства уже другой характерный рисунок в 
мужской хромосоме, другие молекулярные метки. Естественно, при таком 
вторжении приобретаются и гены отца, а с ними и масса других 
наследственных признаков, но гены по ходу поколений постепенно 
разбавляются другими, опять своего рода, «вымывая» генетику «чужака». А 
вот Y-хромосома не вымывается, остается той же. Точнее, почти той же. Об 
этом речь ниже.  
 
В итоге потомки часто и понятия не имеют, что они – прямые потомки 
другого рода. Язык, образ жизни, традиции, религия, даже характерные 
черты внешности, «возвращенные» генетическим вымыванием – все 
говорит о том, что никаких вторжений  не было. Собственно, даже и мысли 
об этом обычно нет. И –  самоидентификация со своим родом на месте, что 
на самом деле самое главное.  
 
И только данные по «меткам» в Y-хромосоме показывают, что на самом деле 
прямые потомки в отдалении – близком или далеком – принадлежали вовсе 
другому роду. 
 
Важно это знать или нет? Кому как. Многим совершенно не важно, и они 
по-своему правы. В конце концов, в жизни масса других приоритетов, чем 
интересоваться предками. Другим важно, иначе не было бы огромного 
количества людей, интересующихся генеалогией своих предков. А это 
фактически то же самое, только методология другая и другие диапазоны 
времени.     
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Видимо, важно это и третьим, которые применяют генеалогию как 
аргумент в политических спорах или даже физических действиях. И вот 
здесь сходятся непримиримые позиции, когда на кону или выживание и 
расцвет нации, или ее притеснение, вплоть до физического истребления, 
геноцида.  И аргументы здесь тоже по сути дела генеалогические, в какой 
бы форме они ни выражались.   
 
Как вынесено в заголовок, мы будем оперировать понятиями ДНК-
генеалогии. Напомню основные положения этой новой дисциплины. 
Понимаю, что это может быть длинно и подробно, но – нужны 
обоснования. А они нуждаются в изложении понятийного аппарата.  
 
 
Основные положения ДНК-генеалогии 
 
Первое – к генетике наше повествование отношения не имеет (хотя в 
определенной части ДНК-генеалогии рассматривают и гены, но здесь этого 
не будет). ДНК - это не только гены. Гены вообще занимают только 1.9% 
последовательности ДНК. Остальные 98.1% - длинные участки, так 
называемые «никчемные». Генов там нет. Есть длинные 
последовательности нуклеотидов, которые детально копируются при 
передаче наследственной информации от отца к сыну. Я специально пишу 
«от отца к сыну», потому что у нас речь пойдет только о «мужской» 
наследственной информации, передаваемой с мужской половой Y-
хромосомой. У женщин её, этой хромосомы, нет.  
 
«Никчемными» эти негенные последовательности ДНК назвали по 
незнанию, и это название уже уходит в прошлое. Оказалось, что эти 
последовательности хранят массу информации, и не только 
«генеалогического» характера. Более того, оказалось, что они, эти 
«никчемные» участки, содержат сотни, если не тысячи крошечных генов 
РНК, кодирующих так называемые микро-РНК, длиной всего пару десятков 
нуклеотидов каждый, и которые регулируют синтез белков. Но об этом - в 
другой раз.        
 
А сейчас – о том, что эти негенные участки ДНК в мужской Y-хромосоме, 
одной из 23 хромосом, которые доставляются сперматозоидом в организм 
будущей матери, копируются от отца к сыну, поколение за поколением. 
Поскольку у матери такой хромосомы нет, то сын наследует ее только от 
отца. Остальные хромосомы сплетаются с материнской и образуют новую 
комбинированную молекулу ДНК, в которой хромосомы отца и матери 
перетасовываются. Перетасовываются все, кроме мужской Y-хромосомы.  
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Так и получается, что отец передает сыну эту Y-хромосому интактной, 
строго скопированной со своей. А свою Y-хромосому он получил от своего 
отца. Тот – от своего.  И так далее, на тысячи и десятки тысяч лет вглубь, 
назад, к далеким предкам современных людей, и к предкам тех далеких 
предков. 
 
Если бы Y-хромосома так и передавалась из поколения в поколение 
действительно неизменной, толку для генеалогии от нее было бы мало. Но 
неизменного ничего в мире нет, особенно когда речь о копировании. 
Копирования без ошибок не бывает. В том числе и копирование Y-
хромосомы.  
 
Итак, второе положение – время от времени при копировании Y-
хромосомы (а сейчас только о ней речь) в копии проскакивают ошибки. 
Фермент под названием ДНК-полимераза, а на самом деле вместе с целым 
набором молекулярных инструментов, или просто ошибается, и делает 
некоторые участки ДНК короче или длиннее, удлиняя или сокращая 
повторы нуклеотидов, или «ремонтирует» поврежденные участки, и в ходе 
«ремонта» удаляет повреждение (эта операция называется «делеция») или 
«вшивает» новый нуклеотид (называется «вставка», или «инсерт»).             
 
Поэтому мутации, которые интересуют ДНК-генеалогию, бывают двух 
типов – или изменение числа повторов, тандемов, или «точечные», 
однонуклеотидные.   
 
И вот оказалось, что многие повторы нуклеотидов находятся у разных 
людей в одних и тех же участках Y-хромосомы. Эти участки уже 
биохимиками пронумерованы, классифицированы, сведены в списки. Они 
получили название «маркеры». Набор маркеров, точнее, повторов в них, 
называется «гаплотип». Уже известных маркеров – многие сотни. И они, как 
правило, одни и те же у всех людей на Земле. Отличаются только числом 
повторов, что вызвано теми самыми ошибками ферментов при 
копировании из поколения в поколение. Внимательное рассмотрение 
маркеров и гаплотипов позволило сделать вывод, что все люди на Земле 
произошли от одного предка. Иначе говоря, все люди – родственники. Пока 
не удалось найти ни одного человека, у которого маркеры и гаплотипы 
были бы принципиально другие.  И это – серьезный аргумент против 
«теории мультирегиональности», согласно которой люди произошли от 
разных племянников современного человека, включая неандертальцев, 
синантропов и прочих гоминидов. То, что эти кузены человека 
существовали, сомнению не подвергается, но то, что выжившего потомства 
они не оставили – это, так сказать, экспериментальный факт. Пока не 
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опровергнутый, но с каждым новым определением гаплотипа 
подтверждаемый.  
 
Итак, положение третье – все люди происходят от одного предка, который 
жил – по разным расчетам – от 100 до 200 тысяч лет назад. Примерно такое 
время понадобилось, чтобы получить то расхождение гаплотипов по 
мутациям, какое наблюдается у всех живущих ныне людей.   
 
Положение четвертое – гаплотипы изображают в виде числа тандемов, 
или повторов, по каждому маркеру, выбранному из десятков и сотен. В 
англоязычной литературе их называют STR, или Short Tandem Repeats. 
Самый простой и короткий гаплотип из тех, которые рассматривает ДНК-
генеалогия, состоит из шести маркеров. Например, у восточных славян, к 
которым относится от 50% до 70% жителей старинных руссих городов, 
городков и селений, базовый (или предковый) 6-маркерный гаплотип, в той 
записи, в которой обычно приводят в научных публикациях, такой  
 
16-12-25-11-11-13 
 
Он показывает число повторов нуклеотидных участков в маркерах, которые 
обозначают соответствующими индексами 19, 388, 390, 391, 392 и 393. В 
первом маркере (номер 19) было найдено 16 повторов определенной 
последовательности нуклеотидов. Во втором – 12 повторов уже другой 
последовательности, и так далее. При передаче этого гаплотипа от отца 
сыну с вероятностью примерно одна сотая (то есть в среднем у одного на 
сто рождений) может произойти мутация, например, такая: 
 
16-12-24-11-11-13 
 
(в третьем маркере). Именно такая мутация есть у меня, поскольку она 
произошла у моего предка. Только я не знаю, когда она произошла – может, 
тысячелетия назад, может – я такой в нашей генеалогической линии 
первый. И узнать это можно только изучая ДНК моих прямых предков, или 
самых ближайших родственников. Например, если у моего родного брата 
такая же мутация – тогда я точно не первый. Надо смотреть ДНК у 
дедушки или у брата дедушки, и так далее по генеалогической цепочке. Но 
это не имеет большого практического значения. Что есть, то есть.    
 
Мутация могла произойти и в первом маркере:          
 
15-12-25-11-11-13 
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или могла произойти любая другая мутация (как правило, одношаговая) в 
этих или любом другом маркере этого гаплотипа.  
 
А, например, еврейский ближневосточный гаплотип («гаплотип 
двенадцати колен израилевых», «гаплотип коэнов»), записанный в таком же 
6-маркерном виде, такой: 
 
14-16-23-10-11-12 
 
Между нашими, восточно-славянским и ближневосточным еврейским 
гаплотипами – 9 одношаговых мутаций, или в среднем 1.5 мутации на 
маркер. Это отражает долгий путь, который славяне и евреи эволюционно 
(в отношении гаплотипов) прошли, отделившись от общего предка. 9 
мутаций на 6-маркерном гаплотипе означают, что общий для славян и 
евреев общий предок жил огромное время назад, не менее 40 тысяч лет 
тому. Как эти временные дистанции считать – об этом позже.   
 
Часто рассматривают 12-маркерные гаплотипы. Например, у восточных 
славян, базовый гаплотип такой (здесь запись уже по стандартам наиболее 
известных баз данных): 
 
13-25-16-11-11-14-12-12-10-13-11-30 
 
Здесь маркеры по порядку следующие: 393, 390, 19, 391, 385a, 385b, 426, 388, 
439, 389-1, 392, 389-2.   
 
В 25-маркерном варианте восточно-славянский гаплотип записывается так: 
 
13-25-16-11-11-14-12-12-10-13-11-30-15-9-10-11-11-24-14-20-32-12-15-15-16 
 
У ближневосточных евреев часто встречается такой 12-маркерный гаплотип 
(«недавний гаплотип коэнов»): 
 
12-23-14-10-13-15-11-16-12-13-11-30 
 
У него с восточно-славянским уже 16 мутаций-расхождений, то есть в 
среднем 1.33 мутаций на маркер. Чем длиннее гаплотип, тем лучше 
статистика, тем точнее расчеты. 1.33 мутаций на маркер в 12-маркерном 
гаплотипе – это примерно 35 тысяч лет до общего предка.      
 
У ближневосточных евреев часто наблюдается следующий 25-маркерный 
гаплотип:  
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12-23-14-10-13-15-11-16-12-13-11-30-17-8-9-11-11-26-14-21-27-12-14-16-17 
 
Это дает 31 мутацию на 25-маркерном гаплотипе, или в среднем 1.24 
мутации на маркер. По скоростям мутаций это примерно соответствует 1.35 
мутации на маркер для 12-маркерного гаплотипа. Так что статистика 
работает, и данные в целом вполне соответствуют друг другу на гаплотипах 
разной длины. Опять же, чем диннее, тем точнее.   
 
А вот пример 37-маркерного гаплотипа, который в данном случае 
принадлежит потомку человека по фамилии Коэн, который жил 
полтораста лет назад в Санкт-Петербурге: 
 
12-23-14-10-13-15-11-16-12-13-11-30-17-8-9-11-11-26-14-21-27-12-14-16-17-11-10-
22-22-15-14-21-18-31-35-13-10 
 
Естественно, чем длиннее гаплотип, тем больше вероятность найти своего 
близкого предка в наше время. Заметьте, кстати, что на первых 25 маркерах 
этот гаплотип в точности совпадает с базовым, предковым, приведенным 
выше. А ведь предок жил 1350 лет назад, в 7-м веке нашей эры. Вот 
насколько стабильными могут быть гаплотипы и их маркеры.  
 
Еще пример, не столько стабильного гаплотипа. Статистика есть 
статистика.  
 
12-23-14-10-13-15-11-16-11-13-11-30 
 
Жирным шрифтом выделена одна мутация в 12-маркерном гаплотипе по 
сравнению с базовым «гаплотипом коэнов», приведенным выше. Этот 
гаплотип принадлежит еврею, живущему сейчас в Англии, и предок 
которого родился много поколений назад, в 1799 году, там же, в Англии. А 
обладатель 37-маркерного гаплотипа, приведенного выше, как уже 
упомянуто, родился на 50 лет позже в России. Различаются всего на одну 
мутацию на 12 маркерах.  
 
А на 37 маркерах? Приведем гаплотип еврея-англичанина более детально:  
 
12-23-14-10-13-15-11-16-11-13-11-30-17-8-9-11-11-26-14-21-27-12-14-16-16-11-10-
22-22-15-14-17-17-31-35-14-10 
     
По сравнению с петербуржским Коэном добавились еще семь мутаций, 
всего восемь: 12 11, 17 16, 21 17, 18 17, 13 14. Восемь, потому что одна 
мутация четырехшаговая, она могла проходить шаг за шагом на 
протяжении длительного времени.  
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Забегая вперед, сообщу, что восемь мутаций у пары 37-маркерных 
гаплотипов соответствуют дистанции примерно в 98 поколений между 
ними, или примерно 2450 лет разницы во времени. То есть их условный 
общий предок жил на половине этого временного срока, или примерно 
1225 лет назад. Кстати, одна мутация на 12 маркерах соответствует 
примерно 1200 лет, как будет упомянуто чуть ниже.  Так что здесь неплохое 
сходство во времени.  
 
Но здесь это совпадение просто случайное. Потому что надо привести 
положение пятое: нельзя сравнивать мутации в парах гаплотипов. 
Мутации – дело статистическое,  и их можно количественно (или скорее 
полуколичественно) расчитывать только на больших выборках. Чем 
выборка меньше – тем результат расчета менее точный. А на двух 
гаплотипах мутация–другая могла добавиться буквально в предыдущем 
или нынешнем поколении. Это может сразу привести к прибавлению-
отнятию тысячи лет «в одном поколении». А в большой выборке разница 
относительно нивелируется статистикой.       
     
А как часто происходят мутации в гаплотипах? Для ответа на этот вопрос 
надо вернуться к тому, что мутации бывают двух разных типов – 
тандемные и точечные. Для тандемных мутаций средняя скорость мутации 
в 6-маркерном гаплотипе равна 0.0088 мутаций на гаплотип в поколение, то 
есть одна мутация в гаплотипе происходит в среднем примерно за 114 
поколений, или за 2850 лет, если считать поколение за 25 лет (а именно это 
часто заложено в ДНК-генеалогические расчеты). На самом деле, это будет 
не 114 поколений, а 129, то есть 3225 лет, если принять в расчет возвратные 
мутации. Об этом речь будет позже.  
 
В 12-маркерном гаплотипе средняя скорость тандемных мутаций равна 
0.022 на гаплотип в поколение, то есть одна мутация в 12-маркерном 
гаплотипе происходит в среднем примерно за 45 поколений, или примерно 
раз в 1125 лет. Опять, если принять в расчет возвратные мутации, то будет 
раз в 47 поколений, или примерно 1175 лет. А точечные мутации 
происходят раз и навсегда. Они и являются метками гаплогрупп (см. ниже).   
 
То есть имеем положение шестое – по числу тандемных мутаций в 
гаплотипах можно определять возраст гаплотипа.  
 
А от чего считать? От того предка, кто имел такой гаплотип. Поскольку его 
сыновья сохраняют гаплотип отца, переданный по наследству, и мутации в 
этом гаплотипе проскакивают в среднем только раз примерно в 3225 лет (6-
маркерный гаплотип) или раз в 1175 лет (12-маркерный гаплотип), то даже 
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через 5000 лет у потомков сохранится 23% исходного 6-маркерного 
гаплотипа, без изменений. То есть в списке из 100 гаплотипов потомков – 23 
гаплотипа будут такими же, какой был у предка 5000 лет назад. Это если 
рассматривать 6-маркерные гаплотипы. При рассмотрении 12-маркерных 
гаплотипов те же 23% гаплотипов предка сохранятся через 72 поколения, 
или 1800 лет.  
 
Так что и через тысячелетия можно определить гаплотип предка. И по его 
виду можно узнать, из каких краев предок пришел. 
 
К этому ведет положение седьмое – гаплотипы в немалой степени (но не 
всегда) связаны с определенными территориями.   
 
Но как такое может быть? А вот как. В древности большинство людей 
передвигались племенами, родами. Род, по определению, это группа 
людей, связанных родством. То есть гаплотипы у них одинаковые или 
близкие. Помните – одна мутация в среднем происходит за тысячелетия? 
Проходили тысячелетия, численность  родов порой сокращалась до 
минимума (генетики говорят – род проходит через бутылочное горлышко 
популяции), и если выживший имел некоторую мутацию в гаплотипе, то 
его потомки уже  «стартовали» с этой новой мутацией.  Некоторые люди 
покидали род по своей или чужой воле – плен, бегство, путешествия, 
военные походы, и выжившие начинали новый род на новом месте. В итоге 
карта мира с точки зрения ДНК-генеалогии получилась пятнистой, и 
каждое пятно порой имеет свой превалируюший гаплотип, гаплотип рода. 
Такой наиболее популярный гаплотип на определенной территории 
называют «модальным». Часто он и есть гаплотип предка, начавшего род на 
данной территории.  
 
Но есть еще один тип мутации – помните? Точечные мутации, 
однонуклеотидные. Они – практически вечные. Раз появившись, они уже 
не исчезают. Теоретически, в том же нуклеотиде может произойти другая 
мутация, изменив первую. Но нуклеотидов – миллионы, и вероятность 
такого события крайне мала. Всего в хромосомах насчитали более трех 
миллионов точечных мутаций, и ДНК-генеалоги нашли применение 
нескольким сотням. Эти точечные мутации называют «снипы», от 
английского сокращения SNP, что и расшифровывается примерно как 
«единичная нуклеотидная мутация». Так вот, те, кто в древности покинул 
свой род по своей или чужой воле, всегда имели в своей Y-хромосоме эти 
самые снипы, причем во множестве. Все они передавались сыновьям, в 
результате того самого копирования ДНК от отца к сыну. Так что все мы 
имеем и тандемные мутации, и снипы. Из нескольких сотен снипов, 
которым ДНК-генеалоги нашли применение, около двухсот оказались 
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удачными метками определенных популяций на Земле. Эти популяции и 
есть те самые роды, о чем речь шла выше, в самом начале. Их, эти роды, 
потомки которых несут соответствующие метки в ДНК, назвали 
«гаплогруппы», и  присвоили им буквенные обозначения от А до Т, в 
хронологическом порядке появления соответствующего рода на планете. 
Или по крайней мере в том порядке, как ученые полагают эти роды 
появились. Хотя ревизий на этот счет предстоит еще много.                         
    
Итак, положение восьмое – людей можно классифицировать по древним 
родам не только (и не столько) по виду гаплотипов, но и по наличию 
определенных снипов. Например, гаплогруппы А и В – исконно 
африканские и самые древние, гаплогруппа С – монголоидная (и 
значительной части американских индейцев, потомков монголоидов), 
гаплогруппа J – исходно Ближний Восток, причем J1 – в основном евреи и 
арабы, гаплогруппа J2 – в основном жители Средиземноморья (хотя и часть 
евреев тоже), гаплогруппа N – жители Сибири, севера России, части 
Скандинавии, а также многие американские индейцы, которым сибиряки с 
гаплогруппой N и дали начало. Гаплогруппа R – Западная Европа ( R1b) и 
Восточная Европа (R1a1), а также Азия, в частности, 16% населения Индии, 
куда этот снип (R1a1) был принесен из Восточной Европы. Гаплогруппой 
R1a1 отмечены и довольно резко очерчены территории Средней Азии (в 
Киргизии и Таджикистане), куда снип, образующий R1a1, был принесен 
его обладателями – ариями - по дороге в Индию и Китай. Интересно, что 
эти довольно резкие очертания границ гаплогруппы R1a1 в Средней Азии в 
ряде случаев, возможно, воспроизводят маршрут похода обладателей R1a1. 
А на переходе из горной долины Памира в Индостан, в самой теснине 
перехода, по которому шли предки, целая малая народность так и донесла 
до современности этот европейский снип, образующий R1a1, в 80 
процентов состава этой народности. Называются ишкашим.  Но об этом 
тоже отдельный разговор. 
 
Итак, это положение сводится к тому, что у каждого мужчины есть снип из 
определенного набора, по которому можно сразу отнести носителя к 
определенному древнему роду. Времена появления снипов, обычно 
применяемых в ДНК-генеалогии, относятся к диапазону от 40-50 тысяч лет 
для «старых» снипов до 10-15 тысяч лет для «молодых».  Снип гаплогруппы 
R1a1 образовался примерно 10-12 тысяч лет назад, но это пока не доказано, 
хотя соображения есть.   
 
Положение девятое – в ДНК-генеалогии обычно оперируют поколениями. 
Поколение в контексте ДНК-генеалогии – это событие, которое происходит 
четыре раза в столетие. Численно и по времени оно близко к 
продолжительности поколения в житейском смысле этого слова, но не 
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обязательно равно ему. Хотя бы потому, что продолжительность поколения 
не может быть точно, или хотя бы в среднем определена, и «плавает» в 
реальной жизни, в зависимости от многих факторов. Я калибровал 
скорости мутаций под поколение продолжительностью 25 лет. Если кому-
то больше нравится 30 лет на поколение, или любое другое количество лет, 
скорости придется перекалибровать, и в итоге окажутся ровно те же 
величины в годах. Так что сколько лет приходится на поколение – в данном 
случае не имеет значения.       
 
Положение десятое разработано мной, и это было несложно, поскольку 
моя специальность по образованию и по опыту работы – химическая 
кинетика. И изменение мутаций в гаплотипах во времени – это мой вопрос, 
в отличие от тематики многих специалистов в области ДНК-генеалогии. 
Суть этого положения сводится к тому, что только те мутации в гаплотипах 
имеет смысл рассчитывать, экстраполируя к времени общего предка – 
которые подчиняются определенным количественным закономерностям. 
Другими словами, ДНК-генеалогия теперь может оперировать тремя 
экспериментальными факторами – (1) наличием снипов, относящих 
человека к определенному роду, (2) наличием мутаций, позволяющих 
оценивать время, прошедшее от общего предка совокупности гаплотипов,  
и – при больших выборках – от начала самого рода, от самого далекого из 
предков ныне живущих потомков данного рода, и (3) закономерности 
переходов гаплотипов в их мутированные формы, без численного учета 
самих мутаций. Это позволяет оценить, насколько достоверны расчеты 
предка по мутациям, и дает еще один, независимый способ расчетов.             
 
Только если число поколений до общего предка совпадет по пп (2) и (3), 
естественно, в пределах разумной ошибки, то эту временнУю оценку 
можно считать числом поколений до общего предка. Иначе говоря, это 
совпадение показывает, что общий предок был один (в рамках ДНК-
генеалогии; например, это могли быть и родные братья, и даже группа 
близких родственников с одинаковыми или близкими гаплотипами). Если 
же число поколений, полученное по числу мутаций и по доле 
сохранившихся немутированными гаплотипов, заметно различается (порой 
в 2-3 раза), то данная выборка гаплотипов не может численно 
обрабатываться в предположении, что предок был один. Такую выборку 
надо делить по разным общим предкам, и для этого могут использоваться 
деревья гаплотипов или медианные сети. Тогда разные ветви дерева часто 
(не не всегда) соответствуют разным общим предкам.      
 
Приведу пример подобного подхода. Рассмотрим два набора по 10 
гаплотипов в каждом.  
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14-16-24-10-11-12   14-16-24-10-11-12 
14-16-24-10-11-12   14-16-24-10-11-12 
14-16-24-10-11-12   14-16-24-10-11-12 
14-16-24-10-11-12   14-16-24-10-11-12 
14-16-24-10-11-12   14-16-24-10-11-12 
14-16-24-10-11-12   14-16-24-10-11-12 
14-17-24-10-11-12   14-16-25-9-11-13 
15-16-24-10-11-12   14-16-25-10-12-13 
14-15-24-10-11-12   14-17-23-10-10-13 
15-17-24-10-11-12   16-16-24-10-11-12 
 
Первые шесть гаплотипов в каждом наборе – базовые (предковые) 
гаплотипы. Остальные четыре – мутированные, в первом наборе 5 мутаций, 
во втором - 12. Если обращать внимание только на мутации, то количество 
поколений до общего предка будет равно 5/10/0.0088 = 57 поколений, и 
12/10/0.0088 = 136 поколений, соответственно (с поправками на возвратные 
мутации разница будет еще больше, а именно 61 и 158 поколений, 
соответственно). Однако в обоих случаях число поколений, рассчитанное 
по доле базовых гаплотипов, равно ln(10/6)/0.0088 = 58 (с поправкой – 62 
поколения; принципы расчетов описаны ниже). Как видно, только первый 
набор дал примерно такое же число поколений (61 и 62), и, таким образом, 
представляет «чистую выборку», имеющую одного общего предка. Второй 
набор искажен, и соответствует более чем одному общему предку. Поэтому 
он не может быть использован для прямых расчетов временной дистанции 
до общего предка.  
 
Многочисленные примеры расчетов по реальным выборкам гаплотипам 
даны ниже.      
 
 
«Научные» и «коммерческие» выборки гаплотипов 

Выборки гаплотипов, которые публикуются в научной литературе, часто 
бедны, немногочисленны и урезаны, и они обычно относятся только к 
коротким, шестимаркерным гаплотипам, намного реже к 8- или 10-
маркерным. Гаплотипы с 25, 37 и 67 маркерами в научной литературе не 
приводятся. Наверное, на это у ученых нет средств. Да и задачи в основном 
другие, опять же из-за отсутствия достаточных средств. Зато в 
коммерческих базах данных таких протяженных, полновесных гаплотипов 
– тысячи. Но в науке к таким базам данных – предубеждение. Этакий 
научный снобизм – выборки «ненаучные», кто хотел – тот и прислал свой 
материал на тестирование, контроля за «контингентом пользователей» - 
никакого.  
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Полагаю, что в целом этот разрыв между «наукой» и «коммерцией» должен 
быть закрыт. Мой опыт показывает, что коммерческие базы данных 
предоставляют значительно более полную и многочисленную 
информацию по гаплотипам, и – более того, выводы из тех и других, где 
данные можно сопоставить, принципиально совпадают, и коммерческие 
базы данных, сверх того, позволяют получать более полные и более 
надежные данные.              

Естественно, есть крайние случаи, когда выборки содержат ошибочные 
гаплотипы, гаплогруппы или гаплотипы неправильно типированы, но и 
научные выборки не гарантируют от присутствия ошибок. Естественно, 
надо внимательно относиться к «коммерческим» выборкам, удалять из них 
дубли, и вообще осмысливать полученные даные, но это и к научным 
выборкам относится.   
 
Приведем примеры сопоставления «научных» и «коммерческих» выборок 
по гаплотипам евреев гаплогрупп J1 и J2. До последнего времени их 
практически не разделяли. В самой известной статье по гаплотипам евреев 
(Behar et al, 2003) приведено почти двести гаплотипов, объединенных в одну 
сводную гаплогруппу J. А вот в коммерческой базе данных евреи есть и в 
разделе «Гаплогруппа J1», и в разделе «Гаплогруппа J2». Но можно ли 
использовать коммерческую базу данных, которая составлена 
добровольным участием, хотя и за деньги? А как же научные принципы 
формирования выборок?  
 
Сравним научную выборку (Behar et al, 2003) и коммерческую.  
 
В научной выборке – 194 гаплотипа евреев, имеющих гаплотипы группы J.  
Из них  91 гаплотип, или 47%, представляют один и тот же  
 
14-16-23-10-11-12 
 
который по правилам ДНК-генеалогии следует назвать базовым, или 
предковым гаплотипом. Действительно, он один сохраняется длительное 
время, а все остальные представляют его мутированные варианты,  
расходящиеся статистически по частным случаям - с одной мутацией там 
или здесь, с двумя, с тремя и так далее. Вот и набегают 103 мутированных 
гаплотипа из 194, каждого понемногу.           
 
А в коммерческой выборке? В ней – 90 гаплотипов евреев, все гаплогруппы 
J1. Это – все, кто там оказались, судя по именам и фамилиям. Всего в этой 
базе данных 294 гаплотипа гаплогруппы J1, так что евреи в ней занимают 
немалую долю, около трети. Из остальных – наверняка многие тоже евреи, 
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но с нехарактерными (на мой взгляд) для евреев именами и фамилиями, а 
также арабы и другие обладатели гаплотипов группы J1. И из этих 
выбранных мной 90 «коммерческих» гаплотипов 41 – той же самой 
структуры 
 
14-16-23-10-11-12. 
 
Это – 46%. В «научной» выборке было 47%. То есть практически полное 
совпадение по доле базовых гаплотипов в научной и коммерческой 
выборках. Это, кстати, тот самый «модальный гаплотип коэнов». Он же 
«гаплотип двенадцати колен израилевых» в 6-маркерном варианте.  
 
Хорошо, по доле базовых гаплотипов научная выборка, со всеми 
положенными критериями объективности, и коммерческая база дали 
совпадающие результаты. А по мутациям?  
 
В научной выборке 194 гаплотипа содержат 263 мутации, или 1.36 мутации 
на гаплотип. В коммерческой – 90 гаплотипов содержат 123 мутации, то есть 
1.37 мутации на гаплотип. Совпадение – лучше не бывает.  
 
Другими словами, обе выборки дают практически идентичные результаты. 
По этим мутациям можно посчитать и время, когда жил общий предок и 
тех евреев, его потомков, что нашли отражение в научной базе (сводная 
гаплогруппа J), и тех, что в коммерческой (гаплогруппа J1). Это на самом 
деле физически разные потомки. 194 человека, гаплотипы которых попали 
в научную статью, были протестированы в конце 1990-х – начале 2000-х 
годов и бесплатно, в коммерческой базе данных – недавно (в основном 2005-
2007 гг) и за деньги.   
 
В простейшем случае расчеты общего предка ведутся, принимая (по 
умолчанию) простое симметричное дерево мутаций. То есть дерево в виде 
симметричной пирамиды (или шестеренки в другом формате, который мы 
здесь обычно используем), сходящейся вниз к гаплотипу общего предка (см. 
рисунки ниже). Что-то наподобие обычного генеалогического древа, но 
если в последнем порядок поколений уже заложен, то в дереве гаплотипов 
поколения беспорядочно упрятаны в ветвях. Чем больше в гаплотипе 
мутаций – тем дальше гаплотип отстоит от основания «шестеренки», тем от 
более древнего предка он происходит, если в «дереве» смешаны гаплотипы 
потомков разных предков. Иначе говоря, гаплотипы недавнего предка 
жмутся у основания, гаплотипы древнего предка уходят вдаль в виде неких 
протуберанцев. Это и дает основания для расчетов.    
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Как будет показано ниже, средняя скорость мутации шестимаркерных 
гаплотипов, таких, как приведены выше – 0.0088 мутации на гаплотип на 
поколение.  И тогда приведенные выше 1.36 мутации на гаплотип дадут 155 
поколения (183 поколения – с попрвкой на возвратные мутации) до общего 
предка, а 1.37 мутации на гаплотип дадут 156 поколения до общего предка 
(184 поколения – с проправкой). То есть примерно 4600 лет, считая 25 лет на 
поколение.  
 
Казалось бы, можно объявить, что на двух разных выборках евреев, одна 
общей гаплогруппы J, другая – гаплогруппы J1 получено, что общий 
предок ближневосточных евреев жил 4600 лет назад. И с Ветхим Заветом 
примерно сходится, ну, может, на несколько веков больше по сравнению с 
известными толкованиями.  
 
Но что-то мне не давала покоя эта цифра. Потому что для срока в 184 
поколения, или 4600 лет, слишком много сохранилось базового, предкового 
гаплотипа. Почти половина от гаплотипов в выборке. Его должно быть 
меньше.  
 
А сколько меньше? И вот здесь я придумал (а точнее, применил к 
гаплотипам в ДНК-генеалогии) способ расчета, связывающий долю 
оставшегося нетронутым базового гаплотипа и временем до общего предка, 
причем независимо от числа мутаций. И чтобы понять, как рассматривать 
гаплотипы в отношении их происхождения, нам придется заняться 
немного математикой и картинками «деревьев гаплотипов».    
 
 
Кинетика мутаций гаплотипов, их калибровка и проверка  
 
 
Если принять, что генеалогическое дерево действительно симметричное, то 
переход базового гаплотипа в мутированные должен проходить в 
соответствии с уравнением кинетики первого порядка    
 
ln (B/A) = kt    
 
где В – это общее количество гаплотипов в списке, А – число 
сохранившихся базовых гаплотипов, k – средняя скорость (частота) 
мутации (0.0096 на гаплотип на поколение для шестимаркерного 
гаплотипа), t – число поколений до общего предка, ln – натуральный 
логарифм. Профессиональные кинетики эту формулу знают, только ее в 
ДНК-генеалогии никто не применял.  
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А можно ли применять? – спросит придирчивый читатель. И мы покажем, 
что можно. Для этого нужно взять гаплотипы, для которых время обшего 
предка известно, и проверить формулу на практике.  
 
 
Семейство Мак-Доналдов 
 
Есть такие гаплотипы, для которых время общего предка известно. Это, 
например, обширное семейство Мак-Доналдов, предок которых, Джон 
Лорд Островов (John Lord of the Isles), умер в 1386 году, и для которых на 
сегодняшний день известны 68 гаплотипов семейства, а именно мужчин. 
Принимая те же 25 лет на поколение, можно предположить, что Джон жил 
26 поколений назад. Посмотрим, что нам дадут гаплотипы.  
 
В списке из 68 шестимаркерных гаплотипов имеются 53 базовых 
 
15-12-25-11-11-13 
 
и на остальные приходится 17 одношаговых мутаций. Посмотрим, какая 
должна быть средняя скорость мутаций гаплотипа, чтобы эти данные 
показали 26 поколений до общего предка. Оказалась – 0.0096 мутаций на 
гаплотип за поколение. Действительно, ln 68/53, деленное на 0.0096, дает 26 
поколений. А по мутациям? То же самое, 17/68/0/0096 = 26 поколений. Как 
в аптеке. То есть у МакДоналдов дерево гаплотипов в самом деле простое, 
симметричное, не искажено.  
 
Как бы ни было заманчивым принять эту величину 0.0096 мутаций на 
гаплотип на поколение (для 6-маркерных гаплотипов), то есть 0.0016 
мутаций на маркер на поколение, я в итоге остановился на величине 0.0088 
на гаплотип, то есть 0.00147 на маркер, что, впрочем, отличается всего на 
9%. И вот как я к этому пришел.  
 
Скорости мутаций многие исследователи вычисляли, сравнивая гаплотипы 
отцов и детей, в тысячах и тысячах таких пар. Получалось, что в среднем 
каждый маркер мутирует раз примерно в 500 поколений, или в 12000 – 
15000 лет, смотря сколько времени положить на поколение. 25-маркерный 
гаплотип мутирует, естественно, в 25 раз быстрее, чем один маркер, или 
один раз примерно в 20 поколений. Но эти расчеты были очень 
приблизительными, и давали обычно мутации в интервале раз в 16-24 
поколения. Действительно, для более точных оценок необходимо 
привлекать десятки тысяч пар отец-сын, чтобы накопить много мутаций 
для хорошей статистики. В любом случае, работа была проведена по 
объему колоссальная. Использовали и классическую генеалогию, определяя 
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гаплотипы у потомков. Использовали и статистические методы анализа 
больших наборов гаплотипов из баз данных. В итоге получили данные по 
скоростям мутаций по всем 12, 25 и 37 маркерам, для каждого отдельно, 
показанные в таблице ниже. Это скорости базируются в основном на 
статистических обработках больших массивов гаплотипов из баз данных, 
поскольку было решено, что данные по парам отец-сын, как и данные из 
индивидуальных генеалогий дают слишком большой разброс, и 
практически не могут быть использованы для практических расчетов. Они, 
как правило, группируются вокруг все тех же средних значений скоростей 
мутаций 0.002 мутации на маркер на поколение, или в среднем одна 
мутация на маркер за 500 поколений.  
 
Американский иследователь Джон Чандлер собрал эти данные, и 
обработал тысячи гаплотипов и данных по мутациям в них, и в итоге 
рассчитал скорости мутаций по каждому из 37 маркеров в 37-маркерных 
гаплотипах. Эти данные приняты научной общественностью. Ниже – его 
знаменитая таблица.  
 
В таблице ниже первая колонка – первые 12 маркеров, вторая – 
последующие 13 маркеров, третья – последующие 12 маркеров, чтобы 
завершить 37-маркерные гаплотипы. Все цифры – это скорости мутаций на 
маркер на поколение. Выделенные цифры – номера маркеров: 
 
393 0.00076 458 0.00814 460 0.00402 
390 0.00311 459a 0.00132 GATA0.00208 
19 0.00151 459b 0.00132 YCAa 0.00123 
391 0.00265 455 0.00016 YCAb 0.00123  
385a 0.00226 454 0.00016 456 0.00735 
385b 0.00226 447 0.00264 607 0.00411 
426 0.00009 437 0.00099 576 0.01022 
388 0.00022 448 0.00135 570 0.00790 
439 0.00477 449 0.00838 CDYa 0.03531 
389i 0.00186 464a 0.00566 CDYb 0.03531   
392 0.00052 464b 0.00566 442 0.00324 
389ii 0.00242    464c 0.00566 438 0.00055 
   464d 0.00566  
    
Поскольку скорости отдельных маркеров складываются, то для первых 6 
маркеров средняя скорость мутации получится 0.00880±0.00015, для первых 
12 маркеров средняя скорость мутации получится 0.022±0.004, для первых 25 
маркеров – 0.070±0.011, и для всех 37 маркеров – 0.18±0.03 мутаций на 
гаплотип на поколение. Погрешности взяты из работы, в которой были 
опубликованы значения маркеров (Сhandler, 2006).  
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Поскольку эти данные уже приняты научной общественностью, то 
представляется нецелесообразным настаивать на величине 0.0096 вместо 
близкой 0.0088 (разница 9%) и 0.024 вместо 0.022 (разница те же 9%) только 
на том основании, что они хорошо описывают семейство Мак-Доналдов. 
Поэтому я для расчетов принял средние скорости мутаций 0.00147 мутаций 
на маркер на поколение для 6-маркерных гаплотипов (0.0088/6), и 0.00183 
мутаций на маркер на поколение для 12-маркерных гаплотипов (0.022/12).  
 
Но оказалось, что только эти две величины из таблицы Чандлера (первая 
панель) разумно описывают реальные системы. Во второй и третьей панели 
(12-25 и 26-37 маркерных фрагментах гаплотипов) мутации в ряде локусов, 
или сайтов (тандемов, повторяющихся прогонов ДНК) происходят 
сложным образом. Некоторые сайты оказываются как бы сцепленными 
друг с другом, и мутации в них не являются независимыми (нумерацию 
этих сайтов обычно сопровождают буквами, как показано в таблице выше). 
В итоге количество мутаций, рассчитанное по этим сайтам в отдельности, 
оказывается порой сильно завышенным.  
 
Это фактически парализовало работу по использованию мутаций в 
гаплотипах для проведения временных оценок в масштабах исторических 
событий. Дискуссии, какие скорости мутаций использовать и как их 
адаптировать к расчетам в режимах реального времени продолжаются до 
сих пор, но проблема не решена. Нет даже минимального консенсуса. 
Поэтому редкие расчеты ведутся на страх и риск авторов, а еще чаще 
вообще не проводятся, в ожидании того, что проблема как-то рассосется.  
 
В настоящей работе я, избегая теоретических построений (как показывает 
опыт последних десяти лет, проблему они не решают, так как всегда 
базируются на тех или иных допущениях, не разделяемых другими 
авторами), применил способ расчета, который является с одной стороны 
компромиссным, а с другой – совершенно практичным. Компромиссным он 
является в том отношении, что для первых 12 маркеров я использовал 
величины скоростей мутаций, приведенные выше. Это – 0.022 мутации на 
гаплотип, или в среднем 0.00183 мутаций на маркер за поколение. Эти 
цифры ни у кого протеста не вызывают, первые 12 маркеров – достаточно 
хорошо отработанная система. К тому же оказалось, что та же величина, в 
среднем 0.00183 мутаций на маркер за поколение хорошо описывает и 
скорости мутаций 25-маркерных гаплотипов в реальном режиме времени, 
на протяжении последних 10 тысяч лет и до настоящего времени, и, 
похоже, на 75 тысяч лет назад (такую величину показали гаплотипы 
африканской гаплогруппы А, что не противоречит представлениям о 
времени существования современных гаплогрупп человека).  
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Иначе говоря, эта средняя скорость мутации приводит к согласующимся 
величинам временных оценок для 12- и 25-маркерных гаплотипов. А это 
ведь самое главное в расчетах, потому что без такого согласования расчеты 
априорно неверны. В то же время согласование данных по гаплотипам 
разной длины является фактически внутренним стандартом, и 
обосновывает сам метод расчетов. 
 
Вот так эта задача была решена, причем довольно просто и наглядно. В 
этом и есть практичность подхода, в чем можно убедиться, рассматривая 
результаты расчетов. Именно для этого ниже будут подробно описаны 
сами расчеты, с приведением в каждом случае количество мутаций в 
гаплотипах и результаты расчетов времени, отделяющего нас от общего 
предка очередной серии гаплотипов. Поскольку эти времена обычно 
исчисляются тысячелетиями, я буду каждый раз вносить стандартную, 
табличную поправку на долю возвратных мутаций, которая возрастает с 
тысячелетиями, как описано в предшествующих работах (Клёсов, 2008; 
Klyosov, 2008).              
 
 
А насколько эта величина средней скорости согласуется с другими 
данными по скоростям мутаций 6-маркерных гаплотипов в ДНК-
генеалогии? Данные варьируются, но обычно вокруг 0.0019±0.0003 мутаций 
на маркер на поколение (усреднено на маркер для 12-маркерных 
гаплотипов), то есть для 6-маркерного гаплотипа это будет в шесть раз 
больше, то есть 0.011±0.002. Используемая мной здесь величина 
(0.00880±0.00015) попадает в обозначенный диапазон. Да хоть бы и не 
попала – она вычислена на основании объективных данных.     
 
Итак, подход работает. Иначе говоря, количество мутаций в гаплотипах и 
доля базового гаплотипа должны быть жестко завязаны друг на друга. И это 
есть основной критерий того, что мы получаем достоверные даты жизни 
общего предка рассматриваемого семейства гаплотипов.   
 
Но недоверчивый читатель может потребовать еще доказательств, на 
других примерах, из других гаплогрупп. И будет прав. То, что работает для 
Мак-Доналдов, не обязательно работает для всех. Может, гаплогруппа 
влияет на результаты счета, на распределение мутаций, на количество 
сохраняющегося базового гаплотипа. 
 
Хорошо, давайте рассмотрим другие этнические группы. Трудность в том, 
что далеко не всегда имеются надежные данные, если вообще какие-то 
данные, о событиях сотни и тысячи лет назад, которые можно привязать к 
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определенным популяциям, да еще с определенными гаплогруппами. Но 
что-то найти можно. 
 
 
 
Болгарские цыгане (гаплогруппа Н1) 
 
Болгарские цыгане пришли в Болгарию - по сведениям того времени – в 
средние века. Гаплотипы цыган были определены у 179 человек из 
двенадцати таборов, все в Болгарии (Zhivotovsky et al, 2004).  На удивление, 
у всех гаплотипы похожи, явно от общего предка. Напрашивается 
объяснение, что в средние века в Болгарию пришел очень ограниченный 
коллектив цыган, может, всего один табор. Остальные, видимо, не прошли 
«бутылочное горлышко» популяции, и всего один патриарх дал выжившее 
потомство. Или патриархами были близкие родственники. Так, например, в 
наиболее многочисленном таборе «Рудари» 62 человека из тестированных 
67 имели следующий гаплотип:  

15-12-22-10-11-12     

Этот же гаплотип имели 12 из 13 человек табора «Кальдераш», 9 из 24 
человек табора «Лом», все четверо тестированных из табора «Торговцы», 20 
из 29 из табора «Калайджи», 12 из 19 из табора «Музыканты». В остальных 
гаплотипах мутаций тоже мало. Ясно, что гаплотипы молодые, и им 
действительно всего несколько сотен лет.     

Всего на 179 гаплотипов тестированных цыган пришлось 34 мутации, что 
дает 34/179/0.0088 = 22 поколений до общего предка, то есть 550 лет назад. 
Действительно, средние века.     

Сравним с расчетом по остаточным базовым гаплотипам. Их – 146 из всех 
179. Это соответствует 23 поколению до общего предка (ln 179/146, 
деленное на 0.0088), или 575 лет назад. Практически то же самое время.    

Итак, и у цыган нормальная ДНК-генеалогия, при которой имеется весьма 
жесткое соответствие между убывающими базовыми гаплотипами и 
накоплением мутаций в их производных. Кстати, гаплотипы болгарских 
цыган принадлежат гаплогруппе Н1, которая характерна для Индии, и за 
пределами Индии встречается только у цыган и их потомков. Но в Индии 
возраст этих гаплотипов, с тем же базовым гаплотипом  

15-12-22-10-11-12 
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 – от нескольких тысяч лет до нескольких сотен лет. Например, как будет 
показано ниже, у индийцев племени Койя с общий предок с базовым 
гаплотипом 15-12-22-10-11-12 жил 2,700±300 лет назад, а у индийцев племени 
Корагас с гаплотипом  

X-Y-22-10-Z-12 –  

2,500±200 лет назад (здесь неопределенные аллели обозначены латинскими 
буквами). У тех и других – гаплогруппа Н1.    

Из независимых источников, присутствие цыган в Болгарии было отмечено 
700 лет назад (Zhivotovsky et al, 2004). Однако, эти сведения не обязательно 
точны, они могут относиться к другим цыганам, не обязательно 
гаплогруппы Н1, потомство у первых цыган могло не выжить, и так далее. 
Тем не менее, 550-575 лет назад – это вполне удовлетворительное 
совпадение.    

 

Полинезийцы (гаплогруппа С2) 

У полинезийцев – маори (Новая Зеландия), жителей островов Кука, и 
самоанцев – гаплогруппа С2. У них суммарно было определено 36 
гаплотипов (Zhivotovsky et al, 2004), и наиболее распространенный оказался 
следующий: 

16-15-20-10-12-14 

Таких среди указанных 36 гаплотипов оказалось 28. А в остальных нашлось 
всего 10 мутаций. По мутациям время общего предка соответствует 
10/36/0.0088 = 32 поколения (без поправок на возратные мутации), или 33 
поколения (с поправкой), то есть примерно 825 лет. А по остаточным 
гаплотипам – 30 поколений (ln 36/28, деленное на 0.0088 и с поправкой), 
или примерно 750 лет. Сходство для наших задач вполне приличное. 
Кстати, источники отмечают, что предполагаемое время прибытия маори в 
Новую Зеландию варьируется от 650-700 лет до 800-1000 лет, и даже до 1200 
лет назад. Как видно, согласование с первыми двумя оценками вполне 
приемлемое, а 1200 лет назад – цифра несколько экстремальная, судя по 
данным ДНК-генеалогии.  

Так что методы расчета времен до общего предка работают на разных 
гаплогруппах. Но для того, чтобы еще более усилить это положение, 
рассмотрим еще несколько гаплогрупп, совершенно других. В целом же в 
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этой статье будут даны примеры расчетов общего предка по гаплотипам 
гаплогрупп С2, Н1, N1c, N1c1, N1c1a, R2, F, Q, R1a1, R1b, R1b1c, J, J1, J2, I1, I2, 
G и других.  
 
 
Скорости мутаций и деревья коротких и протяженных 
гаплотипов 

Надеюсь, что даже скептики пришли к выводу, что в этих методах расчетов 
общего предка что-то есть, и соответствие двух методов расчета – по 
мутациям и по остаточным базовым гаплотипам – вполне может служить 
критерием обоснованности расчетов. 

А в каких случаях эти два метода дадут серьезно расходящиеся результаты? 
Например, тогда, когда один из потомков древнего рода бурно 
размножился в относительно недавнее время. С этого недавнего времени 
(например, 500-1000 лет назад) гаплотипы еще не успели набрать много 
мутаций, и в списке гаплотипов окажется явный перекос в сторону этого 
недавнего гаплотипа. Его даже вполне можно принять за базовый, 
поскольку доля его на общем фоне будет велика. И тогда мы будем иметь 
несоответствие – по остаточным «базовым» гаплотипам предок жил 
относительно недавно, а по мутациям (которые представлены древними 
гаплотипами в том же списке) – давно, а точнее – где-то на пути к древнему 
общему предку. Другими словами, расчеты по остаточному базовому 
гаплотипу будут просто неверны, как, впрочем, и по мутациям, которые 
будут представлять собой суперпозицию «сигналов» по меньшей мере двух 
предков – древнего и относительно недавнего. Получится некий 
фантомный общий предок. Произойдет просто никому не нужное и 
вводящее в заблуждение усреднение гаплотипов. Вроде средней 
температуры по больнице.      

Поэтому важным критерием в расчетах является именно соответствие в 
данных двух описанных методов расчетов общего предка. Не совпадают – 
тревога, ни тот, ни другой возраст предков неверен. 

А что делать? – Строить деревья гаплотипов, и смотреть, как выглядят 
ветви, не являются ли они смесью древних и молодых ветвей. Если так – 
тогда нужно вести расчет по каждой ветви в отдельности. Или изъять 
молодую ветвь, точнее, образующие ее гаплотипы, как инородные, и 
считать по двум частям дерева раздельно. 
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Как проницательный читатель уже догадывается, во многих случаях 
именно так и оказывается. Иначе зачем бы я столько времени и 
пространства это объяснял?  

В этом разделе мы рассмотрим построение деревьев и расчеты общего 
предка для 12-, 25-, 37- и 67-маркерных гаплотипов. Но поскольку ситуация 
будет сложная, давайте для начала опять потренируемся, как сказал герой 
известного фильма, «на кошках». А лучше опять на Мак-Доналдах, 
поскольку мы уже знаем, что у них случай «чистой» генеалогии. Как в 
таком случае выглядит дерево гаплотипов?      

 
 
Рис. 1. Дерево 6-маркерных гаплотипов семейства Мак-Доналдов 

гаплогруппы R1a1 (по данным Мак-Доналдов).  В выборке – 68 
гаплотипов.  
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Для 6-маркерных гаплотипов дерево выглядит так, как показано на рис. 1, и 
построено с помощью специальной программы. Программа называется 
Phylip, или the Phylogeny Inference Package (Felsenstein, 2005).   
 
Это дерево следовало бы назвать скорее «колесом гаплотипов». «Гребенкой» 
по кругу располагаются базовые 6-маркерные гаплотипы, а данном случае 
гаплотипы, унаследованные в неизмененном виде от Джона Лорда 
Островов, жившего 26 поколений, или 650 лет назад. Их – те самые 53 штуки 
из 68 по списку. Для остальных, мутированных пятнадцати гаплотипов, 
дерево показывает вычисленную (предполагаемую) последовательность 
мутаций. 
 
Чтобы было понятнее, базовый гаплотип здесь такой: 
 
15-12-25-11-11-13 
 
Это – гаплотип гаплогруппы R1a1, пришедшей предположительно из 
Восточной Европы, с территории Балкан, от рода, населявшего те 
территории 10-12 тысяч лет назад. И вот его-то и унаследовал Джон, а за 
ним – и его потомки Мак-Доналды.   
 
Давайте теперь разбираться с гаплотипами и мутациями, а то другие 
деревья не поймем. Они гораздо более сложные, чем у Доналдов.   
 
Итак, гаплотипы с 001 до 053 – базовые. Они образуют «колесо» у основания 
дерева. Технически они самые «молодые», мутаций в них нет, по крайней 
мере в показанном на рис. 1 шестимаркерном варианте. Но их количество, 
как мы убедились выше, довольно точно соответствует возрасту 
первопредка. А именно, в данном случае, 26 поколений, примерно 650 лет.  
 
Гаплотип 061 – с единичной мутацией базового гаплотипа (15-12-25-11-11-
13), а именно 
 
15-12-25-11-11-14 
 
Вот его и вынесло в сторону (вправо от основания дерева).  
 
Гаплотипы 054 и 060 – идентичные, в них одна и та же мутация: 
 
16-12-25-11-11-13 
 
Поэтому они сидят симметричной парой в другой стороне. 
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Как видно, в этих трех гаплотипах третий маркер сохраняется, он имеет 25 
повторов (аллелей). А в относительно сложной ветви в нижней части 
имеются четыре варианта этого маркера, с аллелями 23, 24, 26 и 27. Отсюда 
и четыре подветви, в каждой – по одной своей мутации: 
 
Ветвь из семи идентичных гаплотипов (между 057 и 066, включая 068)  
 
15-12-24-11-11-13 
 
Ясно, что эта мутация – самая популярная. Гаплотип 058 получился 
двойной мутацией базового по одному и тому же маркеру: 
 
15-12-23-11-11-13 
 
Гаплотип 067 – такая же двойная мутация, но в противоположную сторону 
 
15-12-27-11-11-13. 
 
Они и сидят по разные стороны «букета», поскольку не производные друг 
друга. 
 
Гаплотипы 059, 063 и 065 – идентичные, с одной и той же мутацией: 
 
15-12-26-11-11-13   
 
А длины ветвей соответствуют среднему возрасту гаплотипов, в условных 
поколениях от базового гаплотипа. Например, гаплотипы 058 и 067 – вдвое 
старее, чем остальные на той же ветке, потому что у них уже прошло две 
мутации (25 23 и 25 27), а у остальных на ветке – только по одной (25 24, 
25 26). По той же причине ветка 054-060 – тоже молодая. А вот одиночка 
061 – старая мутация, потому что редкая (13 14). Програма учитывает и 
это.   
 
Понятнее теперь? Иначе говоря, программа сортирует гаплотипы, исходя 
из структуры мутаций и предполагаемой связи между ними.  На коротких 
6-маркерных гаплотипах соседние гаплотипы на ветках вовсе не означают 
обязательное близкое родство их, гаплотипов, обладателей. Соседство на 
ветвях – часто результат чистой статистики. Но с удлинением гаплотипов, 
от 6 к 12, 37 и далее к 67 маркерным, родственники все больше и больше 
находят друг друга на одних ветвях. Потому что совпадение мутаций, 
скажем, в 37-маркерных гаплотипах, и тем более в 67-маркерных, простой 
статистикой объяснить трудно. Случайные совпадения, конечно, могут 
быть, но не массово.       
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Покажем, как выглядит дерево гаплотипов тех же Мак-Доналдов, но для 12-
маркерных гаплотипов (рис. 2). Здесь в соответствии с установившимися 
традициями формат записи будет не в «научном» варианте, как в случае 6-
маркерных гаплотипов выше, а в так называемом формате FTDNA (Family 
Tree DNA).  
 

 
 
Рис. 2. Дерево 12-маркерных гаплотипов семейства Мак-Доналдов 

гаплогруппы R1a1 (по данным Мак-Доналдов).  В выборке – 68 
гаплотипов. 

 
 
 
 
Базовый гаплотип у МакДоналдов в этом случае такой: 
 
13-25-15-11-11-14-12-12-10-14-11-31 
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6-маркерный базовый гаплотип в этой записи соответствует маркерам с 
порядковыми местами 3, 8, 2, 4, 11, 1:  
 
15-12-25-11-11-13 
 
Как видно, удлинение гаплотипов привело к усложнению дерева, 
поскольку проявились мутации в остальных шести маркерах. Число 
базовых 12-маркерных гаплотипов уменьшилось от 53 (для 6-маркерных) до 
42, но их все еще довольно много. 650 лет – и для них не такой большой 
срок. Стало появляться более детальное распределение по родственным 
ветвям, но еще в недостаточной степени для выявления близкого родства. 
 
По 12-маркерным базовым гаплотипам расстояние до общего предка                        
ln (68/42)/0.022 = 22 поколения. Вообще-то в данном случае более подошла 
бы скорость мутаций 0.019 на гаплотип на поколение, но последующие 
расчеты показывают, что величина скорости 0.022 представляется более 
приемлемой для широкого круга гаплогрупп и временных диапазонов. По 
отношению к этим базовым гаплотипам во всей 12-маркерной выборке – 44 
мутации, что дает 44/68/0.022= 29 поколений до общего предка. Это – 
вполне приемлемая цифра, с той же скоростью мутаций 0.022на гаплотип 
на поколение. В среднем полеченные 22 и 29 поколений и дают 26 
поколений до общего предка, как и ожидалось.  
 
Кстати, недавно опубликован обновленный список гаплотипов Мак-
Доналдов из 88 человек. Они содержат 48 мутаций на 88 гаплотипов, то есть 
получаем 48/88/0.022 = 25 поколений до общего предка, с поправкой на 
возвратные мутации – 26 поколений, то есть в точности ожидаемую 
величину.  
 
Из этих 88 гаплотипов мутированы 39, то есть 49 гаплотипов являются 
базовыми. Получаем ln(88/49)/0.022 = 27 поколений, или 28 с поправкой на 
возвратные мутации. Вполне приемлемая величина. В среднем получаем 
27±1 поколений до общего предка, что правильно.   
 
У 25-маркерных гаплотипов МакДоналдов (рис. 3) базовый гаплотип такой: 
 
13-25-15-11-11-14-12-12-10-14-11-31-16-8-10-11-11-23-14-20-31-12-15-15-16 
 
Их – 18 базовых из 60 гаплотипов в общем списке. По остаточным 
гаплотипам до общего предка ln (60/18)/0.046 = 26 поколений.  
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Во всей выборке – 69 мутаций до базового гаплотипа, приведенного чуть 
выше. Это дает 69/60/0.046 = 25 поколений, что практически совпадает с 
величиной, расчитанной по остаточным базовым гаплотипам.     
 

 
 
Рис. 3. Дерево 25-маркерных гаплотипов семейства Мак-Доналдов 

гаплогруппы R1a1 (по данным Мак-Доналдов).  В выборке – 60 
гаплотипов.  

 
 
А вот то же самое – но для 37-маркерных гаплотипов (рис. 4). Базовый 
гаплотип МакДоналдов для них - следующий: 
 
13-25-15-11-11-14-12-12-10-14-11-31-16-8-10-11-11-23-14-20-31-12-15-15-16-11-12-
19-21-17-16-17-18-34-38-12-11 
 
Видно, что из 59 гаплотипов (для девяти гаплотипов из списка 
МакДоналдов 37-маркерные не определялись) остался только один 
базовый, под номером 001. Естественно, «вручную» его уже не определить, 
но компьютер помог. Остальные гаплотипы распались на десяток семейств. 
В принципе, для каждого из этих семейств можно посчитать время, 
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прошедшее от общего предка. Естественно, эти предки будут уже 
относительно недавними, жившими зачастую 200-300 лет назад.    
 

 
 
Рис. 4. Дерево 37-маркерных гаплотипов семейства Мак-Доналдов 

гаплогруппы R1a1 (по данным Мак-Доналдов).  В выборке – 59 
гаплотипов.  

 
 
Всего в 59 гаплотипах содержится 178 мутация по отношению к тому 
базовому гаплотипу, но пятую часть из них, 36 мутаций, дало явление, 
только недавно понятое и описанное, под названием «палиндромные 
мутации». Оказывается, в некоторых маркерах мутации «груповые», когда 
сразу несколько «сцепленных» мутированных аллелей переписываются 
«поверху» немутированных сразу в нескольких маркерах. Например, было 
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12-12-15-16, а стало 16-16-15-16. Те есть мутация произошл одна, а 
получается, что якобы восемь. Если этого не знать и не уметь распознать, то 
число якобы мутаций резко увеличивается. Короче, таких в данной серии 
гаплотипов набежало 36 мутаций, и на самом деле было не 178, а 142 
мутации. Это показывает, насколько надо быть осторожными при 
подобных расчетах. В данном случае получилось, что для 37-маркерных 
гаплотипов константа скорости равна 0.09 мутаций на гаплотип на 
поколение.  Это дает 142/59/0.09 = 27 поколений до общего предка. Как 
видно, разницы практически нет, 26±1 поколение.  

 
Рис. 5. Дерево 67-маркерных гаплотипов семейства Мак-Доналдов 

гаплогруппы R1a1 (по данным Мак-Доналдов).  В выборке – 26 
гаплотипов.  

 
 
 
Наконец, взглянем на 67-маркерные гаплотипы тех же Мак-Доналдов (рис. 
5). Базовый гаплотип их, рассчитанный компьютером, следующий: 
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13-25-15-11-11-14-12-12-10-14-11-31-16-8-10-11-11-23-14-20-31-12-15-15-16-11-12-
19-21-17-16-17-18-34-38-12-11-11-8-17-17-8-12-10-8-11-10-12-22-22-15-11-12-12-13-
8-14-23-21-12-12-11-13-11-11-12-12 
 
Всего в списке 26 гаплотипов. В них, за вычетом палиндромных мутаций  – 
82 мутации, и константа скорости мутации равна 0.12 мутаций на гаплотип 
на условное поколение в 25 лет: 82/26/0.12 = 26 поколений до общего 
предка.  
 
У меня самого есть такая палиндромная мутация – у большинства русских, 
восточнославянских гаплотипов там те же самые 12-15-15-16, как и у 
Доналдов, а у меня оказалась 15-15-16-16. Первая мутация – палиндромная, 
сразу прибавившая мне якобы три мутации, а вторая – либо палиндромная, 
либо обычная, от 15-16 к 16-16. Там для расчетов разницы нет. Все равно 
одна мутация, как ни считать.      
 
Естественно, чем длиннее гаплотипы, тем более четко выявляются 
близкородственные связи между ними. Например, гаплотипы 038 и 051, 003 
и 004, 029 и 032 – как сидели парами в 37-маркерном дереве, так 
продолжают сидеть на 67-маркерном. Есть и другие устойчивые 
образования. Это и понятно – поскольку у меня и моего родного брата 
гаплотипы практически одинаковы, мы так и будем находиться рядом на 
любом дереве гаплотипов. Просто на дереве коротких гаплотипов мы с ним 
будем «разбавлены» случайными короткими же гаплотипами, 
образованными чисто статистически, а чем гаплотипы длиннее, тем больше 
мы с братом будем освобождаться от случайных совпадений.  
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Рис. 6. Дерево 67-маркерных гаплотипов семейства Мак-Доналдов 

гаплогруппы R1a1 (по данным Мак-Доналдов).  В выборке – 26 
гаплотипов.  
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В результате этой и других подобных калибровок получаем следующую 
таблицу:   
 
Гаплотипы       Средняя скорость мутаций  
 
        На гаплотип          На маркер 
 
5-маркерные 0.0108     0.00216 
5-маркерные 0.0068     0.00135 
6-маркерные 0.0088     0.00147  
7-маркерные 0.0130     0.00186 
8-маркерные 0.0130     0.00163 
9-маркерные 0.0170*    0.00189 
9-маркерные 0.0180**    0.00198 
10- маркерные 0.0180*    0.00180 
10- маркерные 0.0220**    0.00220 
11-маркерные 0.0200     0.00182 
12-маркерные 0.0220*    0.00183 
12- маркерные      0.0240**    0.00200 
17-маркерные 0.0340     0.00200 
19-маркерные 0.0285     0.00150 
21-маркерные 0.0380     0.00183 
25- маркерные 0.0460     0.00183 
37- маркерные 0.0900     0.00243 
39-маркерные 0.0710     0.00183 
45-маркерные 0.0900     0.00200  
67- маркерные 0.1200     0.00179  
 
-- 5-маркерные гаплотипы (устаревший формат) имеют состав DYS 393, 390, 
391, 389-1, 389-2 (первая строка) или DYS 393, 19, 388, 389-1, 389-2 (вторая 
строка)  
-- 6-маркерные гаплотипы обычно имеют «научный» формат записи, то 
есть DYS 19, 388, 390, 391, 392, 393 (хотя порядок записи не влияет на 
расчеты),  
-- 7-маркерные гаплотипы имеют состав DYS 393, 390, 19, 391, 389-1, 392, 389-2 
-- 8-маркерные гаплотипы имеют состав DYS 393, 390, 19, 391, 388, 389-1, 392, 
389-2 
-- 9-маркерные гаплотипы имеют состав DYS 19, 389-1, 389-2, 390, 391, 392, 
393, 385a, 385b (*), или DYS 19, 388, 389-1, 389-2, 390, 391, 392, 393, 439 (**),   
-- 10-маркерные гаплотипы – DYS 19, 388, 389-1, 389-2, 390, 391, 392, 393, 385a, 
385b или DYS 19, 388, 389-1, 389-2, 390, 391, 392, 393, 426, 439(*), или DYS 19, 
389-1, 389-2, 390, 391, 392, 393, 439, 385a, 385b  (**), 
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-- 11-маркерные гаплотипы – DYS 19, 413a, 393, 460, 461, 413b, 391, 439, GATA 
A10, YCAIIa, YCAIIb,   
-- 12-маркерные гаплотипы (*) – DYS 393, 390, 19, 391, 385a, 385b, 426, 388, 439, 
389-1, 392, 389-2 (стандартный FTDNA формат) 
-- 12-маркерные гаплотипы (**) – DYS 19, 390, 388, 389-1, 389-2, 391, 392, 393, 
439, 460, YCAIIa, YCAIIb,  
-- 17-маркерные гаплотипы – DYS 19, 385a, 385b, 389-1, 389-2, 390, 391, 392, 
393, 437, 438, 439, 448, 456, 458, 635, GATA H4 (так называемые Y-filer 
формат),  
-- 19-маркерные гаплотипы  - DYS 19, 388, 389-1, 389-2, 390, 391, 392, 393, 434, 
435, 436, 437, 438, 439, 460, 461, 462, 385a, 385b, 
-- 21-маркерные – то же самое, что 25-маркерные, но со снятой четверкой 
DYS464a-d 
-- 25-, 37- и 67-маркерные гаплотипы – в стандартном формате FTDNA, 
 
Я буду обычно представлять гаплотипы с числом маркеров от 7 до 11 в 
формате 12-маркерных гаплотипов, замещая пропущенные аллели 
латинскими буквами X, Y, Z, в порядке DYS: 393, 390, 19, 391, 385a, 385b, 426, 
388, 439, 389-1, 392, 389-2.  
 
Как видно, усредненные скорости мутаций на маркер относительно близки 
для разных гаплотипов, и в среднем равны 0.00186±0.00025 мутаций на 
маркер на условное поколение в 25 лет.  
 
Здесь надо отметить, что скорости мутаций продолжают оставаться 
дискуссионным вопросом в научной литературе. Вот названия только 
недавних статей «Определение скоростей мутаций по маркерам» (Журнал 
генетической генеалогии, США, 2006), «Скорости мутаций – у кого 
правильные величины?» (там же, 2007), «Неупорядоченность мутаций» (там 
же, 2007, письмо в редакцию). И в каждом случае авторы применяют свои 
приближенные (всегда!) подходы и свои допущения. Иначе нельзя, 
поскольку речь идет о неоднородных популяциях людей, популяциях 
разного размера, и при рассмотрении разных временнЫх периодов.  
 
Например, при рассмотрении более восьми тысяч гаплотипов в базе 
данных YSearch первый автор получил средние скорости мутаций для 12-
маркерных гаплотипов 0.0019±0.0003 мутаций на маркер на поколение (по 
моим данным - 0.0018), для 25-маркерных 0.0028±0.0004 (по моим данным 
0.0018), для 37-маркерных 0.0049±0.0007 (по моим данным 0.0024). Это уже 
мутации не на гаплотип, а на маркер. Скорости мутаций на маркер 
согласно данным Чандлера уже были приведены выше. Второй автор 
приводит скорости, полученные другим способом, и объявленные 
сотрудниками крупнейшей компании в области ДНК-генеалогии (FTDNA), 
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и они следующие – для 12-, 25- и 37-маркерных гаплотипов 0.0039, 0.0044 и 
0.0058, соответственно. Там же автор приводит и другую величину скорости 
мутаций, определенную по 75258 маркерам-поколениям в 37-маркерных 
гаплотипах, в которых были обнаружены 309 мутаций, что дало авторам 
среднюю скорость мутаций 0.0041±0.0002.  Еще один набор данных той же 
компании – для 12-маркерных гаплотипов 0.0024, для 25-маркерных 0.0027 
мутаций на маркер на поколение.          
 
Как видно, почти все литературные величины скоростей выше, чем мои. 
Этому есть довольно простое объяснение. Дело в том, что считая гаплотипы 
тысячами, авторы не разделяют общих предков, не разделяют разные 
генеалогические линии, не строят деревья гаплотипов, как показано выше. 
Порой даже не разделяют гаплогруппы, а считают все чохом. Естественно, 
число мутаций между столь разнородными гаплотипами резко возрастает, 
что и приводит к якобы более высокой скорости мутаций за тот же 
промежуток времени.  
 
Для упорядоченности изложения сведем эти литературные величины в 
одну таблицу величин скоростей мутаций в расчете на маркер (Chandler, 
2006; Athey, 2007). Но повторяю – эти данные в основном завышенные, 
особенно для более протяженных гаплотипов: 
 
12-маркерные – 0.0019±0.0003  
25-маркерные – 0.0028±0.0004  
37-маркерные – 0.0049±0.0007  
 
12-маркерные – 0.0039; 0.0024  
25-маркерные – 0.0044; 0.0027  
37-маркерные – 0.0058; 0.0041±0.0002  
 
Они или в пределах ошибок с моими данными (см. выше), или просто 
неверные, и не попадут в калибровку.   
 
Так что данные разнятся, и за каждыми данными – определенная 
философия. Напомню, что свой набор данных я получал по 68 гаплотипам 
семейства МакДоналдов, где современные гаплотипы отстоят на 26 
поколений от предка при 25 годах на поколение.       
 
Тем не менее, для еще большего обоснования величин полученных мной 
скоростей мутации, причем не на 26 поколениях, а до многих сотен 
поколений, то есть вплоть до десятков тысяч лет до общего предка, приведу 
еще много серий данных. Но до этого рассмотрим так называемые 
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возвратные мутации в гаплотипах, и как правильно считать, когда общий 
предок удален во времени на тысячелетия.    
 
 
Скорости мутаций, расчет времени до общего предка, и 
возвратные мутации  
 
Как отмечалось выше, мутации гаплотипов происходят согласно кинетике 
первого порядка. Это значит, что мутации происходят «сами по себе», 
спонтанно, и зависят только от случайности этого события, то есть 
происходят статистически. Это – допущение, которое, как показывает опыт, 
достаточно хорошо подтверждается практикой, экспериментом. В качестве 
аналогичных примеров часто приводят радиоктивный распад вещества, 
хотя здесь есть неточность в сравнении. Если аллель в гаплотипе, скажем, из 
17 мутирует в 18, то есть вероятность (и вполне возможно, такая же, как и 
вероятность предыдущего события), что 18 со временем мутирует не только 
далее в 19, но и обратно в 17. То есть произойдет возвратная мутация. Ясно, 
что такие возвратные мутации должны приводить к кажущемуся 
замедлению мутаций.  Процесс продолжает быть неравновесным,  
исходного гаплотипа в течение долгого времени больше, чем его 
мутированных производных, но со временем, в ходе накопления 
мутированных гаплотипов, количество возвратных мутаций постепенно 
нарастает, прогрессивно замедляя общую скорость мутаций исходного 
гаплотипа.  
 
Именно согласно кинетике первого порядка, пока мутированного 
гаплотипа (или маркера) мало, скорость возвратной мутации 
пренебрежима мала. С накоплением мутированного маркера скорость 
возвратной мутации становится ощутимой, и затем, как было сказано, 
нарастает прогрессивно. Но для этого в реальных условиях нужны 
тысячелетия. Если простой расчет по мутациям дает время до общего 
предка, равное 8000 лет, на самом деле это уже 11600 лет. Таким образом, 
реальная скорость мутаций будет уже не 0.0020 мутаций на маркер на 
гаплотип, а 0.0014.   
 
Это явление (с учетом возвратных мутаций) может быть описано в виде 
следующей схемы  
 
D ↔ B ↔ A ↔ C ↔ E 
 
где А – базовый, или предковый маркер, и остальные – его ближайшие 
мутированные формы. Так что мы видим меньше мутаций, чем их на самом 
деле имело место, и чем глубже во времени, тем больше несоответствие. Мы 
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видим меньше мутаций, и рассчитываем (если без учета возвратных 
мутаций), что предок жил, скажем, 10 тысяч лет назад, а он на самом деле 
жил почти 16,150 лет назад.   
 
Давайте разбираться, так ли это, насколько велико несоответствие, стоит ли 
его учитывать, и как это делать.  
 
Будем исходить в качестве примера из того, что скорость мутаций, 
усредненная по всем маркерам, равна 0.002 мутаций на маркер на 
поколение, или одна мутация на маркер в среднем раз в 500 поколений 
(12500 лет, считая 25 лет на поколение). Если для рассматриваемого 
гаплотипа она меньше или больше, ее несложно пересчитать, используя 
коэффициенты, приведенные выше в виде средних скоростей мутаций для 
разных гаплотипов.   
 
Рассмотрим три модели: 
 
1. Линейная модель.  Эта простейшая модель применима для расчетов при 
относительно малом числе поколений, или (что по смыслу то же самое) 
малом числе мутаций в базовом (предковом) гаплотипе. В этом случае 
формула для расчета времени, прошедшего от общего для всей выборки 
предка, проста: 
 
t = n/N/k 
 
где t – время до общего предка, в поколениях, 
n – количество мутаций во всех N галотипах выборки, 
k – средняя скорость (частота) мутаций, выраженная в числе мутаций на 
маркер на поколение.      
 
Расчеты показывают, что эта формула применима без введения поправок 
на возвратные мутации только до 0.046 мутаций на маркер на поколение 
(после пересчета на скорости мутации 0.002 мутаций на маркер на 
поколение), или до 23 поколений (575 лет). Для диапазона времени от 600 
до 925 лет до общего предка (24 до 37 поколений) число рассчитываемых 
поколений следует увеличивать на одно. С 38 поколений (950 лет) следует 
прибавлять два поколения. С 66 поколений (1650 лет) прибавляется уже 5 
поколений, с 92 поколений (2300 лет) прибавляется уже 10 поколений, со 
132 поколений (3300 лет) прибавляется 20 поколений, с 202 поколений (5050 
лет) прибавляется 50 поколений, и с 274 поколений (6850 лет) прибавляется 
100 поколений, то есть фактическое время до общего предка возрастает на 
треть (точнее, на 36%). При 560 поколениях (14 тысяч лет) фактическое 
время до общего предка удваивается, и составляет на самом деле 28 тысяч 
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лет. Иначе говоря, фактическая средняя скорость мутаций на таком 
промежутке времени становится равной 0.001 мутаций на маркер на 
поколение. Некоторые используют в расчетах «популяционную скорость 
мутаций» 0.00069 на маркер на поколение, не подозревая, что она подходит 
для расчетов только при времени до общего предка, равном 64 тысячи лет. 
Это происходит при 1.76 мутациях на маркер.    
 
2. Вероятностная модель. Она рассматривает вероятности мутации в том 
или ином направлении, в сторону увеличения или уменьшения аллеля 
(числа тандемных повторов в маркере). При вероятности события, а именно 
мутации маркера в ту или иную сторону, равной 0.002, вероятность 
события, дополнительного к этому, равна 0.998. Это – вероятность того, что 
за одно поколение мутации не произойдет. Тогда через 10 поколений 
нетронутыми останутся 0.99810 = 0.98018, то есть 98% маркеров. В этом 
случае линейная модель вполне применима. В целом после х поколений 
вероятность того, что мутация в маркере не произойдет равна 0.998х.   
 
Вероятностная модель становится непригодной после примерно 10 тысяч 
лет до общего предка, поскольку начинает намного преувеличивать это 
время, а именно, на 20% после 10 тысяч лет. При 14500 годах до предка (580 
поколений) по линейной модели это оказывается 29800 лет для модели с 
учетом обратных мутаций, но завышается до более чем 100 тысяч лет по 
модели вероятностной, что просто нереалистично.  
  
3. Модель с учетом возвратных мутаций. Численные значения величины 
поколений до общего предка выборки рассчитывается по специальной 
программе или находятся по специальным таблицам. Пример 
сокращенной таблицы дан для иллюстрации ниже. Скорости мутаций 
принимались теми же, 0.002 мутаций на поколение на маркер в любом 
направлении. Более подробная таблица, занимающая 16 страниц текста, 
будет дана в Приложении ниже.  
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Таблица 
Пересчет среднего числа мутаций в число поколений – при средней 
скорости мутаций 0.002 на маркер на поколение (в научной литературе 
опубликована значительно более подробная таблица).  
 

Число поколений до общего предка 
выборки 

Среднее 
число 

мутаций на 
маркер 

для линейной 
модели 

с учетом 
возвратных 
мутаций 

Число лет до 
общего предка 

выборки с учетом 
возвратных 
мутаций 

    
0.002 1 1 25 
0.004 2 2 50 
0.008 4 4 100 
0.016 8 8 200 
0.040 20 20 500 
0.048 24 25 625 
0.076 38 40 1000 
0.094 47 50 1250 
0.112 56 60 1500 
0.132 66 71 1775 
0.162 81 89 2225 
0.184 92 102 2550 
0.264 132 152 3800 
0.320 160 190 4750 
0.404 202 252 6300 
0.548 274 374 9350 
0.734 367 568 14200 
0.866 433 733 18325 
0.976 488 888 22200 
1.000 500 925 23125 
1.068 534 1034 25850 
1.100 550 1087 27175 
1.200 600 1266 31650 
1.50 750 1900 47500 
1.60 800 2140 53500 
1.70 850 2400 60000 
1.80 900 2674 66850 
1.90 950 2960 74000 
2.00 1000 3280 82000 
2.10 1050 3600 90000 
2.20 1100 3920 98000 
2.30 1150 4280 107000 
2.40 1200 4640 116000 
2.50 1250 5040 126000 
2.60 1300 5440 136000 
2.70 1350 5840 146000 
2.80 1400 6280 157000 
2.90 1450 6720 168000 
3.00 1500 7200 180000 



278 

 
 
Как отмечалось выше, при 64 тысячах лет до общего предка эффективная 
скорости мутации становится 0.0069 мутаций на маркер на поколение.  У 
этой величины скорости короткая, но любопытная история. Ее предложил 
Л.А. Животовский (2004) для популяционных измерений, которые не 
имеют практически ничего общего с ДНК-генеалогическими, которые мы 
здесь рассматриваем. Эта величина, 0.00069, применима (и притом с 
огромной неопределенностью)  для очень приблизительного вычисления 
времен начала (зарождения) всей популяции, многие линии которой 
оказались потеряны вследствии «бутылочных горлышек» популяции, и 
поэтому общая измеряемая эволюционная скорость оказывается на 
практике заниженной, в идеале (при огромной статистике) в 3-4 раза по 
сравнению с «генеалогической».  
 
Коротко говоря, эту «эволюционную скорость» мутаций можно применять 
в ДНК-генеалогии только для выборок гаплотипов, имеющих общего 
предка именно и только 64000 лет назад. При временах меньших, чем 64000 
лет, эффективная скорость будет выше, а при временах более этой 
величины эффективная скорость будет еще ниже чем 0.00069. Естественно, 
в каких-то ситуациях в результате комбинаций разных факторов результат 
расчетов может случайно совпасть с правильным, ни никто не знает, в 
каких ситуациях это случится. Это зависит от числа ДНК-генеалогических 
ветвей в популяции, их относительно размера, древности и так далее. Если 
коротко, то «популяционный метод Животовского» практически никакого 
применения иметь не может.        
 
К сожалению, эту величину «популяционной скорости» некритично 
применяют в литературе для малых популяций с малым числом мутаций, в 
пределах одной гаплогруппы, и с временами общего предка часто в 
пределах 500 до 5000 лет – то есть там, где вполне возможно (и нужно) 
применять «ДНК-генеалогические подходы». В результате времена жизни 
общего предка оказываются завышенными (то есть более древними) в 
несколько раз.   
 
Как видно, влияние возвратных мутаций на временные оценки в ДНК-
генеалогии имеет фундаментальную значимость  при временах жизни 
общего предка глубже, чем 3000-5000 лет назад, и при (кажущихся) 
временах больших чем 14 тысяч лет назад может удвоить и утроить эти 
временных расстояния.        
 
Конкретные примеры влияния возвратных мутаций рассматриваются 
ниже.  



279 

Продолжение примеров расчетов времен до общих предков 
 
ПРИМЕЧАНИЕ: Эти примеры предназначены для начального 
ознакомления с принципами расчетов на конкретных выборках 
гаплотипов, и с общими иллюстрациями времен жизни общих предков. 
Сейчас подобных примеров можно привести десятки и сотни, с числом 
гаплотипов в сериях, достигающих нескольких сотен или тысяч, и 
зачастую в 67-маркерном формате гаплотипов.   
 
6-маркерные гаплотипы 
 
6-маркерные гаплотипы – далеко не лучший выбор для расчетов времен до 
общего предка. Однако порой это единственный выбор, поскольку в 
научных публикациях, особенно в ранних, начала 2000-х годов, ими часто и 
ограничиваются. Считая мутации в 6-маркерных гаплотипах, мы играем в 
лотерею. Иногда число мутаций на 6 маркерах пропорционально числу 
мутаций в более протяженных гаплотипах, то есть получается, например, 
0.245 мутации на маркер в 6-маркерных, 0.306 – в 12-маркерных, 0.306 – в 25-
маркерных, 0.406 – в 37-маркерных, и 0.361 – в 67-маркерных гаплотипах. С 
учетом скоростей мутаций во всех этих гаплотипах – это ровно одно и то же 
число поколений до общего предка. А именно, 200 поколений, то есть 5,000 
лет до общего предка. При таком точном совпадении я осторожно напишу 
5,000±200 лет до общего предка. Но обычно разброс значительно выше. 
Указанная ± ошибка здесь относится к точности расчетов, а не к привязке 
этой даты к фактическим историческим событиям. Я полагаю, что эта 
привязка довольно приемлемая, но в ДНК-генеалогии с этим надо еще 
много работать.  
 
Чаще бывает, что при 6-маркерных гаплотипах среднее число мутаций на 
маркер оказывается выше или ниже, чем это число у более протяженных 
гаплотипов. Тогда время до общего предка, расчитанное по 6-маркерным 
гаплотипам, окажется соответственно завышенным или заниженным. Часто 
сравнивать и не с чем, потому что в наличии только 6-маркерные 
гаплотипы. Однако опыт показывает, что если предок недавний, то это не 
имеет никакой разницы, поскольку мутации редки, и во многих 6-
маркерных гаплотипах мутации прсто отсутствуют. Тогда сразу видно, что 
предок недавний, и этого бывает знать вполне достаточно. На дереве 
гаплотипов это плоские ветви, все (или большинство) гаплотипов на 
которых идентичны. Если же предок древний, то и 6-маркерные гаплотипы 
об этом сразу говорят. Дело в том, что у 6-маркерных гаплотипов три 
маркера очень медленные (DYS# 388, 392, 393). Если они заметно 
мутированы, значит предок очень древний. Это тоже о многом говорит. А 
вот в промежуточных вариантах 6-маркерные гаплотипы часто дают 
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отклонения. Но это часто опять не особенно критично, потому что при 
современном состоянии ДНК-генеалогии часто уже информативно – 
древний предок, молодой, или промежуточный. 6-маркерные гаплотипы на 
такие вопросы отвечают, и часто дают приемлемую оценку событий.  
 
 

Индийцы и пакистанцы (гаплогруппа R2) 

Рассмотрим, когда жил общий предок для некоторой довольно большой 
выборки гаплотипов гаплогруппы R2. В недавней статье Sengupta и др. 
(2006) был опубликован набор гаплотипов 81 индийцев и пакистанцев 
(последних было 13 человек), имеющих гаплогруппу R2. 21 из них имели 
следующий базовый гаплотип 

14-12-23-10-10-14 

Все эти 81 гаплотипов имели 105 мутаций от указанного базового 
гаплотипа. Это дает ln (81/21)/0.0088 = 153 поколения от общего предка на 
основе доли базовых гаплотипов, и 105/81/0.0088 = 147 поколений от 
общего предка на основе мутаций (пока без поправок на возвратные 
мутации). Это – хорошее совпадение результатов, и указывает, что для 
данной выборки был один предок. С поправкой на возвратные мутации 
получаем, что общий предок жил 176±8 поколений, или 4,400±200 лет назад. 
Как видно, в этой ситуации поправка прибавила примерно 26 поколений, 
или примерно 650 лет, что весьма существенно.  
 
Индийцы племени Ченчу (гаплогруппа R1а1) 
 
Ченчу, племя австралоидов Южной Индии, имеют R1a1 гаплогруппу у 27% 
своего состава, а именно у 11 человек из тестированных 41 (Kivisild et al, 
2003). Представляется логичным связать эту гаплогруппу у Ченчу с 
прибытием ариев (R1a1) в Индию примерно 3400-3500 лет назад, или даже 
раньше, если было несколько волн ариев в Индостан. Однако авторы 
цитируемой и последующих статей по гаплотипам в Индии (Sengupta et al, 
2006; Sahoo et al, 2006) объявили, что эти гаплогруппы в Индии древние, и 
что они поэтому и зародились в Индии. Была дана и оценка – 14,000±3,100 
лет назад для гаплогруппы R1a1 в целом по стране (Sengupta et al, 2006).  
 
Проверим.  
 
11 гаплотипов – это неважная статистика, но кое-что можно определить, 
даже просто посмотрев на гаплотипы. Если большинство их идентичны 
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друг другу – общий предок жил в пределах тысячи лет назад. Если хотя бы 
два гаплотипа из 11 будут идентичны, то есть шанс, что общий предок жил 
ln(11/2)/0.088 = 194 поколений, или – с поправкой – 6000 лет назад. Если все 
гаплотипы разные, то есть все мутированы, то общий предок мог жить не 
ближе, чем 6 тысяч лет назад. Так что и с 11 гаплотипами, даже 6-
маркерными, можно получить неплохую информацию, пусть 
предварительную.  
 
У одиннадцати Ченчу  семь (!) гаплотипов были идентичными: 
 
16-12-24-11-11-13 
 
Между прочим, мой гаплотип. Как и моя гаплогруппа. Предок не подкачал.  
 
Это – только одна мутация в сторону от базового 6-маркерного восточно-
славянского гаплотипа: 
 
16-12-25-11-11-13 
 

 
 
Рис. 7. Дерево 6-маркерных гаплотипов индийцев племени Ченчу, 

построено по данным (Kivisild et al, 2003).  В выборке – 11 
гаплотипов.  
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Для Ченчу это дает ln(11/7)/0.0088 = 51 поколений до общего предка, если 
считать по доле сохранившегося базового гаплотипа (без поправки).. А 
поскольку все гаплотипы содержат только 9 мутаций от базового гаплотипа, 
это дает 9/11/0.0088 = 102 поколения до общего предка. Ясно, что разнобой, 
разница в расчетах в два раза, и это означает, что предков по меньшей мере 
двое. Причем один из них недавний, он и оставил много немутированных, 
базовых гаплотипов.  
 
Действительно, дерево гаплотипов, приведенное на рис. 7, четко показало 
наличие двух ветвей – одна недавняя, из 8 гаплотипов, 7 из которых 
идентичны друг другу, то есть базовые, и имеют всего одну мутацию, и 
другая, из трех гаплотипов, в которых имеются три мутации от своего 
базового гаплотипа 
 
15-12-25-10-11-13 
 
Недавняя ветвь дает по базовым гаплотипам ln(8/7)/0.0088 = 15 поколений, 
и по мутациям 1/8/0.0088 = 14 поколений до общего предка. Это явно от 
одного и того же предка, который жил примерно 350 лет назад, в 17-м веке. 
А старая ветвь дает 3/3/0.0088 = 114 поколений, с поправкой на возвратные 
мутации – 128 поколений, то есть 3,200 лет до общего предка. Статистика 
плоха, но данные вполне разумные, поскольку древними эти три гаплотипа 
быть никак не могут, с тремя мутациями на всех. А поскольку арии 
прибыли в Индию предположительно 3400-3500 лет назад, то им могло 
вполне хватить 200-300 лет, чтобы добраться до племени Ченчу в джунглях. 
Короче, легенда о древности R1a1 в племени и об «аборигенном» 
происхождении этой гаплогруппы в Индии не выдерживает даже 
минимальной проверки.  
 
Что же касается вопроса, откуда у Ченчу появилась R1a1 второй раз, в 17-м 
веке, то это становится ясным после цитаты из статьи (Kivisild et al, 2003): 
«Ченчу как мирные охотники-собиратели впервые описаны армией 
Мохаммедана в 1694 году».  
 
 
Индийцы племени Койя (гаплогруппы F и H1)    
     
Выборка гаплотипов еще одного южно-индийского племени, Койя, 
приведена в работе Кивисилда и др. (2003). В этом племени обнаружен 
всего один гаплотип гаплогруппы R1a1 среди 41 тестированных человек, и 
большинство остальных имели более характерные для Индии гаплогруппы 
F и H1, в количестве 11 и 25 гаплотипов, соответственно.  
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Из 11 гаплотипов гаплогруппы F два были одинаковыми: 
 
16-13-21-11-11-14 
 
Это формально соответствует ln(11/2)/0.0088 = 194±50 поколениям до 
общего предка, с поправкой на возвратные мутации – 240±60 поколений. 
Оценка стандартного отклонения такова потому, что в выборке только 2 
базовых гаплотипа. Окажись там совершенно случайно один или три – вот 
и приведет к тому самому отклонению плюс-минус 50 поколений. 
Например, три базовых дадут 174 поколения до общего предка (с 
поправкой). Так что малое число базовых гаплотипов весьма чувствительно 
к вариациям времени до общего предка. 
 
Но поскольку те 11 гаплотипов имеют 15 мутаций от базового гаплотипа, 
это даст 15/11/0.0088 = 155±20 поколений до общего предка, с поправкой – 
183±30 поколений. Оценка стандартного отклонения проведена по тем же 
принципам, и отражает плюс-минус одну-две случайные мутации. Мы 
видим, что эти две цифры, по удаленности от общего предка, полученные 
по базовым гаплотипам и по мутациям, вполне соответствуют  друг другу в 
пределах минимальной ошибки. Получается, что общий предок членов 
племени Койя с гаплогруппой F жил (с поправкой на возвратные мутации) 
4,600±800 лет назад.  
 
Перейдем к гаплогруппе Н1. В 25 гаплотипах этой гаплогруппы имеется 11 
базовых: 
 
15-12-22-10-11-12 
 
Это соответствует ln(25/11)/0.0088 = 93±10 поколений до общего предка. А 
поскольку те же 25 гаплотипов содержат 22 мутации, то получаем  
22/25/0.0088 = 100±8 поколений. То есть практически одно и то же в 
пределах ошибки. Таким образом, данные показывают, что общий предок 
25 членов племени Койя гаплогруппы Н1 жил (с поправкой на возвратные 
мутации) 2,700±300 лет назад.        
      
 
Индийцы племени Корагас (гаплогруппа H1)    
 
Чтобы завершить пока разговор о южно-индийских племенах, рассмотрим 
еще одно, под названием Корагас. 28 гаплотипов его членов были описаны 
в статье (Cordaux et al, 2004). Там были даны только 5-маркерные 
гаплотипы, с маркерами DYS#389-1, 389-2, 390, 391, 393. В таком порядке они 
и даны ниже. Пришлось калибровать эти гаплотипы по таблице Чандлера, 
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и получилось, что средняя скорость их мутаций равна 0.0108 на гаплотип на 
поколение, или 0.00216 на маркер на поколение.  
 
Все 28 гаплотипов принадлежали одной гаплогруппе, Н1, и включали 10 
идентичных, базовых гаплотипов. Уже видно, что общий предок жил не 
головокружительно далеко. Так и оказалось – середина первого 
тысячелетия до н.э.      
 
Базовые гаплотипы были такие: 
 
11-27-22-10-12 
 
Они содержали 27 мутаций от данного базового. Это дает по остаточным 
базовым гаплотипам ln(28/10)/0.0108 = 95 поколений, а по мутациям 
27/28/0.0108 = 89 поколения до общего предка. Практически одно и то же. 
Это означает, что общий предок был один, и он жил примерно 2,500±200 
лет назад ( с поправкой на возвратные мутации). 
 
Кстати, в принятой «научной» 6-маркерной системе базовый гаплотип 
индийцев Корагас имеет вид 
 
X-Y-22-10-Z-12 
 
то есть такой же, как и базовый гаплотип индийцев Койя гаплогруппы Н1, 
за исключением того, что пропущенные аллели здесь обозначены 
латинскими буквами.  
   
Видно, что все три рассмотренные племени не столь древние. Басни про 
исключительную древность индийских гаплотипов, публикуемые в 
научной литературе, пока остаются баснями. Естественно, эти три не 
исчерпывают индийские племена, но в литературе-то приводятся данные 
именно по этим трем! А также рассуждения про «разнообразие» индийских 
гаплотипов, смутные расчеты общих предков этого разнообразия, да еще с 
делением получаемого времени на три.  
 
Все на свете может быть. Но не на таком уровне доказательств, какие 
приводят уважаемые специалисты по расчетам времен жизни древних 
предков в научной литературе.  
 
Вот и получается, что в обобщающей недавней работе по Индии (Sengupta 
et al, 2006)  расстояние до общего предка гаплогруппы R2 в Индии 
оказывается от 11,600 до 18,100 лет, а по данным самих же авторов, но мной 
пересчитанным, всего 4,400±200 лет (см. выше). Расстояние до общего 
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предка гаплогруппы R1a1 в племенах по данным тех же авторов 10,900 лет, а 
в целом по стране – 14,000 лет. На самом деле цифры по племенам дают 
3,200 лет (на примере племени Ченчу), а в целом по Индии – 3,800 лет (см. 
ниже). Все та же разница в 3-4 раза, уже приведенная выше при обсуждении 
скоростей мутаций.       
 
Американские индейцы (гаплогруппа Q-М3, или Q1a3a) 
 
В научной литературе (Bortolini et al, 2003) были опубликованы 117 
гаплотипов американских индейцев гаплогруппы Q-M3. Эти гаплотипы 
определенно принадлежали разным общим предкам. На это указывает 
несоответствие числа базовых гаплотипов и мутаций. Идентичны друг 
другу были 31 гаплотип, и это дает 151 поколений до общего предка, а 273 
мутации в тех же 117 гаплотипах дают 265 поколения до общего предка (без 
поправок на возвратные мутации).           

 
Рис. 8. Дерево 6-маркерных гаплотипов американских индейцев 

гаплогруппы Q, построено по данным (Bortolini et al, 2003).  В 
выборке – 117 гаплотипов.  
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Действительно, дерево гаплотипов, приведенное на рис. 8, показывает 
наличие по меньшей мере шести общих предков для этих 117 индейцев. 
Четверо из них оказались совсем недавними общими предками, жившими в 
пределах последней тысячи лет. У них – следующие базовые гаплотипы:  
 
13-12-24-10-14-13 
13-12-23-10-14-13 
13-12-24-10-15-12 
13-12-24-10-13-14 
 
Самая древняя ветвь – из 11 гаплотипов – имеет следующий базовый 
гаплотип: 
 
13-13-24-10-14-14 
 
Эта ветвь содержит 32 мутации, что дает 12,125 лет до общего предка.       
  
Так что когда предок древний, так он и получается древним. 
 
В целом мы видим, что мутационное расстояние между древним и 
недавним гаплотипами достигает четырех мутаций на 6-маркерный 
гаплотип. Это соответствует временному периоду в 19,700 лет между 
общими предками этих двух линий, и позволяет вычислить, когда жил ИХ 
общий предок по формуле (19,700 + 12,125 + [500-1000])/2 = 16,300 ± 100 лет 
назад. В реальности ошибка определения будет, конечно, выше, я здесь 
показываю ошибку данного конкретного расчета.  
 
Итак, общий предок американских индейцев гаплогруппы Q1a3a жил 
примерно 16 тысяч лет назад. Эта датировка вполне укладывается в 
независимые датировки на основе археологических, климатологических и 
геномных исследований. Некоторые исследователи относят заселение 
Америки к концу последнего ледникого периода, примерно 23-19 тысяч лет 
назад, и полагают, что значительный пост популяции там произошел 
между 18 и 15 тысяч лет назад (Fagundes er al, 2008). Другие ссылаются на 
археологические данные, указывающие на период между 11 тысяч лет 
назад до примерно 18-22 тысяч лет назад (Lepper, 1999; Haynes, 2002; 
Seielstad et al, 2003; Bradley and Stanford, 2004). Во всяком случае, датировка в 
16 тысяч лет, полученная методами ДНК-генеалогии, представляется 
вполне приемлемой.         
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Армяне (гаплогруппа R1b) 
 
Выборка из 238 гаплотипов армян гаплогруппы R1b была представлена в 
работе (Weale et al, 2001). Она включала гаплотипы из шести регионов 
Армении, Карабаха, Ирана, и других районов армянской диаспоры в мире. 
Рассмотрение нами этих гаплотипов показало, что часть из них относятся к 
древним, а часть - к относительно «молодым» предкам. Иначе говоря, все 
эти выборки представляют неоднородную смесь популяций, и для всех 
расчеты по остаточным гаплотипам и по мутациям дают весьма различные 
результаты.    
 
Тем не менее, во всех шести регионах базовый гаплотип был один и тот же: 
 
14-12-24-11-13-12 
 
Он отличается на одну мутацию от «Атлантического модального 
гаплотипа» 
 
14-12-24-11-13-13 
 
Например, для Иранского региона число поколений до «общего предка», 
рассчитанное по остаточным базовым гаплотипам и по мутациям оказалось 
равно 206 и 241, соответственно. Для Карабаха это равно 180 и 204 
поколений. Для Восточной Турции – 224 и 282 поколения. Для Северной 
Армении – 212 и 289 поколений. Для Южной Армении – 133 и 178 
поколений. Самое высокое число поколений оказалось для Араратского 
региона – 224 и 391 поколений, то есть, формально (и неправильно) говоря, 
5,600 и 9,800 лет до общего предка. Дело в том, что при смеси общих 
предков в выборке первая цифра обычно оказывается завышенной, а вторая 
– заниженной. При разделении предков эти цифры обычно расходятся 
шире. Насколько шире расходятся – зависит от ряда факторов, в 
особенности от того, сколько потомков в выборке от каждого общего 
предка, и сколько до него поколений от настоящего времени.  
 
Для того, чтобы разобраться с этой проблемой, было построено дерево для 
52-х гаплотипов для объединенной выборки Араратского региона и 
Северной Армении  (рис. 9).   
 
Дерево подразделилось на пять ветвей. Одна ветвь очень древняя, с 
предком 456 поколений, или 11,400 лет назад (!). Другая ветвь дала 217 
поколений, то есть 5,500 лет назад до общего предка. Третья ветвь – 200 
поколений, 5000 лет назад. Четвертая ветвь – 150 поколений, то есть 3,750 
лет назад. Пятая ветвь оказалась совсем недавней, в ней были только 
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базовый гаплотипы, 11 штук, поэтому возраст посчитать было нельзя. 
Примерно несколько сот лет до общего предка.  
 
Ясно, что большинство армянских общих предков гаплогруппы R1b 
значительно старше западно-европейских, которые жили между 3,400 и 
4,600 годами назад, как будет показано ниже. Только еврейский R1b предок, 
который жил 5,000±200 лет назад, может сравниться с армянскими по 
древности, да и то не с самым древним. Похоже, что европейские R1b 
предки или исчезли с европейского континента во 2-м тысячелетии до н.э. 
(или ранее), или никогда там до того не были. 
 

 
Рис. 9. Дерево 6-маркерных гаплотипов объединений выборки 

Араратского региона и Северной Армении, гаплогруппа R1b, 
построено по данным (Weale et al, 2001).  В выборке – 52 гаплотипа.  
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Поэтому армянские и еврейские члены рода R1b значительно старше, чем 
их западноевропейские сородичи.   
 
 
Армяне (гаплогруппа R1а1) 
 
Выборка из 37 гаплотипов была представлена в той же статье (Weale et al, 
2001), упомянутой выше. Они тоже включают гаплотипы из пяти регионов 
Армении, Карабаха, Ирана и т.д. Также, как и в случае гаплотипов 
гаплогруппы R1b, все подвыборки по регионам показывают более чем 
одного общего предка. Например, если считать по всем 37 гаплотипам, то 
остаточные базовые гаплотипы покажут 64 поколения до общего предка, а 
число мутаций – 96 поколений. Опять, первая цифра обычно завышена, 
вторая – занижена при таком способе расчета, при смешивании общих 
предков.  

 
 
Рис.10. Дерево 6-маркерных гаплотипов объединений выборки 

Араратского региона и Северной Армении, гаплогруппа R1а1, 
построено по данным (Weale et al, 2001).  В выборке – 37 
гаплотипов.  
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Более внимательное рассмотрение дерева гаплотипов (рис. 10) показало, 
что оно содержит большое количество гаплотипов от недавнего предка: 
 
15-12-25-11-11-13 
 
которые даже не могут быть идентифицированы во времени, настолько 
они недавние. Таких в выборке 20 идентичных гаплотипов. Примечательно, 
что их не содержат выборки из Ирана и Восточной Турции.  
 
17 мутированных гаплотипов имеют свой базовый гаплотип 
 
16-12-25-11-11-13 
 
всего лишь одну мутацию от недавнего базового гаплотипа. Это – 
«классический» восточно-славянский гаплотип, который в 12-маркерном 
формате выглядит следующим образом 
 
13-25-16-11-11-14-12-12-10-13-11-30 
 
и будет обсуждаться ниже. Общий предок современных русских с восточно-
славянским гаплотипом жил 193±12 поколений,  то есть 4,825±300 лет назад 
(см. ниже). Общий предок современных армян гаплогруппы R1a1 жил 
179±20 поколений, то есть 4,475±500 лет назад. Здесь ошибки даны 
оценочно.   
 
В целом понятно, почему пра-славянский, или арийский базовый гаплотип 
присутствует во всех армянских популяциях, в то время как совсем 
недавний базовый гаплотип присутствует только у армян на территориях 
бывшей советской Армении, но не в Иране или Турции.  
 
 
Евреи (гаплогруппы J и J1) 
 
Список из 194 гаплотипов евреев гаплогруппы J был опубликован в работе 
Бехара и др. (Behar et al, 2003). 91 из них были идентичны друг другу: 
 
14-16-23-10-11-12 
 
Это так называемый «Модальный гаплотип коэнов» (МГК). В общем, уже 
ясно, что когда 91 базовый гаплотип из 194, то есть половина, то предок 
явно не древний. Тем не менее, авторы самой нашумевшей работы по ДНК-
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генеалогии, опубликованной в журнале Nature в 1997 году, и затем там же, в 
1998-м, объявили, что МГК появился больше 3 тысяч лет тому назад. А этого 
просто не может быть, глядя на эти гаплотипы.  
 
Проверим.  
 
Полный набор из 194 гаплотипов содержит 263 мутации, то есть указывает 
на общего предка, жившего 263/194/0.0088 = 154 поколение назад, с 
поправкой – 4550 лет назад. Но посмотрим на долю остаточных базовых 
гаплотипов: ln(194/91)/0.0088 = 86 поколений, с поправкой – 95 поколений, 
примерно 2375 лет. Разница – 80% между двумя способами расчета. Значит, 
там не один предок, а больше. Нельзя так считать, как авторы статей в 
Nature. И в десятках других статей.  
 

 
 
Рис.11 Дерево 6-маркерных гаплотипов евреев гаплогруппы J, построено 

по данным Бехара и др. (2003).  В выборке – 194 гаплотипов.  
 
Посмотрим на другую выборку, гаплогруппы J1 евреев, извлеченную из 
базы данных YSearch. 90 гаплотипов, в них 41 базовый, и 123 мутации от 
точно такого же базового гаплотипа. Это дает 123/90/0.0088 = 155 
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поколений до общего предка без поправок (а в «научной выборке» было 154 
поколения!) и ln(90/41)/0.0088 = 89 поколения без поправок («научная» 
выборка дала 86 поколений). Иначе говоря, «коммерческая» и «научная» 
выборка дали одни и те же результаты. Но в любом случае и та, и другая 
показывают, что предок был не один.  
 
Детальное изучение выборок показало (Klyosov, 2008) что эти выборки 
содержат по меньшей мере восемь (!) генеалогических линий, каждая из 
которых берет начало от своего общего предка, и предки эти жили 
11,100±600, 6,200±400, 5,100±500, 3,500±200, 1,800±200, 775±50, 1,650±350 and 
1,350±100 лет назад. Последние две линии – «Модальный гаплотип коэнов», 
которых оказалось два уже в 12-маркерных гаплотипах. Некоторые древние 
линии повели свое начало от обших предков, которые жили 13,400±2,400 и 
9,000±1,000 лет назад, но потом расщепились, пройдя, видимо, бутылочные 
горлышки популяции. Деревья гаплотипов «научной» и «коммерческой» 
выборки евреев в 6-макерном варианте приведены на рис. 11 и 12. 
 

 
Рис.12 Дерево 6-маркерных гаплотипов евреев гаплогруппы J1, 

построено по данным базы данных YSearch (2008).  В выборке – 90 
гаплотипов.  
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Евреи (гаплогруппа J2) 
 
В работе Бехара и др. (Behar et al, 2004) была опубликована выборка из 88 
гаплотипов евреев гаплогруппы J2. 25 гаплотипов были идентичны друг 
другу: 
 
14-16-23-10-11-12 
 
По случайной статистике  этот 6-маркерный гаплотип идентичен 
«модальному гаплотипу коэнов» гаплогруппы J1. Эта идентичность вызвала 
массу дискуссий, которые продолжаются и сейчас – почему идентичны 
гаплотипу коэнов, ведь это же другая гаплогруппа! А это просто причуды 
статистики.  
 

 
 
Рис.13 Дерево 6-маркерных гаплотипов евреев гаплогруппы J2, 

построено по данным Бехара и др. (2004).  В выборке – 88 
гаплотипов.  

 
 
Все 88 гаплотипов содержат 160 мутаций от базового гаплотипа. По доле 
базового гаплотипа число поколений до общего предка равно 
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ln(88/25)/0.0088 = 143 поколение, по мутациям – 160/88/0.0088 = 207 
поколений (обе величины – без поправок на возвратные мутации). Опять 
разнобой (44% разницы), значит – более одного общего предка (рис. 13) 
 
Проверим по другой базе данных, по другой выборке, «коммерческой» 
(рис. 14). В ней – 75 гаплотипов евреев, которые включают 15 базовых 
гаплотипов, таких же, как и в «научной» выборке, и содержат 135 мутаций. 
Это дает ln(75/15)/0.0088 = 183 поколения и 135/75/0.0088 = 205 поколений 
до общего предка. Опять более одного общего предка, на что указывает и 
дерево гаплотипов (рис.14).  
 
 
 

 
Рис.14 Дерево 6-маркерных гаплотипов евреев гаплогруппы J2, 

построено по данным базы данных YSearch (2008).  В выборке – 75 
гаплотипов.  

 
 
Анализ деревьев гаплотипов показал, что у евреев гаплогруппы J2 имеется 
по меньшей мере пять общих предков. Те, от которых произошло 
наибольшее количество современных евреев гаплогруппы J2, жили 
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6,100±1,000, 900±50, и 1,200±200 лет назад. Последняя генеалогическая линия 
– «модальные гаплотипы коэнов».  
 
Эти примеры показывают, что нельзя рассчитывать времена до общего 
предка основываясь только на числе мутаций в гаплотипах, без 
приложения других критериев, которые показывают, «чистая выборка» или 
нет, происходит ли она от одного общего предка или нет.  
 
 
Евреи (гаплогруппа R1a1) 
 
В литературе имеется выборка гаплотипов евреев гаплогруппы R1a1 (Behar 
at al, 2003), в которой имеются 42 гаплотипа, 25 из которых идентичны друг 
другу: 
 
16-12-25-10-11-13 
 
Любопытно, что этот базовый гаплотип отличается от других базовых 
гаплотипов гаплогруппы R1a1, которые мы здесь рассматриваем, а именно 
от базовых гаплотипов Доналда, шведского и армянского базовых 
гаплотипов 
 
15-12-25-11-11-13 
 
русского (восточные славяне) и индийского базовых гаплотипов  
 
16-12-25-11-11-13 
 
и базового гаплотипа Ченчу 
 
16-12-24-11-11-13 
 
Похоже, что все они образуют поток гаплотипов, в направлении их 
предполагаемой мутации: 
 
15-12-25-11-11-13 ←16-12-25-11-11-13→ 16-12-24-11-11-13     
        ↓ 
          16-12-25-10-11-13 
или 
 
западно-европейский, армянский ←славянский→ индийский → ченчу     
                   ↓ 
               еврейский 
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На самом деле не исключено, что стрелка от западно-европейского 
направлена в сторону славянского: 
 
15-12-25-11-11-13 → 16-12-25-11-11-13→ 16-12-24-11-11-13     
        ↓ 
            16-12-25-10-11-13 
   
Это еще предстоит выяснить. На самом деле сейчас более обоснованным 
представляется, что гаплогруппа R1a1 у евреев попала к ним с востока, из 
Азии, поскольку при переходе к более протяженным гаплотипам 
нарастают различия предковых гаплотипов R1a1 славян и евреев. 
Возможно, это наследие хазарского периода, поскольку годы для жизни 
общего предка гаплотипа R1a1 у евреев примерно те самые.   
 
Возвращаясь к гаплотипам евреев, отметим, что их 42 гаплотипа включают 
25 базовых, и 22 мутации. Это дает соответственно ln(42/25)/0.0088 = 59 
поколений, и 22/42/0.0088 = 60 поколений (59.5, если быть точным до 
абсурда). Таким образом, евреи гаплогруппы R1a1 происходят от общего 
предка, который жил – при введении поправки на возвратные мутации – 
1,600 лет назад. Это – по наименее точным 6-маркерным гаплотипам. 
   
12-маркерные гаплотипы евреев гаплогруппы R1a1, извлеченные из базы 
данных YSearch (поскольку в научной литературе такие гаплотипы 
отсутствуют), образуют набор из 44 гаплотипов, 14 из которых идентичные 
друг другу, базовые: 
 
13-25-16-10-11-14-12-12-10-13-11-30 
 
Вся выборка содержит 57 мутаций. Это дает ln(44/14)/0.022 = 52 поколения, 
и 57/44/0.022 = 59 поколения до общего предка. Таким образом, евреи 
гаплогруппы R1a1 произошли от общего предка, который жил 60±4 
поколения, или 1,500±100 лет назад, 6-й век нашей эры (с введением 
поправки на возвратные мутации). Более детальное рассмотрение этих 
гаплотипов проведено в (Klyosov, 2008).  
 
Характерно, что базовый гаплотип евреев гаплогруппы R1a1 отличается 
всего на одну мутацию как в 6-маркерном, так и в 12-маркерном формате от 
русского (восточные славяне) базового гаплотипа (мутированный маркер 
помечен жирным шрифтом) 
 
13-25-16-11-11-14-12-12-10-13-11-30 
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Для сведения, западно-европейский гаплотип R1a1 генеалогической линии 
Доналдов  
 
13-25-15-11-11-14-12-12-10-14-11-31 
 
отличается от восточно-славянского на три мутации (помечено жирным 
шрифтом), а от еврейского – на четыре мутации. Похоже, что гаплотип 
евреев произошел от славянского, или более близкого к нему, чем 
западноевропейские гаплотипы.  
 
* * * 
 
Как видно, подход, разрабатываемый автором, работает весьма неплохо 
даже на 6-маркерных гаплотипах. «Неплохо» в том отношении, что 
получаются разумные результаты, не противоречащие здравому смыслу. 
Естественно, такой критерий недостаточен, и в следующих разделах я 
рассмотрю более протяженные гаплотипы. Это будет сделано не столько 
для проверки получаемых дат до общих предков, потому что база для 
проверки, как правило, отсутствует, но скорее для выработки у 
внимательного читателя ощущения связи картины мутаций в гаплотипах и 
времени до общего предка. В тех случаях, когда эти времена превышают 
(или приближаются к) примерно 600 лет до общнго предка, будет 
проводиться поправка числа поколений на возвратные мутации, как 
описано выше. 
 

Прибалтийские народы (гаплогруппа N1с1) 

Эта серия гаплотипов была любезно представлена коллегой Владимиром 
Волковым. В ней – 249 гаплотипов, все они гаплогруппы N1с1, снип М178. 
Не вдаваясь в детали, поскольку сами данные и выводы из них еще не 
опубликованы, сообщу только, что в 12-маркерной серии 51 гаплотип был 
базовым, что дает ln (249/51)/0.022 = 72 поколения до общего предка (без 
поправки на возвратные мутации). Эти гаплотипы имели 558 мутаций по 
отношению к базовым, что дает 558/249/0.022 = 102 поколения до общего 
предка. Ясно, что при более чем 40% разницы в результатах двух данных 
подходов этот набор гаплотипов происходит от нескольких предков. 
Действительно, построение дерева гаплотипов выявило отдельную ветвь, 
состоящую из 126 гаплотипов, со следующими базовыми 

14-12-24-11-14-14 

14-24-14-11-11-13-11-12-10-14-14-30 
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и соответствующими мутациями: 

6-маркерный гаплотип 77 базовых 54 мутации             
12-маркерный гаплотип 48 базовых 134 мутации  

Это приводит 

для 6-маркерных гаплотипов:  ln (126/77)/0.0088 = 56 поколений, 
54/126/0.0088 = 49 поколений 

для 12-маркерных гаплотипов: ln (126/48)/0.022 = 44 поколений, 
134/126/0.022 = 48 поколений. 

Средняя величина этих четырех величин равна 49±5 поколений до общего 
предка, то есть примерно – с поправкой на возвратные мутации – 1300±150 
лет до общего предка, 7-9 век нашей эры. Интересно, что среди этих 126 
человек на ветви 116 составляют финны. Из России и Германии были по 
двое, и шесть из Швеции. 123 гаплотипа с девяти других ветвей 
представляли Польшу, Литву, Белоруссию, Германию и некоторые другие 
страны, и их общий предок жил примерно 120 поколений, или 3000 лет 
назад.  
 
 
Русские (гаплогруппа N1с1) 
 
Выборка из 12-маркерных гаплотипов общим числом 37 была приведена в 
статье Деренко и др. (2007). Однако это была не стандартная 12-маркерная 
панель, а включала маркеры DYS#437 и 438 из 25-37-маркерной панели. Их 
можно было специально откалибровать, но, чтобы получать сопоставимые с 
другими сериями данные, анализировались только 10 маркерные 
гаплотипы из данной работы (средняя скорость мутации, как показано 
выше, равна 0.022 на гаплотип на поколение, и 0.0022 на маркер на 
поколение). Оказалось, что базовым гаплотипом для всей выборки был 
следующий: 
 
14-23-14-11-11-13-X-Y-10-14-14-30 
  
Его в выборке оказалось 7, при 97 мутациях. Расчет по обычной схеме дал 76 
и 119 поколений до общего предка (без поправки на возвратные мутации). 
При разнице почти в 60% ясно, что общий предок не один, и базовый 
гаплотип принадлежит не древнему, а недавнему предку.  
 
Дерево гаплотипов подтвердило этот вывод (рис.15).    
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Рис.15 Дерево 10-маркерных гаплотипов русских гаплогруппы N1с1, 

построено по данным (Derenko et al, 2007).  В выборке – 37 
гаплотипов.  

 
 
Как видно, на дереве по меньшей мере четыре основные ветви. Семь 
«базовых» гаплотипов, определенных выше, сидят в виде «гребенки» на 
«стволе» дерева, в его верхней части, как часть ветви из 9 гаплотипов. 
Кстати, этот базовый отличается на одну мутацию от «прибалтийского» 
базового гаплотипа  N1с1, приведенного выше. Эти 7 гаплотипов из 9 на 
ветви дают ln(9/7)/0.022 = 11 поколений от общего предка. Поскольку все 9 
гаплотипов содержат только две мутации, это дает 2/9/0.022 = 10 
поколений,  или примерно 250 лет до общего предка. Как видно, общий 
предок для этой генеалогической линии был один.  
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Внизу дерева находится плоская, явно недавняя по происхождению ветвь из 
9 гаплотипов. Она удалена от ствола только потому, что значительно 
отличается по предковому гаплотипу 
 
14-23-15-11-11-14-X-Y-10-13-14-29 
 
от недавнего же базового, приведенного выше, а именно на четыре 
мутации. Это соответствует разнице в 222 поколения между двумя общими 
предками, или примерно 5,550 лет.    
 
Данные 9 гаплотипов содержат 5 базовых, и только 4 мутации. Таким 
образом, получаем ln(9/5)/0.022 = 27±5 поколений и 4/9/0.022 = 20±4 
поколений. Это означает, что у всех 9 человек, гаплотипы которых 
образуют данную ветвь, был один общий предок, который жил примерно 
600 лет назад.  
 
Наконец, зная, что оба общих предка разделяются 5,550 годами 
мутационной эволюции, и сами они жили 250 и 600 лет назад, получаем, 
что ИХ общий предок жил (250+600+5550)/2 = 3,200 лет назад.  
 
Самая древняя ветвь на дереве состоит из 8 гаплотипов, и имеет 19 мутаций. 
Это дает 121 поколение (с поправкой), или 3,025 лет до общего предка. 
 
Следует заметить, что авторы (Derenko et al, 2007) использовали 
«эволюционный коэффициент» величиной 0.00069 мутации на поколение, 
который обсуждался выше, и получили «эволюционное расстояние до 
общего предка», равное «8.21±2.01 тысяч лет». Эта величина имеет 
совершенно другой смысл по сравнению с теми, что мы обсуждаем в 
данной статье, и не относится к генеалогическим линиям. Обычно в 
популяционных работах так пытаются оценить время возникновения 
популяции в целом. К тому же писать 8.21±2.01 – это вообще математически 
неприемлемо. Нельзя давать определяемую величину с точностью до сотых 
долей, когда ее ошибка оценена в основном знаке, еще «до запятой». 8±2 – 
вот как надо было написать в лучшем случае.  
 
 
Русские (восточные славяне) и индусы (гаплогруппа R1a1) 
 
Здесь я умышленно пишу «индусы», а не «индийцы» - во-первых, потому, 
что эти два слова стали уже практически синонимами в русском языке, во-
вторых, чтобы отличить от индийцев-дравидов, австралоидных индийцев и 
прочих аборигенов Индии, у которых, как правило, другие гаплогруппы, и 
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в третьих, потому, что именно индусы, по религии, составляют основную 
долю носителей гаплогруппы R1a1 в Индии. 
 
Проведем расчет времени до общего предка с помощью 25-маркерных 
гаплотипов на примере группы русских, а именно восточных славян, и 
индусов, обе выборки гаплогруппы R1a1. Эту гаплогруппу имеют от 50% до 
70% жителей старинных русских городов и селений, около 30% жителей 
Индии, и до 60% членов высших индийских каст.  
 
Гаплотипы были извлечены из базы данных  YSearch, разделы R1a и R1a1, и 
скомбинированы. В отношении гаплотипов и мутаций в них эти два 
раздела практически эквивалентны.  
 
Всего в нашем распоряжении было 44 25-маркерных гаплотипа с 
территории постсоветского пространства. К сожалению, это все, что 
нашлось в базе данных YSearch среди 50 тысяч гаплотипов. Не сдают пока 
наши славяне свою ДНК для генеалогического анализа. На основании этих 
гаплотипов было построено дерево. Оно симметричное, не распадается на 
отдельные резко различающиеся ветви. Это указывает, для предок для всех 
44 славян был один.  
 
Для сведения – «распадаются» - это когда ветви расположены отдельно, как, 
например, на рис. 8, 11, 12, 15. Тогда, как правило, у них разные базовые 
гаплотипы. На рис. 16 практически все ветви сидят на одной основе, на 
одной широкой, «базовой» ветви. Только три гаплотипа отходят 
непосредственно от «ствола» (гаплотипы 102, 106 и 127), но это, видимо, от 
недостаточной статистики.   
 
Среди гаплотипов не было двух одинаковых, и неудивительно. При двух 
базовых гаплотипах время до общего предка можно было бы оценить, хотя 
и очень примерно, как ln(44/2)/0.046 = 67 поколения, то есть всего 1800 лет 
(с поправкой на возвратные мутации). При более далеких временах базовых 
гаплотипов в серии уже не остается. И даже один немутированный 
базовый, то есть предковый, дал бы всего 90 поколений до общего предка, 
то есть примерно 2250 лет. Хотя, конечно, один базовый в выборке не 
определить. 
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Рис.16. Дерево 25-маркерных гаплотипов гаплогруппы R1a1 с пост-

советской территории, построено по данным базы данных YSearch 
и другим источникам (2008).  В выборке – 44 гаплотипа.  

 
 
 
Базовый восточно-славянский гаплотип такой: 
 
13-25-16-10-11-14-12-12-10-13-11-30-15-9-10-11-11-24-14-20-32-12-15-15-16       
 
Среди всех 44 гаплотипов оказалось 326 мутаций, что дает 193 поколения, 
или 4,825±300 лет до общего предка. 29±3 вв до н.э.  
 
Поскольку по некоторым сведениям примерно 3600-3500 лет назад наши 
предки, точнее, потомки наших предков, ушли в Индию и принесли туда 
гаплогруппу R1a1, то можно ожидать, что возраст общего предка в Индии 
будет примерно в том же временном диапазоне. 
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В базе данных YSearch обнаружились 15 индийских (из них 4 пакистанских 
и один из Шри-Ланка) гаплотипов гаплогруппы R1a1, и базовый их – 
следующий:  
    
13-25-16-11-10(11)-14-12-12-10-13-11-31(30)-16(15)-9-10-11-11-24-14-20-32-12-15-
15-16       
 
Он отличается всего на 0-3 мутации от славянского на 25-маркерном 
гаплотипе. Ноль-три мутации – это потому, что по этим маркерам 
проходит «разлом», и в одинаковой степени может быть или одна, или 
другая величина базовой аллели. На расстоянии до общего предка это не 
сказывается, поскольку число мутаций до базового гаплотипа практически 
одинаково. Иначе говоря, мутационной разницы между славянским и 
индийским базовыми гаплотипами практически нет. Точнее, она может 
быть в диапазоне 0 – 1775 лет между общими предками.  

 
 
Рис.17. Дерево 25-маркерных гаплотипов индусов (индийцев) 

гаплогруппы R1a1, построено по данным базы данных YSearch 
(2008).  В выборке – 15 гаплотипов.  
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Дерево гаплотипов индийских R1a1 гаплотипов приведено на рис. 17.   В 
этих 15 гаплотипах 47 мутаций в первых 12 маркерных гаплотипах, и 44 
мутации во второй панели гаплотипов, то есть всего 91 мутация во всех 
гаплотипах. Это дает 152 поколений, или 3,800±200 лет до общего предка. 
Как видно, по времени общий предок для индусов на тысячу лет моложе, 
чем общий предок восточных славян.  
 

 
 
Рис.18 Дерево 25-маркерных гаплотипов славян и индусов (индийцев) 

гаплогруппы R1a1, построено по данным базы данных YSearch 
(2008).  В выборке – 30 гаплотипов. Номера гаплотипов ниже ста – 
индийские, выше ста – славянские.  

 



305 

Для более полного прояснения этого вопроса было построено сводное 
дерево из 30 гаплотипов – половина славян, половина индусов (рис. 18). Для 
этого дерева 15 славянских гаплотипов были выбраны совершенно 
неупорядоченно, чтобы сложить их с таким же количеством индийских 
R1a1 гаплотипов.  Оказалось, что в этом случае их совместный базовый 
гаплотип становится полностью славянским 
 
13-25-16-11-10-14-12-12-10-13-11-30-15-9-10-11-11-24-14-20-32-12-15-15-16       
 
На дереве их гаплотипы тоже в значительной степени перемешаны.  
 
В этой совместной выборке имеется 178 мутаций на тридцать 25-маркерных 
гаплотипов. Это дает 149 поколений, или 3,725 лет до общего предка, то есть 
почти на тысячу лет моложе времени общего предка для славянского 
базового гаплотипа.   
 
Так что общий предок и славян, и индусов жил примерно 3,725 лет назад, и 
тогда же жил общий предок индийских R1a1 гаплотипов (3800±200 лет 
назад). А вот где именно он жил – пока остается загадкой. Но загадка 
решается без особого труда – ну где мог жить общий предок R1a1 славян и 
индусов, если предки славян ушли в Индию (видимо, с Южного Урала) 
примерно 3600 лет назад, общий предок современных индусов 
гаплогруппы R1a1 жил 3,800±200 лет назад, и общий предок славян той же 
гаплогруппы жил 3725 лет назад? Ясно, что на территории современной 
России,  либо на Южном Урале, либо в Европейской части нынешней 
России.       
 
 
Арабские гаплотипы R1a1 Оманского залива 
 
В литературе были опубликованы 17-маркерные гаплотипы R1a1 для 16 
жителей Катара и Объединенных Арабских Эмиратов (Cadenas et al, 2008). 
Для расчетов я использовал только 10 маркеров, чтобы данные можно было 
напрямую сравнивать с другими данными по гаплогруппе R1a1, здесь 
приводимыми. Во всем списке есть только один гаплотип, который можно 
было бы считать базовым, поскольку по отношению к нему общее число 
мутаций, а именно 46, было минимальным (эта процедура называется 
«минимизацией мутаций), и в нем, соответственно, мутаций не было. Тогда 
вполне разумно – на первый взгляд – получается хорошее совпадение 
между двумя способами расчета расстояния до общего предка: 
ln(16/1)/0.022 = 126 поколений, и 46/16/0.022 = 131 поколений до общего 
предка (без поправки на возвратные мутации).        
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Рис.19. Дерево 10-маркерных арабских гаплотипов R1a1 Оманского 

залива, построено по данным (Cadenas et al, 2008).  В выборке – 16 
гаплотипов.  

 
 
Но две причины мешали сделать такой вывод. Во-первых, один базовый 
гаплотип – это не дело. Случайное появление в списке еще одного такого 
же или, напротив, «неявка» того конкретного человека драматически 
меняли результаты расчетов. Нельзя базировать расчеты на одной точке, 
хотя для исключительно предварительной «прикидки» это не возбраняется. 
Во-вторых, в маркерах DYS#19 и 389-1, и именно в этих двух, имелось 
непропорционально высокое число мутаций, и было очевидно, что там 
кроются два разных базовых гаплотипа. Так и оказалось.  
 
Рис. 19 показывает, как дерево распадается на две половины. У каждой – 
свой базовый гаплотип: 
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13-25-15-11-11-14-X-Y-10-13-11-30 
 
13-25-16-11-11-14-X-Y-10-13-11-31 
 
Эти базовые гаплотипы различаются двумя мутациями (показано жирным 
шрифтом). Интересно, что каждый из них отличается на одну мутацию от 
базового славянского гаплотипа, но на две мутации от базового гаплотипа 
Доналдов: 
 
13-25-16-11-11-14-12-12-10-13-11-30 
13-25-16-11-11-14-12-12-10-13-11-30 
 
13-25-15-11-11-14-12-12-10-14-11-31 
13-25-15-11-11-14-12-12-10-14-11-31 
 
Так что это явно след нашего, пра-славянского крыла наших предков, не 
западно-европейского.  
 
В правой верхней половине дерева 7 гаплотипов, и они содержат 13 
мутаций. Это дает 92 поколения (с поправкой), или примерно 2300 лет от 
общего для них предка. Остальные 9 гаплотипов имеют 26 мутаций – 
кстати, и видно, что ветвь дальше отстоит от «ствола» дерева, что приводит 
к 150 поколениям, или 3,750 годам от общего предка. Это – времена ариев, 
18-й век до нашей эры. Это – времена Аркаима, арии еще не ушли в Индию,  
и вот другое крыло их дошло до Аравийского моря и Персидского залива.  
 
 
Гаплотипы R1a1 в Малой Азии. Анатолия.  
 
36 десятимаркерных гаплотипов были приведены в статье (Cinnioglu et al, 
2004), но среди них был маркер DYS#A7.2 (DYS#461), который не числится 
среди 37 маркеров стандартного набора, и поэтому был мной исключен из 
рассмотрения. Средняя скорость мутации для таких 9-маркерных 
гаплотипов равна 0.017 на гаплотип на поколение, и 0.00189 на маркер на 
поколение (см. выше). Среди 36 гаплотипов были 5 идентичных 
(предположительно базовых), и все они содержали 80 мутаций. Это даст 
ln(36/5)/0.017 = 116 поколений, и 80/36/0.017 = 131 поколений до общего 
предка (без поправки на возвратные мутации). Это цифры разнятся весьма 
заметно, особенно при том, что маркеры DYS#19 и 389-2 показывают 
слишком много мутаций. Видно, что по ним проходит «разлом» между 
двумя потенциальными сериями гаплотипов, потенциальными ветвями.  
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Рис.20. Дерево 9-маркерных гаплотипов R1a1 в Анатолии, построено по 

данным (Cinnioglu et al, 2004).  В выборке – 36 гаплотипов.  
 
 
Дерево гаплотипов (рис. 20)  подтвердило это предположение. Оказалось, 
что на дереве имеются по меньшей мере три ветви, со следующими 
базовыми гаплотипами:     
 
13-25-16-10-X-Y-Z-12-10-13-11-30 
 
13-25-15-11-X-Y-Z-12-10-13-11-30 
     
13-25-16-11-X-Y-Z-12-11-13-11-30 
 
Первый базовый гаплотип относится к ветви слева, состоящей из 11 
гаплотипов, в которой имеются 26 мутаций. Это соответствует 162 
поколениям, или 4,050 годам до общего предка (с поправкой на возвратные 
мутации). Этот базовый гаплотип отличается всего на одну мутацию от 
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базового гаплотипа восточных славян, на две мутации - (в пределах  
перекрывающихся восьми аллелей) отличается от «недавнего базового 
гаплотипа Оманского залива» (см. предыдущий раздел), и на четыре (!) 
мутации от западно-европейского базового гаплотипа Мак-Доналдов. 
Опять мы видим, что Западная Европа более удалена (в отношении 
гаплотипов) от Ближнего Востока и Малой Азии  по сравнению с 
гаплотипами восточных славян.      
 
Второй базовый гаплотип был получен из 10-гаплотипной ветви, которая 
находится в нижней части рис. 20, и содержит 17 мутаций. Это 
соответствует 111 поколениям, или 2,775 годам до общего предка (с 
поправкой). Этот базовый гаплотип отличается на одну мутацию от 
восточно-славянского гаплотипа и на две мутации от базового гаплотипа 
Доналдов, и точно совпадает с «недавним базовым гаплотипом Оманского 
залива», который происходит от общего предка, жившего 2,300 лет назад. 
Похоже, что это один и тот же общий предок.      
 
Третий базовый гаплотип самый недавний. Его ветвь, сверху справа на рис. 
20, содержит 11 гаплотипов, и имеет только 12 мутаций. Это соответствует 
68 поколениям, или 1,700 лет до общего предка, который жил в 4-м веке 
нашей эры. У этой ветви маркер DYS#439 в базовом гаплотипе имеет аллель 
11, и это почти уникально для базовых гаплотипов гаплогруппы R1a1. Это, 
видимо, продукт относительно недавней мутации.    
 
 
Гаплотипы R1a1 в на Адриатическом побережье и на Балканах 
 
Много гаплотипов Хорватии было опубликована в статье Барак и др (Barac 
et al, 2003), но там не было данных по гаплогруппам. 67 девятимаркерных 
гаплотипов с указанием соответствующих гаплогрупп были мне высланы 
автором цитируемой статьи, д-ром Марьяной Pericic.  
 
Рассмотрение гаплотипов показало, что они определенно происходят более 
чем от одного общего предка. Это видно и из дерева гаплотипов, 
приведенного на рис. 21.    
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Рис.21. Дерево 9-маркерных балканских гаплотипов R1a1, 

представленных      д-ром Марьяной Pericic, Хорватия.  В выборке – 
67 гаплотипов.  

 
 
На дереве видны по меньшей мере четыре отдельных ветви. Самая молодая 
ветвь, имеющая 12 гаплотипов, включает три «базовых» гаплотипа, 
расположенных на «стволе» на самой вершине дерева: 
 
13-25-16-10-11-14-X-Y-Z-13-11-30 
 
и имеет 14 мутаций. Это дает ln(12/3)/0.017 = 82 поколений, и 14/12/0.017 = 
69 поколений до общего предка. С поправкой на возвратные мутации 
последнее число дает 74 поколений, или 1,850 лет до общего предка, 
который жил во 2-м веке нашей эры.  
 
Этот гаплотип отличается только на одну мутацию от восточно-славянского 
базового гаплотипа 
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13-25-16-11-11-14-12-12-10-13-11-30 
  
который происходит от общего предка, жившего 4825 лет назад.  
 
Широкая ветвь справа, состоящая из 27 гаплотипов, имеет базовый 
гаплотип 
 
13-25-16-11-11-14-X-Y-Z-13-11-30 
 
в точности соответствует восточно-славянскому гаплотипу, и содержит 68 
мутаций. Это дает 174 поколения, или 4,350 лет до общего предка. У 
восточных славян этот предок старше, ему 4,825 лет.  
 
Наконец, самая древняя ветвь  слева внизу на рис. 21, дала ошеломляющие 
результаты. Эти 13 гаплотипов содержат 70 мутаций от базового гаплотипа 
 
13-24-15-10-12-15-X-Y-Z-13-11-29 
 
и соответствует 457 поколениям, или 11,425 годам от общего предка. Это – 
самый древний общий предок, обнаруженный в гаплогруппе R1a1.   
 
Сопоставление его с базовым восточно-славянским гаплотипом показало, 
что они различаются на 6 мутаций, или на 14,025 лет на 9 маркерах. 
Поскольку общий предок восточных славян жил 4,825 лет назад, то общий 
предок балканских и восточнославянских R1a1 жил 15,100 лет назад. Где он 
жил – остается загадкой, но скорее всего западнее восточно-славянских 
гаплотипов. К востоку, как мы видели, гаплотипы более молодые, от 
русских до индийских с возрастом индийского общего предка 3800±200 лет.      
 
 
Цыганские гаплотипы H1 в Хорватии 
 
Как я упоминал в предыдущем разделе, я получил от д-ра Марьяны 
Перичич из Хорватии несколько серий гаплотипов балканского 
происхождения. Среди них были 34 гаплотипа гаплогруппы Н1, все с одной 
территории. Обычно гаплогруппа Н1 за пределами Индии встречается 
только у цыган и их потомков, особенно на Балканах и сопредельных 
странах. Выше мы показали, что гаплотипы болгарских цыган гаплогруппы 
Н1 имеют одного общего предка, который жил 22-23 поколение назад, то 
есть 550-575 лет тому. Раздел завершался так:       

«Из независимых источников, присутствие цыган в Болгарии было 
отмечено 700 лет назад (Zhivotovsky et al, 2004). Однако, эти сведения не 
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обязательно точны, они могут относиться к другим цыганам, не 
обязательно гаплогруппы Н1, потомство у первых цыган могло не выжить, 
и так далее. Тем не менее, 550-575 лет назад – это вполне 
удовлетворительное совпадение».  

 

Рис.22. Дерево 9-маркерных балканских гаплотипов Н1, представленных         
д-ром Марьяной Pericic, Хорватия.  В выборке – 34 гаплотипов.  

 
 
И вот нам предоставилась возможность проверить эти соображения на 
другой серии гаплотипов гаплогруппы H1, теперь из Хорватии. Было 
построено дерево гаплотипов (рис. 22), из которого видно, что общий 
предок жил относительно недавно, поскольку дерево включает 16 
идентичных, базовых, предковых гаплотипов из общего числа 34 гаплотипа.  
 
12-22-15-10-15-17-X-Y-Z-14-11-29 
 
Это соответствует ln(34/16)/0.017 = 44 поколений до общего предка. Вся 
серия имеет 24 мутации. Это дает 24/34/0.017 = 42 поколений до общего 
предка (без поправки на возвратные мутации).    
 



313 

Итак, имеем 45±2 поколений, или 1125±50 лет до общего предка (с 
поправкой).  
 
Кстати, базовый гаплотип болгарских цыган в 6-маркерном варианте был 
следующий: 

15-12-22-10-11-12     

У хорватских цыган, если перевести его в 6-маркерный -  
 
15-Х-22-10-11-12 
 
Тот же самый. Так что, похоже, у хорватских и болгарских цыган общий 
предок один, и не столь давний. Видимо, тот, кто в те времена перебрался в 
Европу.  
 
Для сведения, второй маркер, тот, что помечен буквой Х (DYS#388), в 
гаплогруппе Н1 в большинстве случаев имеет значение 12. В базе данных 
YSearch имеются только 22 гаплотипа H1 с подгруппами (Н1а и Н1b), и в 15 
случаях DYS#388 = 12. Пять раз встречается 14, но почти исключительно в 
подгруппе Н1а.     
 
 
Гаплотипы R1b на Балканах 
 
Наконец, среди присланных мне д-ром Marijana Pericic серий гаплотипов 
оказались 36 гаплотипов гаплогруппы R1b, собранных на разных 
территориях Балкан, побережья Адриатического моря, и островах 
Адриатики. Дерево гаплотипов показано на рис. 23. 
 
Вся серия содержит 12 «базовых» гаплотипов, что дало бы ln(46/12)/0.017 = 
79 поколений до общего предка, но из дерева гаплотипов совершенно ясно, 
что предков на самом деле несколько. Можно выделить четыре явно разные 
ветви, соответствующие четырем генеалогическим линиям. Одна из них 
совсем недавняя, из 15 гаплотипов, включает 12 тех самых «базовых», и 
содержит всего три мутации. Это дает ln(15/12)/0.017 = 13 поколений, 
3/15/0.017 = 12 поколений. Таким образом, молодая ветвь, в количестве 
одной трети от всех R1b, имеет общего предка, который жил всего 300-325 
лет назад, в конце 17-го – начале 18-го веков. 
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Рис.23. Дерево 9-маркерных балканских гаплотипов R1b, 

представленных         д-ром Марьяной Pericic, Хорватия.  В выборке 
– 46 гаплотипов.  

 
 
Почти все они – жители острова Корсула в Адриатике.  Базовый гаплотип у 
них 
 
13-24-14-11-11-11-X-Y-Z-13-13-29 
 
Он на три мутации отходит от известного Атлантического модального 
гаплотипа (АМГ): 
  
13-24-14-11-11-14-12-12-12-13-13-29 
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Вторая ветвь, справа внизу на рис. 23, содержит 11 или 14 гаплотипов, в 
зависимости от того, как ее рассматривать. Базовый гаплотип при этом не 
меняется: 
 
12-24-14-11-11-15-X-Y-Z-13-13-29 
   
Здесь – две мутации в сторону от АМГ 
 
В ней 26 мутаций при 11 гаплотипах, или 31 мутация при 14 гаплотипах. 
Это дает соответственно 162 или 149 поколений, то есть 4,050 или 3,725 лет 
до общего предка. Можно записать 3,900±200 лет. Это – обычный возраст 
для гаплогруппы R1b в Европе. 
 
Третья ветвь, слева внизу, из 6 гаплотипов, содержит 17 мутаций от базового 
гаплотипа 
 
13-24-14-11-11-11-X-Y-Z-14-13-29 
 
и отстоит на четыре мутации от АМГ. Возраст до общего предка этой ветви 
составляет 5,000 лет (с поправкой на возвратные мутации).  
 
Наконец, самая древняя ветвь, как и видно из дерева гаплотипов, состоит из 
7 гаплотипов и содержит 21 мутацию. Это дает 21/7/0.017 = 176 поколений, 
но с поправкой на возвратные мутации, которые необходимо вводить при 
таких временнЫх дистанциях, составляет 214 поколений, или 5,350 лет. Это 
уже превышает обычный возраст R1b для общего предка в Европе. Однако 
следует учесть, что этот возраст в данном случае держится только на одном 
гаплотипе, номер 042 на рис. 23. Если его убрать, то останется 15 мутаций 
на 6 гаплотипах, и это даст вполне умеренные для Европы 172 поколения, 
то есть примерно 4,300 лет до общего предка. Но это, к сожалению, общие 
недостатки малых выборок.      
 
  
Шведские гаплотипы (гаплогрупп R1a1, R1b1, I1, I2b1, N1с, G, и J) 
 
Набор из 383 гаплотипов Швеции был опубликован в работе (Karlsson et al, 
2006). Он включает 48 гаплотипов гаплогруппы R1a1, 76 гаплотипов R1b3 
(ныне R1b1c ), 133 гаплотипа I1 (ранее назывался I1a), 15 гаплотипов  I2b1 
(ранее I1c), 7 гаплотипов  гаплогруппы G, 72 гаплотипа гаплогруппы N3 
(ныне N1c), и 11 гаплотипов гаплогруппы J. Эти серии гаплотипов 
представляют особый интерес, так как могут  указывать на разных общих 
предков в отношении сроков их передвижения в Скандинавию.  
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R1a1 
 
Базовый гаплотип 48 гаплотипов гаплогруппы R1a1 следующий: 
 
13-25-15-11-11-14-X-Y-Z-13-11-30 
 
Их всего три среди всех 48. Остальные содержат 137 мутаций. Это дает 
ln(48/3)/0.017 = 163 поколения до общего предка, и 137/48/0.017 = 168 
поколений (без поправки на возвратные мутации). Это практически одна и 
та же величина, хотя базовых гаплотипов мало, и число поколений, 
полученное из доли базового гаплотипа, чувствительно к ошибкам. Нужны 
дополнительные свидетельства. И само дерево гаплотипов их 
предоставляет.   
 
Из рис. 24 видно, что никаких явно отдельных ветвей на дереве гаплотипов 
нет. Все они выходят из одного «корня». Так что предок действительно 
один.  
 

 
Рис.24. Дерево 9-маркерных шведских гаплотипов R1a1, по данным 

(Karlsson et al, 2006).  В выборке – 48 гаплотипов.  
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Считая на все дерево и вводя поправку на возвратные мутации, получим 
198±6 поколений, то есть 4,950±150 лет до общего предка. Это – практически 
та же самая величина, что и у восточных славян (4,825 лет, см. выше).  
 
Сравним их базовые гаплотипы. У славян, как приводилось выше -     
 
13-25-16-11-11-14-12-12-10-13-11-30 
 
Всего одна мутация в сторону (показано жирным шрифтом). Да и то не 
совсем, поскольку у 48 шведских гаплотипов аллелей 15 и 16 насчитывается 
25 и 18, соответственно, остальные пять аллелей мутированы в 14 (одна 
мутация) и 17 (четыре мутации). Так что отношение фактически почти 
поровну, 26:22, между «шведским» и «славянским» вариантами. У славян 
это отношение более сдвинуто к 16, и отношение между аллелями 15 и 16 
равно 3:12. У индусов, кстати, 2:13, практически то же самое, что и у славян.   
 
В итоге передвижения  ариев (R1a1) в Швецию, число потомков 
выявленного общего предка сейчас там насчитывает примерно 13% от всего 
населения.     
 
 
R1b1c 
 
Базовый гаплотип в Швеции следующий: 
 
13-24-14-11-11-14-X-Y-Z-13-13-29 
 
Это – классический Атлантический модальный гаплотип, который в 12-
маркерном формате выглядит так: 
 
13-24-14-11-11-14-12-12-12-13-13-29 
 
Все 76 шведских гаплотипов гаплогруппы R1b1c включают 7 базовых 
гаплотипов и содержат 187 мутаций. Это дает ln(76/7)/0.017 = 140 
поколений, и 187/76/0.017 = 145 поколений до общего предка. Опять мы 
видим одинаковые величины, что указывает на одного общего предка в 
выборке. При введении поправки на возвратные мутации получаем 166 
поколений, то есть до 4,150 лет до общего предка.  
 
Дерево гаплотипов (рис. 25) также показывает, что общий предок был один. 
Никакого расщепления дерева на несвязанные между собой ветви не 
отмечается. Некоторое подозрение может вызвать ветвь вверху справа, но 
там 11 гаплотипов, имеющих всего 16 мутаций, что дает всего 86 поколений, 
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или 2,375 лет до общего предка (с поправкой). Это – просто один из более 
поздних вариантов генеалогической линии, в которой маркер DYS#389-1 
мутировал из 13 в 14, что и сдвинуло также маркер DYS#389-2: 
 
13-24-14-11-11-14-X-Y-Z-14-13-30 
        
Это – нормальные мутации в гаплотипах, которые скорее интересны тем, 
кто занимается «фамильной историей».  
 

 
 
Рис.25. Дерево 9-маркерных шведских гаплотипов R1b1c, по данным 

(Karlsson et al, 2006).  В выборке – 76 гаплотипов.  
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I1 
 
133 шведских гаплотипов гаплогруппы I1 включают 27 идентичных, 
базовых гаплотипов 
 
13-23-14-10-14-14-X-Y-Z-12-11-28 
 
остальные содержат 302 мутации. Это дает ln(133/27)/0.017 = 94 поколения, 
и 302/133/0.017 = 134 поколение до общего предка. Ясно, что гаплотипы 
выборки смешанные, и произошли более, чем от одного общего предка 
(разница в полученных величинах выше 40%). Для определения времен 
жизни каждого необходимо разделение ветвей на дереве гаплотипов, что и 
было сделано.        
 

 
 
Рис.26. Дерево 9-маркерных шведских гаплотипов I1 по данным 

(Karlsson et al, 2006).  В выборке – 133 гаплотипов.  
 
 
Действительно, оказалось, что дерево гаплотипов содержит четыре ветви. 
Одна – 28 гаплотипов от недавнего предка, в которых 27 базовых, и на все 28 
приходится всего одна мутация. Этот общий предок жил совсем недавно, в 
пределах десятка поколений. На дереве гаплотипов его потомки 
представлены в виде «гребенки» в верхней и нижней части дерева.  
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Вторая, широкая ветвь, занимает всю правую часть дерева. В ней 58 
гаплотипов, из них 8 идентичны друг другу: 
 
13-22-14-10-13-14-X-Y-Z-12-11-28 
 
Эти базовые гаплотипы видны в середине ветви. Они на две мутации 
(показано жирным шрифтом) отличаются от базового гаплотипа самого 
недавнего предка. Во всей ветви 121 мутация по отношению к этому 
базовому гаплотипу. Применим правило проверки, один ли общий предок 
для данной ветви, или несколько. ln(58/8)/0.017 = 117 поколений, и 
121/58/0.017 = 123 поколения. Очевидно, что предок ветви один, и 
вычисления сделаны правильно. Проводим поправку на возвратные 
мутации, и получаем 137±4 поколений, или примерно 3,425±100 лет до 
общего предка.  
 
Третья ветвь – в левой нижней части дерева. Она состоит из 27 гаплотипов, 
имеет 58 мутаций, и включает два идентичных гаплотипа, которые после 
некоторой проверки можно отнести к базовым: 
 
13-23-14-10-14-14-X-Y-Z-12-11-29 
        
Этот гаплотип только на одну мутацию отличается от базового для самого 
недавнего предка. Исходя из числа мутаций, общий предок для этой ветви 
жил 58/27/0.017 = 126 поколений назад (без поправки на возвратные 
мутации). При таком числе поколений среди 27 гаплотипов будут только 3 
базовых гаплотипа, поскольку ln(27/3)/0.017 = 129 поколений. На самом 
деле их 2, что вполне соответствует теории, с учетом статистики. Таким 
образом, и для этой ветви общий предок один. Вводя поправку на 
возвратные мутации, получаем что общий предок жил 145 поколений, или 
примерно 3,625±300 лет назад. То есть практически тогда же, когда и общий 
предок предыдущей ветви. 
 
Четвертая ветвь – в левой верхней части дерева. Они имеет 20 гаплотипов, и 
базовых среди них нет. Правда, и гаплотипов меньше всех. Вычисленный 
минимизацией мутаций базовый гаплотип – следующий: 
       
13-23-14-10-13-14-X-Y-Z-12-11-28 
 
Он всего на одну мутацию отличается от базового гаплотипа самого 
недавнего предка. Во всей ветви – 49 мутаций, что соответствует 168 
поколениям, или 4,200 лет до общего предка.  
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Как видно, I1 гаплотипы не столь древние в Швеции, и по возрасту общего 
предка примерно равны R1b, и моложе, чем R1a1 примерно на тысячу лет.    
 
 
I2b1 
 
Подобная же ситуация со смешанными общими предками наблюдается 
при рассмотрении 15 шведских гаплотипов гаплогруппы I2b1. Их всего 4% в 
Швеции, если судить по тому, что общее число представленных гаплотипов 
было 383.  
 
Четыре из этих 15 гаплотипов идентичны друг другу, и могут 
рассматриваться как базовые одной из относительно недавних 
генеалогических линий (ветвей на дереве гаплотипов): 
 
14-23-15-10-15-15-X-Y-Z-14-12-32 
   
Все 15 гаплотипов содержат 28 мутаций. Получаем: ln(15/4)/0.017 = 78 
поколения, и 28/15/0.017 = 110 поколений. Явный разнобой (41% разницы), 
что и означает, что в выборке разнородная смесь гаплотипов, причем 
общие предки жили более недавно, чем общие предки гаплогруппы I1 в 
Швеции. Там вилка в числе поколений (как было показано, некорректно 
рассчитанных) была от 94 до 134.  
 
Интересно, что между четырьмя базовыми шведскими гаплотипами 
гаплогрупп I1, с одной стороны, и I2b1, с другой, имеется разница в 10-13 
мутаций на 9 маркеров. Эта разница в среднем 1.11-1.44  мутации на маркер 
соответствует временной разнице между их общими предками от 37,000 до 
60,000 лет. Это в свою очередь означает, что ИХ общие предки жили между 
22 и 33 тысяч лет назад.   
 
 
N1с 
 
72 гаплотипа этой гаплогруппы в Швеции также оказались смесью от 
разных общих предков. 18 идентичных гаплотипов из этой группы имеют 
вид 
 
14-24-14-11-11-13-X-Y-Z-14-14-30 
 
Этот базовый гаплотип в свою очередь идентичен базовому 
прибалтийскому гаплотипу гаплогруппы N1с1, представленному выше: 
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14-24-14-11-11-13-11-12-10-14-14-30 
  
Данные 72 гаплотипа содержат 149 мутаций, что в свою очередь дает 
заметные разногласия (49% разницы) по числу поколений до общего 
предка, рассчитанных как ln(72/18)/0.017 = 82, и 149/72/0.017 = 122 
поколений (без поправки на возвратные мутации). В случае прибалтийских 
гаплотипов N1с1, описанных выше, был обнаружен только один общий 
предок, который жил 49±5 поколений, то есть 1,300±150 лет назад, 7-9 век 
н.э. 
 
 
 G 
 
Среди 383 шведских гаплотипов только семь (1.8%) относятся к гаплогруппе 
G. Рассмотрим их, именно потому, что эта гаплогруппа совершенно 
нехарактерна для Скандинавии. В этой выборке не было базовых 
гаплотипов, что уже позволяет предположить, что эта гаплогруппа не ведет 
свою генеалогическую линию в Швеции, а скорее всего была привнесена со 
стороны уже в нескольких вариантах. В таком случае базовый гаплотип 
будет не «шведский», а тот, «со стороны». Другой вариант, конечно, что это 
местный, исконный, древний гаплотип.     
 
Вычисленный базовый гаплотип выглядит следующим образом: 
 
14-22-15-10-14(15)-15-X-Y-Z-12-11-29 
 
Все семь гаплотипов содержат 22 мутации,  что соответствует 226 
поколениям, или 5,650 лет до общего предка. Исходя из того, что доля этой 
гаплогруппы в Швеции составляет менее двух процентов, вряд ли она 
«исконная». Ее принесли в Швецию сразу несколько человек, поэтому 
общий предок и жил на родине этих нескольких.  
 
 
J 
   
Аналогичная ситуация и с гаплогруппой J в Швеции. Ее обладателей в 
шведской выборке – 11 человек. Все гаплотипы сильно мутированы, 
«базовый» гаплотип отсутствует, и может быть только вычислен: 
 
12-24-14-10-13-17-X-Y-Z-13-11-30 
 
Он только на одну мутацию отклоняется от древнейшего еврейского 
гаплотипа в гаплогруппе J1 (выделено жирным шрифтом) 
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12-24-14-10-12-17-11-16-13-13-11-30 
 
обладатель которого жил 9,200±1,200 лет назад (Klyosov, 2008).  
 
Эти 11 шведских гаплотипов содержат 47 мутаций, что соответствует 332 
поколениям, или 8,300 годам до общего предка. Как и в предыдушем 
случае, носители этого гаплотипа прибыли в Швецию или одновременно, 
или в разное время, но их было определенно несколько человек. Прибыть 
они могли в любое время, результат по расчету общего предка от этого бы 
не изменился. Этот древний предок вполне мог жить тысячелетия назад на 
Ближнем Востоке.   
 
 
Гаплотипы R1b в Европе 
 
104 37-маркерных гаплотипа гаплогруппы R1b европейского 
происхождения были неупорядоченно извлечены из базы данных YSearch, 
и представлены в виде дерева гаплотипов (рис 27). Видно, что гаплотипы в 
37-маркерном формате распадаются на две четкие части, значительно 
отделенные друг от друга.     
 
Оказалось, что в 12-маркерном формате базовые гаплотипы этих двух 
ветвей неотличимы друг от друга, и представляют собой классический 
Атлантический модальный гаплотип: 
 
13-24-14-11-11-14-12-12-12-13-13-29 
 
Среди 104 12-маркерных гаплотипов имеются четыре этих базовых, что 
соответствует ln(104/4)/0.022 = 148±12 поколений (без поправки на 
возвратные мутации). Все 104 гаплотипа имеют 268 мутаций, что 
соответствует 268/104/0.022 = 117±8 поколений (без поправки на возвратные 
мутации). Эти величины совпадают в пределах ошибки расчетов, и 
примерно равны в совокупности 133±10 поколений, или с поправкой на 
возвратные мутации 154±12 поколений, или 3,850±300 лет до общего 
европейского предка гаплогруппы R1b. 
 
Чтобы сравнить результаты с теми, что получены на 6-маркерных 
гаплотипах (например,  R1b гаплотипы Армении, разобранные выше), 
заметим, что на 104 шестимаркерных гаплотипах число мутаций составляет 
110, и 110/104/0.0088 = 120 поколений, или с поправкой на возвратные 
мутации в 6-маркерных гаплотипах это составляет 136 поколения, то есть 
примерно 3,400 лет. Это в пределах ошибки совпадает с величиной, 
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полученной с использованием 12-маркерных гаплотипов.  Таким образом, 
число поколений до общего предка, полученное с помощью 6-маркерных 
гаплотипов, является вполне адекватным, или даже слегка заниженным.  
 
 

 
 
Рис.27. Дерево 37-маркерных европейских гаплотипов R1b, 

неупорядоченно извлеченных из базы данных YSearch (2008).  В 
выборке – 104 гаплотипа.  

 
 
При увеличении числа маркеров до 25 базовые гаплотипы начинают 
расходиться. Проявляются два общих предка, живших примерно в одно и 
то же время, и имевшие одинаковые 12-маркерные гаплотипы. В 25-
маркерным формате их базовые гаплотипы выглядят следующим образом 
(мутационные различия обозначены жирным шрифтом): 
 
13-24-14-11-11-14-12-12-12-13-13-29- 17-9-10-11-11-25-15-19-30-15-15-17-17 
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13-24-14-11-11-14-12-12-12-13-13-29-17-9-9-11-11-25-15-19-29-15-15-16-17 
  
Верхний базовый гаплотип соответствует левой и нижней части дерева на 
рис. 26, из 75 гаплотипов, нижний базовый гаплотип – правой части, из 24 
гаплотипов.    
 
Левая часть дерева имеет 460 мутаций на 75 гаплотипов, что соответствует 
155 поколениям, или 3,875 годам до общего предка. Правая часть дерева – 
169 мутаций на 24 гаплотипа, что соответствует 4,550 лет до общего предка.  
 
При удлинении гаплотипов до 37-маркерных, базовые гаплотипы для левой 
и правой частей дерева выглядят следующим образом: 
 
13-24-14-11-11-14-12-12-12-13-13-29-17-9-10-11-11-25-15-19-30-15-15-17-17-11-11-
19-23-16-15-18-17-36-38-12-12 
 
13-24-14-11-11-14-12-12-12-13-13-29-17-9-9-11-11-25-15-19-29-15-15-16-17-11-11-
19-23-16-15-18-17-36-37-12-12 
 
Левая часть дерева имеет 873 мутаций на 75 гаплотипов, что соответствует 
148 поколениям, или 3,700 годам до общего предка. Правая часть дерева – 
337 мутаций на 24 гаплотипа, что соответствует 4,600 лет до общего предка. 
 
Обращает внимание практически полная сходимость рассчитанных 
величин времени до общих предков по 25- и 37-маркерным гаплотипам: для 
молодой ветви 3875 и 3700 лет, и для более старой ветви 4550 и 4600 лет, 
соответственно.   
 
Поскольку мы не знаем, какое именно число поколений и для какой панели 
более достоверно по сравнению с другими, возьмем среднюю величину и 
покажем среднеквадратичное отклонение от средней величины, что 
фактически будет соответствовать ошибке расчетов. В таком случае 
временное расстояние до общего предка европейских гаплотипов R1b 
равно для левой ветви  (верхний базовый гаплотип) 3,800±200 лет, для 
правой ветви (нижний базовый гаплотип) 4,600±200 лет. Четыре мутации на 
37-маркерных гаплотипах соответствуют примерно 1,150 годам разницы 
между общими предками. Таким образом можно заключить, что общий 
предок этих двух базовых гаплотипов жил примерно 4,800±600 лет назад. 
Вполне возможно, это было только на подходе мигрантов к Европе.     
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Гаплотипы R1b на британских островах 
 
Выборка из 1242 гаплотипов R1b была представлена в работе (Campbell, 
2007). К сожалению, автор выбрал их из общего списка в 1625 гаплотипов 
как наиболее «популярные», Остальные гаплотипы для счета оказались 
потеряны, а следовательно, фактически потеряны все, включая и те, что 
были представлены. На самом деле автор привел в работе только 50 десяти-
маркерных «наиболее популярных» гаплотипов со всеми их повторами, а 
всех вариантов гаплотипов было 291. В итоге не показаны 383 гаплотипа с 
наибольшим количеством мутаций.  
 
Рассмотрим, что нам даст даже неполный список гаплотипов в отношении 
расчетов времени до общего предка. 
 
Все показанные 1242 гаплотипа включают 262 идентичных, базовых, 
предковых гаплотипа 
 
13-24-14-11-X-Y-12-12-12-13-13-29 
 
Это – все тот же классический Атлантический модальный гаплотип в 12-
маркерном формате:  
 
13-24-14-11-11-14-12-12-12-13-13-29 
 
Все 1242 гаплотипа содержали 1708 мутаций от приведенного базового. 
Поскольку наиболее мутированные гаплотипы оказались потерянными, 
естественно, время до  «общего предка» окажется значительно 
заниженным, то есть ближе к нам. Действительно, 1708/1242/0.018 = 76 
поколений (без поправки на возвратные мутации), или всего 2075 лет назад, 
конец 1-го века до н.э. Понятно, что это искаженные данные, однако, мы 
уже знаем их верхний потолок. А из доли базового гаплотипа в общем 
списке (эти данные уже предоставлены полностью) получаем 
ln(1625/262)/0.018 = 101 поколений (без поправки), или 2,800 лет до общего 
предка, 8-й век до нашей эры (с поправкой на возвратные мутации). Что-то 
здесь не то. Или это относительно недавний общий предок, наличие 
которого мы не можем проверить по мутациям, хотя верхний потолок этим 
данным не противоречит. Выше мы видели, что по Европе в целом 12-
маркерные гаплотипы дали 3,850±300 лет до общего предка гаплогруппы 
R1b. Остается условно предположить, что R1b на Британских островах 
намного моложе по сравнению с остальной Европой. Мы знаем, что 
римские легионеры были в Британии в первом тысячелетии до н.э., но мы 
не знаем, какие именно гаплогруппы они принесли, и какие 
популяционные бутылочные горлышки имели место после того. Но 



327 

данные, полученные с полутора тысячами гаплотипов, нельзя просто так 
отбросить. Они несут важную информацию, нуждающуюся в объяснении.  
Возможно, недавние генеалогические линии полностью «забивают» старые 
на Британских островах, в отличие от остальной Европы, как показывает 
дерево гаплотипов на рис. 26.  
 
  
Фламандские гаплотипы R1b (северная Бельгия) 
 
Серия из 64 двенадцати-маркерных гаплотипов была приведена в статье 
(Mertens, 2007). Но эти 12-маркерные включали только 10 маркеров из 
первой панели, а остальные два (DYS## 437 и 438) были взяты из 25- и 37-
маркерной панелей. Для того, чтобы можно было напрямую сравнивать 
данные с другими выборками, я рассмотрел только 10-маркерные 
гаплотипы, в которых не было маркеров DYS## 388 и 426 из стандартного 
формата FTDNA.  
 
Вся серия имела следующий базовый гаплотип 
 
13-24-14-11-11-14-X-Y-12-13-13-29 
 
Это – опять классический Атлантический модальный гаплотип (АМГ), 
приведенный выше. Кстати, маркеры 437 и 438, удаленные из расчетов, 
имели «базовые» аллели, равные 15 и 12, соответственно, что тоже 
характерно для АМГ.        
          
Во всей выборке было только два таких базовых гаплотипа. Это уже 
показывает, что выборка не содержит примесей АМГ от недавних общих 
предков, иначе этих «базовых» было бы гораздо больше. Например, среди 
1242 гаплотипов с британских островов 262 были базовыми (см. выше), то 
есть 21%. У фламандцев их только 3%, в 7 раз меньше. Именно поэтому 
британские гаплотипы в представленной выше выборке – в основном от 
недавних предков (или предка). У фламандцев – от предка древнего. 
 
Сравним два дерева гаплотипов R1b, общего по Европе (рис. 26) и 
фламандское (рис. 28). Разница принципиальная. У фламандского – явно 
один общий предок. По доле остаточных базовых гаплотипов число 
поколений до общего предка равно ln(64/2)/0.022 = 157±15. Поскольку все 
64 гаплотипа содержат 199 мутаций, то 199/64/0.022 = 141±8 поколений (обе 
величины – без поправок на возвратные мутации). Погрешность в 
логарифмическом варианте расчитывалась исходя из того, что если бы в 
выборке по статистической случайности оказалось не два, а три базовых 
гаплотипа, то ln(64/3)/0.022 = 139 поколений. 
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Рис.28. Дерево 10-маркерных фламандских (северная часть Бельгии) 

гаплотипов R1b, по данным (Mertens, 2007).  В выборке – 64 
гаплотипа.  

 
 
С поправкой на возвратные мутации получим, что общий предок 
фламандцев гаплогруппы R1b из данной выборки жил 164±10 поколений, 
или 4,100±250 лет назад. Это близко к времени жизни общего предка 
гаплогруппы R1b1с в Швеции (4,150 лет назад), общим предком R1b в 
Европе, рассчитанным по 12-маркерным гаплотипам (3,850±300 лет назад), и 
с одним из двух общих предков в Европе, рассчитанному по 37-маркерным 
гаплотипам (3,700 лет назад).  
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Фламандские гаплотипы I1 (северная Бельгия) 
 
В той же работе (Mertens, 2007) были представлены 22 двенадцати-
маркерных гаплотипа гаплогруппы I1, бывшей I1a. Три гаплотипа из них 
были идентичными друг другу: 
 
13-22-14-10-13-14-X-Y-12-12-11-28 
 
Они в точности соответствуют одному из четырех базовых гаплотипов I1 в 
Швеции (широкая ветвь в правой части дерева гаплотипов на рис. 26), 
возрастом 3,425±100 лет до общего предка. Оба они точно соответствуют 
базовому гаплотипу I1 у евреев (Klyosov, 2008) 
 
13-22-14-10-13-14-11-14-12-12-11-28 
   
который на самом деле не является «еврейским», а был получен из 
«окружающей среды» с гаплогруппой I1. Общий предок данного гаплотипа 
жил 4,100±1,900 лет назад, и неясно, ведет ли он свою генеалогическую 
линию у евреев все это время, практически с библейских времен (по 
библейским толкованиям, времена Авраама – это примерно 4,000 лет 
назад), или вошел в среду евреев значительно позже. Посмотрим на 
фламанскую сторону этой истории. 
 
Три базовых гаплотипа из 22 дают ln(22/3)/0.022 = 91 поколений до общего 
предка. Поскольку все 22 гаплотипа содержат 43 мутации от указанного 
базового гаплотипа, то общий предок жил 43/22/0.022 = 89 поколений 
назад. Как видно, эти величины практически совпадают, и общий предок – 
после поправки числа поколений на возвратные мутации -  жил 99±2 
поколения, или 2,475±50 лет назад. Это – на нижней стороне погрешности в 
определении времени предка гаплогруппы I1 у евреев, которое определено 
со значительно меньшей точностью. Это мог быть один и тот же обший 
предок, который жил примерно в 5-м веке до нашей эры.    
 
 
Гаплотипы R1b у басков 
 
В сети есть «Проект басков» (см. перечень ссылок в конце статьи), в котором 
приведены 12-маркерные гаплотипы R1b (44 гаплотипа), 25-маркерные (17 
гаплотипов) и меньшее количество 37- и 67-маркерных гаплотипов. Среди 
12-маркерных гаплотипов нет базовых, и считать мутации по отношению к 
расчетному базовому гаплотипу нецелесообразно, не зная, происходит ли 
вся выборка от одного общего предка, или от нескольких. В любом случае, 
поскольку все 44 гаплотипа содержат 140 мутаций, предварительная оценка 
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дает 140/44/0.022 = 145 поколения до общего предка – без поправки на 
возвратные мутации. С поправкой это даст 169 поколения, или 4,225 лет до 
общего предка. Дерево гаплотипов приведено на рис. 29. 
    

 
 
Рис.29. Дерево 12-маркерных гаплотипов басков, по данным «баскского 

проекта».  В выборке – 44 гаплотипа.  
 
 
Базовый гаплотип басков - следующий: 
 
13-24-14-11-11-14-12-12-12-13-13-29 
 
Это классический Атлантический модальный гаплотип в его 12-маркерном 
варианте.  
 



331 

 
Рис.30. Дерево 25-маркерных гаплотипов басков, по данным «баскского 

проекта».  В выборке – 17 гаплотипов.  
 
 
Чтобы уточнить эти данные, рассмотрим более внимательно 25-маркерные 
гаплотипы басков. Дерево с удлинением гаплотипов значительно 
перестроилось, что указывает на значительную роль мутаций во второй (13-
25 маркеров) панели гаплотипов. К сожалению, статистика здесь мала, но 
все-таки позволяет сделать некоторые выводы. Базовый гаплотип басков – 
следующий:  
 
13-24-14-11-11-14-12-12-12-13-13-29-17-9-10-11-11-25-14-18-29-15-15-17-17 
 
Это и есть Атлантический модальный гаплотип. Все 17 гаплотипов 
содержат 100 мутаций, 100/17/0.046 = 128 поколений до общего предка, без 
поправки на возвратные мутации, и 147 поколений, или 3675 лет, с 
поправкой.   
 
Это – почти на тысячу лет позже, чем у многих европейских популяций 
гаплогруппы R1b по разным территориям (см. выше). 
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19-маркерные гаплотипы гаплогруппы R1b1 Пиренейского полуострова 
 
В конце 2008 года была опубликована серия из 750 гаплотипов Иберии 
(Adams et al, 208). Дерево этих гаплотипов приведено на рис. 31 с одной 
целью – показать, что дерево довольно равномерное, симметричное, и не 
содержит древних, резко выделяющихся ветвей. Все ветви примерно 
одинаковой длины. Это всё означает, что дерево гаплотипов происходит от 
относительно недавнего предка, который жил не ранее, чем 4-5 тысяч лет 
назад.  
 
Проверим это.   
 
Базовый гаплотип имеет вид: 
 
14-12-13-16-24-11-13-13-11-11-12-15-12-12-11-12-11-11-14 
 
Этот гаплотип идентичен «классическому» Атлантическому модальному 
гаплотипу (АМН), как это и было показано выше на 25-маркерных 
гаплотипах.  
 
14-12-13-16-24-11-13-13--Х--Х--Y-15-12-12-11-X--X--11-14 
 
Здесь знаками Х обозначены аллели маркеров, не входящие в 67-маркерные 
гаплотипы, а Y – маркер DYS436, который не определен для АМН. Такой же 
вид имеет базовый (предковый) гаплотип субклада U152 (R1b1c10), который 
образовался 4375 лет назад, и базовый гаплотип гаплогруппы R1b1b2, 
который образовался 4450 лет назад (Клёсов, 2008а). 
 
Таким образом, иберийские гаплотипы R1b действительно имеют 
относительно недавнее происхождение.  
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Рис. 31. Дерево 750 гаплотипов гаплогруппы R1b (с подгруппами) 
Пиренейского полуострова (гаплотипы разбросаны по всем 18 
территориям Пиреней).     
 
 
Все 750 иберийских гаплотипов имеют 2796 мутаций. Это приводит к тому, 
что общий предок всех 750 гаплотипов жил 3625 лет назад.  Выше с 
использованием 25-маркерных гаплотипов басков было найдено, что их 
общий предок жил 3675 лет назад. Совпадение практически полное.  
 
На наличие только одного общего предка для всей серии из 750 гаплотипов 
указывают и результаты логарифмического теста. Во всех 750 гаплотипах – 
19 базовых, приведенных выше. Можно рассчитать, сколько времени 
понадобится, чтобы среди 750 гаплотипов осталось 16 предковых при 
скорости мутации 0.0285 мутаций на гаплотип на поколение (см. выше). Это 
количество поколений равно ln(750/16)/0.0285 = 135, и с поправкой на 
возвратные мутации – 156 поколений, то есть 3900 лет. Это – всего на 7.6% 
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отклоняется от величины 3625 лет, рассчитанной по мутациям, и 
свидетельствует в пользу одного общего предка.    
 
Интересно, что столь молодая гаплогруппа, возраст которой еще меньше, 
чем в целом по Европе (примерно 4500 лет) стала доминирующей на 
Иберийском полуострове, включая две трети от общего количества 
гаплотипов, и практически все на севере полуострова – 96% в Гасконии и 
87% в Стране Басков. Остальные, намного более древние гаплотипы, стали 
минорными по количеству. По градиенту гаплогруппы можно полагать, 
что это было нашествие носителей R1b с севера. Гаплотипы оккупантов 
имели общего предка примерно 4500 лет назад, но линии выродились, и 
общий предок сместился к 3600 лет назад, продолжая иметь центрально-
европейский Атлантический модальный гаплотип.    
 
Самые ранние общие предки с гаплогруппой R1b жили в Азии, примерно 
16 тысяч лет назад (Клёсов, 2008а), древние предки гаплогруппы R1b жили в 
Армении, на Ближнем Востоке, в Ливане. Случайно или нет, но все они 
обнаружены за пределами Западной Европы.       
 
Или что-то драматичное произошло в отношении обитателей Европы с 
гаплогруппой R1b примерно 4-5 тысяч лет назад, или их там никогда ранее 
и не было.       
 
 

* * * 
 
Итак, с примерами пока закончили. Главное – база для расчетов создана. 
Естественно, я стоял на плечах гигантов, и никак не могу претендовать на 
создание понятийного аппарата в ДНК-генеалогии. Я его просто слегка 
«причесал» в отношении расчета времен до общих предков. Собственно, 
это и дает нам связь с историей. Одни в ДНК-генеалогии выявляют новые 
маркеры, другие определяют число аллелей в локусах гаплотипов, третьи 
занимаются тем, как в мире распределены гаплогруппы. Я занимаюсь 
вычислением того, когда, в какие времена начинаются новые 
генеалогические линии, и с чем это связано. А связано это зачастую с 
драматическими событиями в истории народов: передвижениями масс 
людей, войнами, эпидемиями, заселениями новых территорий - тем, что и 
описывает история человечества.  
 
И здесь ДНК-генеалогии есть что сказать.  И еще больше будет что сказать в 
будущем, с развитием вычислительного аппарата ДНК-генеалогии, с 
расширениям круга людей, гаплотипы которых войдут в базы данных. 
Пока нам известны только примерно 0.005% гаплотипов людей на Земле.  
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Представляете потенциал?     
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14 
ОТВЕТЫ НА ВОПРОСЫ 

РАДИОСЛУШАТЕЛЕЙ ПЕРЕДАЧИ АГЕНТСТВА 
РУССКОЙ ИНФОРМАЦИИ (АРИ),  

вышедшей в эфир 1-го октября 2010 г. Ведущий передачи – 
историк Владислав Карабанов (http://ari.ru/radio) 

    
 
1.  
>Как быть тем кто по этой генеалогии не вписывается в русский народ, но 
сам осознает себя русским? 
 
ДНК-генеалогия не «вписывает» и не «выписывает»  кого-либо в русский 
народ, как и в остальные народы.  Народ – это относительно недавнее 
образование, обычно не более одной-двух тысяч лет, а ДНК-генеалогия 
оперирует многими тысячелетиями, а порой и десятками тысяч лет. ДНК-
генеалогия оперирует родами (в терминах этой науки – гаплогруппами), 
которые произошли от одного общего предка. Каждый род имеет 
характерную мутацию в ДНК ВСЕХ членов рода, и общий предок – это тот, 
у которого эта мутация впервые появляется, и которая наследуется всеми 
членами рода, в ходе тысячелетий.  
 
Как по кругам на воде можно вычислить, откуда эти круги пошли 
(например, где плеснула рыба, или куда бросили камень), так и по 
мутациям в ДНК можно вычислить, откуда эти мутации пошли и с какого 
времени. А отсюда понять, где и когда жил общий предок рода, иначе 
говоря, откуда и когда пошел определенный род.  
 
Русский народ более чем на три четверти состоит из трех родов – это: 
-- род R1a1 (в среднем 48% русских, это – восточные славяне),  
-- род I (23% русских, которые делятся на северных славян – например, 
балтийских, скандинавских, а также древних русских, которые жили на 
Русской равнине с незапамятных времен,  и южных славян, балканских), и  
-- род N1c (14% русских, это в основном угро-финский, уральский род, а до 
того – южно-сибирский, алтайский)        
 
Остальные 15% - это еще с десяток других родов, «средиземноморский», 
«кавказский», «монгольский», «древний курганный», «греческий» и другие, 
которых у русских от 5% («древний курганный») и ниже, до 0.4% 
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(«монгольский»). Здесь все названия условные, хотя все они имеют 
определенную привязку к указанным терминам.  
 
Все это русские люди, этнические русские, и все справедливо осознают себя 
русскими. Русский народ – это братское и равноправное объединение всех 
этих родов, которое сложилось – по официальной истории - в течение 
последних полутора тысяч лет, а на самом деле и раньше.     
 
2.  
Москва  
>...Есть мнение, что именно понимая, как сильно генетика может повлиять 
на сложенную таким трудом "историю" в её нынешнем прочтении в СССР 
и объявили генетику лженаукой. Можете прокомментировать? 
 
Не стоит считать тех невежд такими ясновидящими. Все было гораздо 
проще. Просто «начальникам от науки» того времени, в конце 1940-х годов, 
нужно было узаконить свои личные идеи о том, что самый главный фактор 
в развитии организмов – это среда, и что меняя среду можно развернуть 
развитие организма (а заодно и общества) в любую сторону. А тут, 
понимаете, некие гены, которые придумали враги народа. С «врагами» 
жестоко расправились, генетику и генетические исследования запретили, и 
продолжалось это до середины 1960-х годов.  В результате этого советская, а 
далее и российская генетика отстали от мирового уровня практически 
навсегда.  Вот такие последствия действий «начальников от науки» в 
условиях репрессивного общества.      
 
3.  
>Мормоны имеют самые большие генеалогические базы. Не проявляют ли 
они интереса к A. Клёсову? 
 
Нет, не проявляют. А зачем им? Один из краеугольных камней религии 
мормонов – что американские индейцы произошли от евреев, и что 
индейцы – потомки потерянных «12 колен израилевых». Священное 
Писание мормонов, под названием "Книга Мормона - Новые свидетельства 
об Иисусе Христе" упоминает Америку и американских индейцев в главе 13 
Первой Книги Нефия под заголовком "История Америки предвещается", 
стих 13: "И было, что я увидел, как Дух Божий воздействовал на других 
иноверцев, и они, выйдя из неволи, также перешли большие воды". В 
примечании к главе Книга говорит, что это - об американских индейцах, 
стих 14: "И было так, что я увидел великое множество иноверцев в земле 
обетованной, и гнев божий на потомстве братьев моих, и увидел, как они 
были рассеяны и поражены иноверцами".  
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Казалось бы - при чем здесь американские индейцы, когда "отделенная 
большими водами" может быть и Австралия, и Полинезия, не говоря, 
скажем, об Италии за Средиземным морем. А иноверцы могут быть и 
австралийские аборигены, и кто угодно за соответствующими "большими 
водами". Ан нет - во вводном разделе к Книге Мормона, озаглавленном 
"Некоторые интересные сведения в Книге Мормона" говорится, что глава 13 
Первой Книги Нефия - это "История Америки предсказана 2500 лет назад", 
и что стих 14, целиком воспроизведенный выше - это "Участь Индейцев".  

Чтобы понять, откуда появилась Америка вообще и индейцы в частности в 
интерпретации указанных отрывков, поскольку сама Книга этих слов не 
приводит, можно обратиться к разделу "Происхождение Книги Мормона", 
вводном в саму Книгу. И вот что там есть по словам самого Иосифа Смита, 
который явил миру Книгу Мормона в 1830 году, в описании явления ему 
вестника по имени Мороний, посланного к Смиту от имени Бога: "Он 
(Мороний - АК) мне сказал о сокрытой книге, написанной на золотых 
листах и содержащей историю прежних жителей того материка (Америки) 
и источник их происхождения". Слово "индейцы" посланник Мороний 
тоже не употребил, как, впрочем, и Иосиф Смит, и остается только гадать, 
каких "прежних жителей того материка" посланник имел в виду.  

Короче, ДНК-генеалогия показала, что американские индейцы к евреям не 
имеют ни малейшего отношения. Так что вряд ли мормоны, точнее, их 
начальники, мной и моими исследованиями заинтересуются. Книгу-то 
Священного писания Мормонов продолжают тиражировать...  

4.  
>Какие ещё интересные исследования сделаны ДНК-генеалогией?  
 
Уже очень много. В конце сайта http://aklyosov.home.comcast.net 
помещены линки на журнал «Вестник Российской Академии ДНК-
генеалогии», который вышел уже в 21 номерах (с сайта – бесплатное 
скачивание), объемом более трех тысяч страниц, и там много этих 
интересных исследований описано. Это и изучение прибытия ариев 
(гаплогруппа R1a1, та же, что и у половины этнических русских) в Индию 
3500 лет назад, и рассмотрение ископаемых гаплогрупп с датировками 4600 
лет назад, 3600 лет назад, 2000 лет назад – в Зауралье, в Германии, в 
Монголии и Китае, и связь их с ДНК наших современников, и когда предки 
современных западноевропейцев прибыли в Европу, и связь антропологии 
с ДНК-генеалогией, и связь лингвистики с ДНК-генеалогией, и про походы 
древних кимвров в древнюю Римскую империю, и про то, что древние 
шотландские аристократические рода зачастую имеют ту же гаплогруппу, 
что и этнические русские (R1a1), и что ту же гаплогруппу имели многие 
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древние викинги, и откуда появились древние европеоиды в Китае, и 
откуда пришли в Америку древние предки американских индейцев, и как 
рассчитывать времена жизни наших предков по мутациям в ДНК, и многое-
многое другое.        
 
5.  
>Как появилось название народа "русский", ведь были Великоросы, 
малоросы и белорусы. 
 
ДНК-генеалогия на этот вопрос ответить не может, названия народов в 
ДНК не записаны. В общем, на этот счет имеется много версий, но ДНК-
генеалогия предпочитает не толпиться вместе с гадателями, а заниматься 
своим четким делом. Если я сейчас напишу одну версию про название 
«русский», ее тут же оспорят десяток других. Мне такая игра в угадайку 
неинтересна.     
 
6. 
>Не является ли название "русский народ" дискредитированным 
православием и социализмом. Не стоит ли выработать новое устойчивое 
самоназвание для национально мыслящих Русов? 
 
Нет, вовсе не является. Нашим предкам такая постановка вопроса очень не 
понравилась бы. А это – важный критерий, когда хотите что-либо ломать. И 
вообще, я бы не стал так наседать на православие. По тому же критерию. В 
стране миллионы православных, верующих всей душой, зачем же их 
оскорблять?     
 
7. 
>Кто спонсирует такие генеалогические исследования и с какой целью? 
 
Если вы про меня – то я не получаю и не получал ни копейки (и ни цента) 
ни от кого, всё – из моего личного кармана. Так что я сам себе спонсор. Если 
вы об академической науке – есть правительственные гранты (в США, 
например), на которые подают на общих основаниях. В России 
исследования оплачиваются в системе Российской Академии наук, по 
программам «популяционной генетики», но там несколько иное 
направление, хотя и связанное с изучением ДНК. Вопросами истории они 
практически не занимаются.  
 
Цель – познание нового, как и в любой науке. ДНК-генеалогия 
разрабатывает новую исследовательскую методологию, которая позволяет 
взглянуть под совершенно другим углом на историю, археологию, 
лингвистику, связать эти науки с миграциями древних народов, провести 
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новые связи и параллели, объединить то, что раньше казалось в науке 
совершенно не связанным. Вот это и есть и цель, и средство, и достижение.        
 
8. 
>Интересно существует ли положительная динамика в посещении Вашего 
сайта и как Вы считаете есть ли перспектива у Русского национального 
движения. По моему наблюдению ,ещё 5 лет назад в интернете нелегко 
было найти подобные сайты,а сейчас огромное множество оных, хотя и 
много мусора и провокаций. 
 
Вы сами ответили на свой вопрос. Только я бы внес ясность в то, что такое 
Русское национальное движение. На мой взгляд, это движение, которое 
направлено на принципиальное повышение благосостояния, духовного и 
материального уровня русского народа, но не за счет принижения других 
народов, как в духовном, так и в материальном отношении. ДНК-
генеалогия сама вряд ли поднимет материальный уровень народа, но 
духовный, интеллектуальный – безусловно. А это в свою очередь 
неминуемо поднимет материальный уровень. Своими историческими 
корнями интересуется только свободный, раскрепощенный человек. Раб 
своих корней не знает, ему они неинтересны.  
 
Резкое увеличение количества сайтов может быть связано просто как с 
расширением интернета, увеличением доступа к нему, так и, 
действительно, с интересом к «русскому национальному вопросу». Но здесь 
палка о двух концах – часть из них действительно мусор и провокации, 
человеконенавистнические утверждения и призывы, а часть (хотелось бы 
верить, что подавляющее большинство) – направлены именно на то, что я 
обрисовал выше – на подъем духовности, национальной гордости (и это 
хорошее чувство, предки бы это одобрили) и братства между народами. 
Всегда лучше подниматься с народами вместе, чем топтать кого-то. Тогда 
подъёма на самом деле не получается. 
 
Я бы не хотел ставить себя в пример, но я с удовольствием изучаю и 
славянскую ДНК-генеалогию, и у финно-угров, и у евреев, и у тюркских 
народов, и у многих других. И имею у всех хорошую репутацию. Плохо ли? 
Хотя славяне мне, конечно, ближе, у меня на 14 поколений вглубь, до 1575 
года (куда я пока докопал) профессиональные военные, потомственный 
военно-боевой состав, гаплогруппа R1a1. Я в своем роду первый невоенный. 
Но ощущения не оставляют. Историческая память.                         
 
9. 
>Где можно узнать про северную ветвь славян - R1N ? 
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Вы хотите сказать N1c. Найдите на сайте, указанном выше, Вестник №1 и 
№3 за 2009 год, там три больших статьи на эту тему.    
 
10. 
>Язычество - скорее мировоззрение, чем религия. Поэтому совсем 
необязательно "устраивать пляски вокруг пня", как это почему-то 
понимают христиане. Достаточно чувствовать свою связь с природой и 
природными силами, это внутреннее чувство. Многие язычники считают 
обязательным проведение ритуалов, но, как мне кажется, на определённом 
этапе развития это становится просто неактуальным. Хотя, у меня, 
например, прадед был язычник и колдун, я его хорошо помню. Лечил 
людей заговорами. Остальные в семье были неверующими, христианству 
никто не учил. Притом, был период, когда я сама отчаянно пыталась стать 
"доброй христианкой", но слишком пристальное изучение предмета 
отвратило меня окончательно и бесповоротно. А уж языческих ритуалов и 
переделанных праздников в православии столько, что это вообще трудно 
назвать христианством. А вопрос такой - если уж говорить об ариях и 
Индии и русах...не значит ли это что свастика и есть главный символ Русов? 
 
Нет, не думаю, что свастика – главный символ. Во-первых, свастика – 
древний символ многих народов, племен, сообществ людей. Здесь вряд ли 
возможно выделение какого-то одного народа. Далее, я не знаю, можно ли 
назвать «русами» тех, кто пришли в Индию и на Иранское плато 3500 лет 
назад, это вопрос определений. Праславянами их назвать определенно 
можно, точнее, их братьями. Те, кто ушли, славянами уже не стали, стали 
индусами. Русы – это скорее западный и северный контингент, 
гаплогруппы R1a, I, N1c. Свастика к двум последним вряд ли относится. Да 
и вообще, в современном российском (и мировом) сообществе приходится 
считаться с реалиями, что свастика была символом (узурпированным, но от 
этого не легче) нацистской Германии. Поэтому размахивать свастикой в 
современном обществе – дело заранее проигранное. Одно дело 
исторические труды, музеи, профессиональные выставки, и другое – 
знамена со свастикой и символы на заборах. Профессиональная 
гинекология – одна вещь, а ее объекты на заборах и на плакатах – тоже 
могут не понять. С реалиями приходится считаться.                  
 
11. 
>Кем являются фино-угорские племена? Почему с одними мы вполне 
благополучно живем в одной стране, а с другими не можем, например с 
эстонцами. 
 
Это уж вы спросите у тех эстонцев, которые до сих пор помнят, как увозили 
в сибирские лагеря или расстреливали силами НКВД эстонцев сотнями, 
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если не тысячами после «братского воссоединения» с прибалтийскими 
странами. И не только помнят, а десятилетиями рассказывали детям и 
внукам. Такое, увы, долго не забывается. Эта параноидальная 
государственная репрессивная политика СССР таким боком встала, что до 
сих пор тошнит. И не только эстонцев, но и все подряд «братские народы». 
Не говоря уже о самом русском народе. Я был в Чехословакии в 1967-м, ДО 
известных событий, и нас, русских, советских, там на руках носили.  Потом 
я побывал после, и страну было не узнать. Откровенная и массовая 
ненависть. Хорошо, что сейчас ситуация в целом выправилась, но такой 
любви к нам там уже не будет. Именно потому я и написал выше, что 
нельзя строить свое национальное благополучие за  счет других народов. 
Это – путь к несчастью, а не к благополучию.            
 
12. 
>А может Велесова Книга, которая является безусловно подделкой тоже 
написана по типу работ Фоменко? 
 
Откуда здесь слово «безусловно»? Тот же стиль, по которому генетика была 
«безусловно» лженаукой, вам не кажется?  
 
Для меня, например, Велесова Книга является критерием, по которому я 
отличаю вдумчивых людей от агрессивных невежд, уж извините. Я, 
например, не знаю, насколько текст Велесовой книги испорчен 
переписчиками или фальсификаторами, но мне и в голову не придет 
сказать, что это «безусловно подделка». Во-первых, у меня нет к этому 
никаких данных. Во-вторых, я не принимаю примитивные «аргументы» 
тех, кто ее отвергает, типа, что «такой язык нам не известен». Здравствуйте, 
привет вам от науки, в которой многое еще неизвестно. Или что «оригинал 
не найден». Так он ни у одной летописи не найден. У Библии не найден. У 
«Слова о полку Игореве» не найден.  
 
И вместе с тем все больше и больше данных, что текст Велесовой книги не 
придуман в 20-м или 19-м веке, во всяком случае ее бОльшей части. Все 
больше данных, что это действительно древние, многократно 
переписанные (как у всех летописей) тексты.          
 
13. 
>Будет ли A. Клёсов в России читать лекции  
 
Я читал в прошлом году лекцию в МГУ, давал интервью (опубликованы), в 
том числе видеоинтервью (линки размещены в статье в Википедии). Что 
будет – не знаю, но наверное буду. Серия очерков по ДНК-генеалогии 
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опубликована в моей недавней книге «Интернет (Заметки научного 
сотрудника)», изд-во МГУ (2010 год, 512 стр.):   
 
http://msupublishing.ru/content/view/127/ 
 
14. 
>Как Вы относитесь к истории славян описанной в славянских ведах 
Велесовой Книги? Для справки, изложенная в ней информация находит 
своё подтверждение ДНК-генеалогией. 
 
См. выше. Действительно, ряд положений Велесовой Книги только сейчас 
находят подтверждение. Ясно, что они не могли бы придуманы неким 
фальсификатором-ясновидцем.  Например, мы читаем в Велесовой книге 
про проторусское, протославянское племя скотичей, которые ушли (по 
смыслу, на запад), а сейчас в Шотландии (Скотланд, на их языке) 
обнаружились целые «пласты» гаплогруппы R1a1.  
 
Да и вообще, какой фальсификатор станет вырезать на деревянных 
дощечках около сотни страниц современного убористого книжного текста, 
да и без дощечек такое смастерить займет годы труда, и все затем, чтобы 
создать подделку? Нормальный фальсификатор ограничился бы 
несколькими страницами текста, одной-двумя дощечками. И то была бы 
сенсация, что фальсификатору и нужно. Но сотня филигранно резных 
страниц? Увольте.        
 
15. 
>Как вы думаете, знали ли жители Древней Руси, откуда истоки 
христианской религии? 
 
А откуда истоки? В том смысле, что как это могли себе представлять жители 
Древней Руси? Приходили греки, учили. Какие тут истоки?  
 
Но главное не в том, а в том, что никто этих жителей и не спрашивал. Кого 
в воду загнали, кого повесили, кого на дыбу, кого живьем в землю закопали, 
и таких были сотни и тысячи. Какой уж там интерес к истокам... А потом 
втянулись.    
 
16. 
>Таджики арийцы или нет? 
 
Давайте мы термин «арийцы» оставим нацистам в его испорченном смысле. 
Пусть будут арии. Так вот, когда арии (или будущие арии) продвигались к 
Индии-Ирану, они оставили многочисленное потомство в Средней Азии. 
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Жили они там, а не просто продвигались. Это – так называемая 
андроновская археологическая культура, 4300-3000 лет назад. Раскопки и 
показали, что это были в основном R1a1, предки половины современных 
этнических русских. Арии. От них множество жителей Средней Азии, в том 
числе многие таджики и киргизы, унаследовали арийскую гаплогруппу 
R1a1, и «арийское происхождение». Так что ариями (в историческом 
смысле) их вполне можно назвать. А в Таджикистане вообще культ ариев, 
они недавно праздновали год арийской цивилизации, Президент страны 
выступил с докладом про ариев, вполне научным. Разбор этого доклада 
тоже есть в моей книге «Интернет».           
 
17. 
Краснодар  
>Хорошо сказано, Владислав - судите их по делам их, а не по словам.. Дела 
Израиля всем известны.. о чем разговаривать? Более того, сами израильтяне 
признают, что выходцы из бывшего СССР, эта новая волна иммигрантов, 
категорически отказалась примиряться с Палестинцами, и фактически 
заставила продолжать геноцид в Палестине и Секторе Газа. Кстати, 
семитской крови у израильтян очень мало, как это не прискорбно.. гораздо 
больше ее у арабов, которых они так ненавидят, и считают нелюдью. 
 
Здесь просто гроздь ошибок и несуразностей, от которых я предостерегал 
выше. Повторяю – не поносите другие народы, особенно когда не 
понимаете, о чем говорите (то есть вам, конечно, кажется, что понимаете, 
что и есть ошибка). Не нужно про «геноцид», когда опять же не понимаете. 
Не нужно и про «семитскую кровь», которой у израильтян якобы « мало», и 
про «ненависть», и про «нелюдей». Иногда стоит посмотреться в зеркало.        
 
18.  
>Про русских повторитесь пожалуйста, какие три народа в нас ? 
 
Русские – один народ, но в него входят несколько родов, с разными 
историческими корнями, с разной древней историей миграций. У каждого 
рода – своя картина мутаций в ДНК, которая сразу узнаваема 
специалистами. Какие рода – см. выше.  
 
19. 
>В (будущем) Русском национальном государстве исследовании славян-
ариев должно уделяться огромное и серьёзное внимание. Готовы ли 
научные материалы и доказательства для того чтобы это могли преподавать 
в учебных заведениях новой Руси. 
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Нет, пока не готовы. По той же причине, что это в первую очередь 
интересует свободных,  раскрепощенных людей. Дам горький пример – в 
маленькой Ирландии (как в Англии, Шотландии, Швеции, Германии, 
Италии и так далее) свой род (гаплогруппу) и гаплотип (это уже более 
тонкая структура ДНК, индивидуального характера) определили как 
минимум 10 тысяч человек. В огромной России – человек триста. В сводной 
базе данных (и это те, кто заказал и сам оплатил тест) – более 150 тысяч 
человек. Сравните с примерно 300 (не тысяч, а человек) из России.  
 
20. 
>Генетика это хорошо, но антропология лучше.  
 
Это звучит как примерно «физика это хорошо, но химия лучше». Лучше 
чем? Для кого? Для решения каких вопросов? Это – совершенно две разных 
методологии, совершенно разные объекты исследований, совершенно 
разные формы ответов на поставленные вопросы.  
 
Например, антропология не смогла ответить на вопрос, почему у древних 
славян такие разные черепа, причем вариации идут на первый (и на 
второй) взгляд бессистемно. А ДНК-генеалогия сразу ответила, что славяне 
– это несколько разных родов, и у каждого рода – свои краниометрические 
показатели (то есть показатели размера и форм черепов). Вот вам и 
«лучше». Но антропология накопила массу данных по останкам древних 
людей, что ДНК-генеалогия, естественно, не может, ей нужны ДНК. Так что 
здесь не «лучше» или «хуже», а совместно.     
 
21. 
Краснодар  
>Византия была - да сплыла, Хазары был - да сплыли.. а Русь жива, и стоит... 
и нынешний рассадник Израиль уйдет ту да же, вслед за византийцами и 
хазарами.. 
 
Вот живой пример агрессивного человеконенавистничества. Причем, судя 
по комментариям той же особы – комментариев невежественных. 
Интересно, что заставляет, или тянет таких людей выставлять свою 
агрессивную невежественность публично, напоказ? Вот это и есть 
«рассадник».   
 
22. 
>Упоминается в каких либо материалах то, что Иисус с 20 до 35 лет 
обучался ведической культуре в районе Индии? Именно за проповедование 
ведизма его и распяли 
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Мне такие сведения неизвестны. Вообще-то его распяли, судя по 
имеющимся данным и воззрениям, за два года до того, как он обучался 
ведической культуре, судя по сообщению выше. Это – интересный 
феномен.   
 
23. 
>Не монголы , а татаро монголы или слово татары вы не можете употребить 
в силу россиянской либеральной политкоректности. 
 
Я не живу в России уже больше 20 лет, поэтому про эту политкорректность 
не имею понятия. Мои предки от татар обороняли южные рубежи 
государства Русского в 16-17 веках, почему же я должен быть 
«политкорректен»? Войска Ивана Грозного Казань брали, при чем здесь 
«политкорректность»? Татар на поле Куликовом громили, какая 
политкорректность? Но с татарами плечом к плечу выстояли в Великой 
Отечественной. И после в армии вместе служили, и воевали вместе и в 
Афганистане, и на Даманском. Поэтому никакая политкорректность здесь 
не поможет. И горе делили, и радость. Это – жизнь.         
 
24. 
>Про монго-татар я как вижу много "непонятливых". А говорить об этом 
нужно потому, что то не правда. Не было никаких монгол. Их придумали, 
что бы опорочить русских, дохристианскую историю Руси. «Мол были 
дикие кочевники, и чистых русских нет». Вот зачем нужна сказка про 
татаро-монголов. А Фоменко это прикрытие монгольской теории. Его 
задача опорочить оппонентов. Может быть действительно стоит посвятить 
отдельную передачу. Если Вы сочтете иначе, это мое последнее сообщение 
по данной теме. Пока Вы сами не созреете, я беспокоить вас больше 
"монголами" не буду. 
 
Я не понял посыл автора этого сообщения. Ну, допустим, «монгол» как 
таковых не было, это более поздний термин. Но что это меняет? Ну, этих 
«монгол» было относительно мало среди завоевателей Руси того времени. 
Но что это меняет? То, что «чистых русских нет» - это тоже непонятно, что 
автор имеет в виду. «Чистых» вообще никого нет, ни одной народности, 
всегда смешения нескольких родов. Но что это меняет? Это же всегда 
результат рекомбинации мужской и женской ДНК, и всегда были 
«иноземные примеси» - то жена турчанка, то француженка, то муж 
скандинав, или испанец, а то, как Ганнибал, дед А.С. Пушкина, вовсе 
эфиоп. И Пушкин, выходит, вовсе «не чистый». Дай нам Бог побольше 
таких «нечистых».          
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Короче, пусть «монгол» не было в том смысле, что они себя именно как 
«привет, монгол» не называли. Китайцы себя как «китаец» тоже не 
называют. Это что, предмет дискуссии? Пусть «татаро-монгольская орда» 
были и китайцы, и татары, и русские (да, бывало), и кипчаки, и половцы, и 
печенеги, и кого там только не было, но что это меняет? Города брали, 
людей убивали, в полон угоняли? Были и Рязань, и Козельск, и Москва, и 
Киев, и иго было, и дань платили. Или и это уже отвергается? Тогда 
извините, нам не по пути.       
 
25. 
>Знают ли наши политики об открытиях A. Клёсова? 
 
Наверное, и В. Путин, и Д. Медведев на ночь зачитываются. И Лужков через 
это пострадал. Мало читал. Или, напротив, много.  
 
А если честно, у них, политиков, пока другие приоритеты. Как-то и Буш 
интереса не выказывал, и вот теперь Обама молчит. И Кондолиза тоже не 
выступает по части ДНК-генеалогии.  А зачем это политикам? Только если 
они действительно хотят поднять интерес народа к своим историческим 
корням, но где вы таких политиков видели? Только если его, политика, за 
это во власть выберут, но судя по интересу самого народа, это не есть то, на 
что политики станут сейчас делать упор.    
 
26. 
Краснодар  
>О том, что Рюрик был из Руси, а норманнская теория - миф, об этом 
хорошо и подробно написано у Льва Прозорова в книге Святослав. Там есть 
и причины, и влияние христианства, и причина того, что в европейских 
языках слова раб и славянин равнозвучны..  
 
И это ошибка (последняя фраза). В английском языке например, они не 
равнозвучны. Раб – это «слэйв», а славянин – «слав». Это – большая 
разница, типа как «государь» и «милостивый государь». И пишутся эти 
слова по-разному.     
 
Я бы не советовал по-попугайски повторять славянофобские высказывания. 
Вот как об этом говорят некоторые справочники: 

«В XVIII—XIX вв. в западноевропейской публицистике популярностью 
пользовалась ошибочная (или тенденциозно славянофобская) точка 
зрения, согласно которой, напротив, слово «славянин» происходит от слова 
со значением «раб»; полемика с этим мифом встречается ещё в «Дневнике 
писателя» Ф. М. Достоевского». 
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Дело в том, что  греческом языке очень похожи слова «раб», и «добывать 
военные трофеи». Поэтому славяне с тем же успехом можно произвести от 
«добывающие военные трофеи». Некоторые считали, что причина того, что 
славяне – один из самых многочисленных народов Европы было то, что их 
якобы массами брали в рабство. Сейчас выяснилось. Что причина совсем в 
другом – славяне и их предки представляли активно мигрирующие 
европейские (и не только европейские) популяции. Викинги, например, в 
немалой степени состояли из славян. В середине 1-го века до нашей эры 
был целый ряд волн славянских миграций с Русской равнины на запад, и 
эти волны продолжались до конца 1-го тысячелетия уже нашей эры.        
 
27. 
>Татаро-монголы конечно были, но нужно понять что в том войске татар 
(которые "появились" только 100 лет назад) и монгол (моголов) как-бы не 
было. :) Было восточное войско собравшее в себя всё воинство которое было 
на территории Сибири и Дальнего востока (Великой Тартарии) на тот 
момент. 
 
Вторая часть верна, первая – нет. Мои предки обороняли Русь от татар еще 
в 16-17 веках. Какие же 100 лет назад? Взятие Казани полками Ивана 
Грозного что, сто лет назад было?  
 
28. 
>Будет ли A. Клёсов в России? 
 
См. выше. Два года назад я был в России в составе официальной делегации 
Госдепартамента США, в городе Кирове. А год назад, как уже писал выше, 
читал лекции в МГУ, и не только по ДНК-генеалогии, но и по медицине, и 
по инженерии. Тоже мои специальности. Так что еще, наверное, буду.    
 
29.  
Москва.  
>Про Монголов, возможно, стоит отдельную передачу сделать, и не только 
на основании A. Клёсова и генеалогии, вопрос многим интересный. Сейчас 
же обсуждается Норманнская теория... Возможно стоит подробнее 
остановиться на том, КОМУ было нужно наших предков представлять 
дикими и недалёкими?  
 
Да вряд ли у кого-то была такая конкретная цель. У неверных теорий есть 
много разных причин. И политических причин, и искренних заблуждений, 
и личный эгоцентризм, типа если я так считаю, то так это и есть...     
 
30. 
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>Недавно присоединился. Скажите еще раз вкратце про народы 
участвовавшие в этногенезе русских. 
 
См. выше.  
 
31. 
>Я рекламировать ничего не хочу, статья на мой взгляд, сильная о том, что 
ИСТОРИЯ всегда предвзята 
 
Наука на ранней стадии формирования гипотез всегда «предвзята», потому 
что данных мало, и интерпретация идет в основном на интуиции, на 
догадках, на стремлении доказать, что автор и раньше был прав, потому 
идет «сгибание» интерпретаций новых данных под ранние представления 
автора. А если автор еще и начальник-администратор (директор 
института), или академик РАН, то есть руководитель научного 
направления, то всё, данная конкретная предвзятость становится нормой и 
законом в «официальной» науке. Ученые тоже люди, с их, людей, 
недостатками и слабостями. Далее предвзятость входит в учебники, и ее 
уже изменить КРАЙНЕ трудно. Она уже забронзовела.  
 
В науках естественных такое намного реже, а в науках гуманитарных, в том 
числе исторических, сколько угодно. Куда ни копнуть, везде гнилые нитки. 
К сожалению.         
 
32. 
>Владислав, спасибо Вам огромное за то, что вы делаете для нашей нации. 
 
Да, я разделяю эти слова. Любителей много, но историков, способных 
держать мозг не зашоренным, очень мало. Такой историк опять же должен 
быть свободным и раскрепощенным. Это – редкость.   
 
33. 
>Нашествие "монголов" было, но только трактуют его по-разному. 
Официальная версия - нападение, иго. На самом деле, эти "моноголо-
татары" - наемники у попов и князей невского и его папаши.  
 
Первая половина – верна. Вторая – так себе. Этак можно любую историю 
подтянуть под «наемников» того или другого. Есть конкретные 
исторические события, и есть их множественные интерпретации и 
подгонки под желаемый сценарий.   
 
34. 
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>Статьи А.А. Клёсова есть в Интернете, их можно найти, например, на 
сайте Академия Тринитаризма, там они даны с иллюстрациями. 
Прекрасный русский язык, понятно даже не специалистам. Пыталась 
говорить с профессиональными филологами, они не хотят знать, да к тому 
же Вы, вероятно, замечали, люди какой национальности занимаются 
русской филологией.... Для тех, кто интересуется и историей, и магией в 
ней, можно посоветовать познакомится с книгой Карпеца "Русь Мiровеева". 
Кстати, Вы читали? Ваше мнение? 
 
Если вопрос ко мне – то нет, не читал. Я много чего не читал, даже страшно 
осознать, сколько. Но по части магии стараюсь не читать, у меня 
естественно-научное образование. Насчет Тринитаризма не знаю, я к этой 
Академии отношения не имею, они мои статьи сами выставляют. Я, 
естественно, не возражаю. Но наиболее полная сводка с линками на все 
материалы – на моем сайте, приведенном выше.  
 
Что касается профессиональных филологов – вы правы, они знать не хотят. 
Вообще там шаг в сторону – побег. Потому многие и побежали на самом 
деле. И национальность, думаю, там не при чем.     
 
35. 
>Почему молчат об этом учёные в России? 
 
Да как сказать? У многих несколько идеализированное представление об 
ученых. А у них своя тема, свой грант, свой начальник, которому вовсе не 
нравится, что кто-то отклоняется от изучения трудов самого начальника. У 
них план, диссертация, и так постепенно сваливаются в колею, из которой 
выхода уже нет. Тепло и сыро. Часто не очень тепло, но всё лучше, чем 
остаться за воротами.   
 
36. 
>Существует ли у Вас стратегия приобщения Славянской молодёжи к 
Родной Вере и воспитания в Русском Духе? Доказано, что русская нация 
одна из чистых по крови, а значит монгольское иго-миф. 
 
Вопрос, наверное, не ко мне. Стратегии у меня нет, знаете, дом-работа-дом. 
Но думаю, что для русского духа я все-таки что-то полезное делаю. Насчет 
«чистоты крови» я не понимаю, у русской нации есть все, что у других 
людей. Вообще не «чистотой крови» силен народ, а заботой о неимущих, о 
поощрении передовых, и, как следствие этого – прочной экономикой, 
эшелонированной наукой, хорошим материальным обеспечением семей, 
большими жилищными площадями, доступной медициной и хорошим 
высшим образованием. Если так, то гори огнем «чистота крови нации».     
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Что касается «монгольское иго – миф», то это смотря по тому, где вы 
делаете ударение. Если на «монгольское» - то это вопрос определений; 
действительно, там в основном не «монголы» были. Если же на «иго» - то не 
соглашусь. Иго было, и с этим даже не стоит спорить. Оброк Орде платили? 
Значит, было.    
 
37. 
>Уходили же рыцари крестоносцы на восток, жили там долгие годы, но с 
Европой постоянный контакт не теряли. Те же тамплиеры вернулись в 
Европу как домой. Так же могли и наши воины вернуться. 
 
Естественно. Так и бывало. Бывало и по-другому. Но если вы о славянских 
«норманах» и «варягах», то так это часто и было. Многие вообще связи с 
Русью не теряли, ходили дружинами по Волжскому пути от Балтики до 
южного Каспия (до Ирана, Передней Азии) и обратно. Кстати, гаплогруппа 
R1a1 так и идет шлейфом – от Балтики до Ирана и Турции и обратно.      
 
38. 
>Прокомментируйте пожалуйста: Могло ли быть, что были изгнаны на 
запад часть семей (прокляты, отрешены от власти), а потом их опять 
пригласили те, кто нуждался в военной помощи? Я, например, не считаю 
русскими людей, которые свалил зарубеж и там, из-за бугра подают советы. 
 
Тогда не считайте за людей, кто из деревни уехал в город, или наоборот. 
Особенно если из города подают советы. Лампочку, понимаешь, 
предлагают вкрутить, дорогу проложить, интернет провести. Какие же это 
люди, не так ли?  
 
Эйнштейн, например, тоже «свалил» из Германии в США. Видимо, его тоже 
за человека не стоит считать.  
Вам не кажется, что это некая нацистская точка зрения?  
 
39. 
>Владислав, я считаю, что мы не заслуженно отвергаем также вариант того, 
что русские 50 % финны. У нас в Лысково финское городище 2-го тыс. до 
н.э. Москва - финское название, Рязань-Эрзянь.... печора, югра, Муром - 
Мурома, Кострома, Вохма... я думаю, что это нисколько не уменьшит 
нашего достоинства, а наоборот - сделает почву под нашими ногами 
прочнее!!! 
 
Я не знаю, откуда эта цифра 50%, и как такое измеряют. То, что финское 
городище – естественно. И что названия в ряде случаев финские – нет 



355 

проблем. И в Финляндии, и в Германии тоже есть немало русских 
названий. Что же в этом плохого? Но если взять данные по геному русских 
и финнов – то у русских с финнами перекрывание процентов на 10-15, как 
и по гаплогруппам. А вот с французами – практически полностью, 
процентов на 90. Откуда 50% финнов во Франции?  
 
Это я вовсе не к тому, что быть финнами зазорно. Просто не нужно 
искажать на пустом месте.     
 
40. 
>К вопросу о карих глазах. Пушкин R1a.  
 
Это верно, А.С. Пушкин – R1a1 (что то же самое, что R1a в данном 
контексте). Но у него не только глаза были карие, но он в немалой степени 
негроид был. А R1a1 он получил от своих русских предков, которые, по 
сведениям, еще у Александра Невского служили. Это опять к вопросу о 
«чистоте нации», на чем вообще не нужно зацикливаться. От этой 
«чистоты» многие беды идут.      
 
41. 
>А можно предположить, что произошло на Руси, из-за чего варягам 
пришлось вернуться, разве не осталось воинов к тому времени. 
 
Да мало ли что? Нет пророка в своем отечестве. Меня вот приглашают в 
Россию лекции читать, а что, разве не осталось ученых в России? 
 
Барклай-де-Толли и Багратион были военоначальниками в Русской армии, 
а что, русских не нашлось? В 17-м веке в русской армии был иноземный 
легион, что, русских не осталось? Грузин (осетин) И.Сталин был Верховным 
главнокомандующим, что, русских не нашлось? Сами еще массу примеров 
найдете.  
 
Не было на Руси того времени разделения славян на «наших» и «не 
наших». Вполне возможно, что этот Рюрик (имя в данном случае 
нарицательное) был как у себя в Новгороде, или на Верхней Ладоге, часто 
проезжал с дружиной по Волжскому пути, язык тот же. Имел авторитет, 
боевую славу. Что ж его не позвать на княжение?       
 
42. 
>Где можно купить книги A. Клесова 
 
Я так понимаю, что книги по ДНК-генеалогии, потому что есть и другие. 
Одну я описал выше, «Интернет», там серия популярных очерков по этому 
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предмету. Вот-вот выйдет книга «Происхождение человека», больше 1000 
страниц, изд-во Белые Альвы, там фактически развернутый учебник по 
ДНК-генеалогии. Журнал по ДНК-генеалогии – на сайте, указанном выше, 
там моих около сотни статей-рассказов. Там же, на сайте, еще много 
рассказов, в том числе и по ДНК-генеалогии. В частности, много про ДНК-
генеалогию евреев, у них из-за изолированности жизни на протяжении 
тысячелетий выработались четкие ДНК-генеалогические линии, 
большинство ведут именно на Ближний Восток. Потому я и отреагировал 
на безумное высказывание дамы (см. выше), что у них мало «семитской 
крови». Дама просто не в курсе, но зла у нее много. Там же, на указанном 
сайте, есть моя популярная статья по геному евреев по всему миру, из нее 
станет яснее, что такое геном и какова значимость подобных исследований. 
Так вот, у евреев по всему миру геном похожий, практически не отличим от 
генома арабов, и все это сходно с другими популяциями Ближнего Востока.     
 
43. 
>Владислав, Рад, что Вы наконец поняли, что варяги это наши. Осталось 
понять, что славяне это не совсем "мы". Сейчас все больше и больше 
сведений о том, что на Руси были воины и крестьяне, которые не 
смешивались. "Русь" это воины, "славяне" это те, кто служил "Руси". Отсюда 
пошло принесенное в Европу Русью слово "slaves" - рабы. Цивилизацию, о 
которой Вы говорите создала Русь, не славяне. Антропология тоже была 
разная, одни темноволосые и кареглазые, другие светлые с голубыми 
глазами, кто есть, надеюсь пояснять не нужно.  
 
Это, конечно, мешанина, в которой смысла немного. Остается только 
дивиться, откуда такие фантастические представления. С каких это пор 
славяне – это «не совсем мы»?? А кто? Какой род? Какой геном? Три 
основных рода – это и крестьяне, и дворяне, и дети боярские, и прочие 
воины (дворяне и дети боярские  – это и были профессиональные воины, 
до того времени, когда чиновникам стали давать дворянство за выслугу 
лет). Воины и крестьяне не смешивались, как и сейчас не смешиваются, 
потому что для того, чтобы быть воином, надо ежедневно тренироваться 
соответствующим образом. И не надо разделять Русь и славян, это по 
меньшей мере неумно. Русь и славяне – это неразрывное целое.         
 
44. 
>Славяне не способны создать людоедскую империю, они могут создать 
страну независимых городов - Гардарику. Гардарика - ранний аналог 
демократии и капитализма, если упростить. А для создания империй 
нужен другой менталитет. А они иначе государство и не понимают только 
как империю и централизацию/ 
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Давайте не будем. Много вы знаете про Гардарику. И про «людоедские 
империи» не надо. Сколько же можно говорить шаблонами? Любое 
государство – это и «людоедство», и «светоч», просто зависит от того, какое 
у говорящего устройство мозга. Для одних человек – это совершенство 
творения, для других – поел, на горшок и спать. Вот это мы здесь в 
комментариях и вопросах и видим.  
 
Государство – любое – это и организация жизни жителей, и форма (и 
средство) подавления. Одно без другого немыслимо. В этом, если угодно, 
диалектика. Но один видит только организацию и прогресс, другой – 
только подавление и регресс. Не надо кидаться в крайности.    
 
45. 
>Спасибо за тему. Скажите, пожалуйста, посещаете ли Вы форум 
www.rodstvo.ru ?  
 
Если вопрос ко мне – да, посещаю и активно там работаю.  
 
46. 
>А как Вы относитесь к Чудинову, который находит и утверждает, что на 
всех древних каменных памятниках, есть надписи на русском языке? 
 
Отношусь когда сочувственно, когда с пожиманием плечами. А когда – с 
интересом к его высказываниям. Его надписи якобы на русском языке 
давностью 50-100 тысяч лет меня не интересуют. У каждого есть свои 
заморочки.  
 
47. 
>Как объясните разный цвет глаз русских людей? Некоторые утверждают, 
что кареглазые имели полюбому в роду каких то манголов иили кавказцев. 
 
Да у русских людей есть всё, не только разный цвет глаз. От карликов до 
великанов, от блондинов до брюнетов. Главное, чтобы два глаза были, а уж 
цвет – это дело десятое.   
 
48. 
>Как на Ваш взгляд можно тогда объяснить тот факт, что несмотря на 
генетическое родство со скандинавами у нас так различаются языки? 
 
А как они различаются? У нас с ними одна языковая группа – 
индоевропейские языки. И русский, и шведский, и норвежский, и датский – 
одна языковая семья. Языкам, чтобы разойтись, много времени не нужно. Я 
в США живу, и у нас в Бостоне один английский язык, в Алабаме другой, в 
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Миссисиппи третий. А в Англии – опять другой, хотя разошлись меньше, 
чем 400 лет назад.    
 
49. 
>Объясните в чем разница между ариями и славянами? Вроде бы разные 
понятия, а говорите как об одном и том же народе? 
 
Понятия разные потому, что «славяне» понятие многозначное. В 
лингвистике славяне те, кто говорят на языках славянской группы. Время 
образования этих языков – примерно середина 1-го тысячелетия нашей 
эры. Поэтому в рамках понятий лингвистов раньше того времени славян не 
было.  
 
Арии – это племя (или род), которые пришли в Индию и Иран 3500 лет 
назад. Поэтому в рамках понятий лингвистов славян тогда не было. Но в 
рамках понятий народов, родов, ДНК-генеалогии, арии и были предками 
славян, во всяком случае на Русской равнине. Точнее, предками славян 
были арии. Это для половины славян и для всех ариев – гаплогруппа R1a1.  
 
Ничто не мешает назвать жителей Русской равнины 3500-5000 лет назад 
славянами. Потому что с точки зрения верований – это и были славяне. 
Лингвисты, конечно, замашут руками и поднимут гвалт, но кто и когда 
лингвистов уполномочил быть законодателями в вопросе, кто и когда был 
славянами как нашими предками, предками нынешних славян? Лингвисты 
порой много на себя берут в этих вопросах. Термины не диктуют, о них 
договариваются, идут на компромиссы. Славяне – это не только язык. Это – 
род, верования, Традиция, Обычаи. Лингвисты здесь не указ.                
 
Поэтому арии на Русской равнине 4800-3000 лет назад (и позже) – это 
праславяне, а по сути – славяне. Предки нынешних славян. Род – один, 
R1a1. Другие славянские рода – I, N1c – братья славянам R1a1 по 
территории, по боевому и трудовому содружеству. Вместе проливали 
кровь, вместе строили страну. Поэтому – неразделимы.  
 
50. 
>Возможно наши предки проживавшие в тот момент на Руси опирались на 
опыт "западных" русских?  
 
Конечно, и наоборот тоже. Сообщающиеся сосуды.   
 
51. 
>Это просто потрясающе, большое спасибо за такое интересное интервью. 
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Спасибо вам. Хорошая аудитория. Неравнодушная. И ведущий хороший. 
Толковый.  
 
52. 
>Хорошее интервью, все подтверждает, что нашли мистики!!!  
 
Насчет мистиков не в курсе, незнаком. Я больше по научной, точнее, 
естественно-научной части. Для мистиков там места нет.  
 
53. 
>А как связаться с Анатолием Клёсовым? 
 
Так уже связались.  
 
54.  
>Вообще по поводу имен, меня всегда удивляло, что у Толкиена некоторые 
имена вроде Боромир вполне славянские, а говорят, что он был вдохновлен 
кельтскими мифами... 
 
Кельты, галлы, германцы, варвары, славяне – там все настолько 
перемешалось, что бесполезно проводить границы. Это ведь мы 
придумываем эти имена, как будто это были разные люди. Кто-то были 
разные, а в основном одни и те же, часто один и тот же род, один язык.     
 
55. 
>Анатолию Клёсову надо в Думе и Кремле лекцию прочитать. 
 
У них другие заботы. Обычно личные, а где общественные способствуют 
продвижению личных, то и общественные. Закон природы. Интерес к 
корням русского народа, как я отмечал выше, в их личные заботы вряд ли 
входит. А значит, не будет и общественной заботы. Такие простые 
параллели многое объясняют в нашей (и их) жизни.  
 
Спасибо за внимание.  
 
Анатолий А. Клёсов 
Бостон 
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15 
 

ОБРАЩЕНИЯ ЧИТАТЕЛЕЙ И ПЕРСОНАЛЬНЫЕ 
СЛУЧАИ 

ДНК-ГЕНЕАЛОГИИ 
 
 
Я постоянно получаю письма от читателей, которые просят разобраться с 
их гаплотипами и гаплогруппами. Я выбрал некоторые интересные случаи, 
и представляю их здесь.  
 
В ряде случаев письма и ответы даются в сокращенном переводе с 
английского языка.  Последняя часть раздела – письма и ответы на 
английском языке. 
 
 
ПИСЬМО ПЕРВОЕ. 
 
У меня гаплогруппа J1. До тестирования я был уверен, что я ирландец, с 
предками также среди шотландцев, англичан и немцев. Я и не думал, что у 
меня корни на Ближнем Востоке. Не представляю, кто из нашей семьи мог 
бы быть арабом или евреем. Моя генеалогия известна до 1759 года, и 
обрывается в штате Теннесси, Америка.  Теперь у меня появилась веская 
причина заинтересоваться ближневосточными народами. Так кто я – араб 
или еврей? Теперь я вынужден изучать обе народности. Я читал, что если в 
семье нет еврейских традиций, то, значит, еврейских корней нет. Но 
здравый смысл мне подсказывает, что если я чего-то не знаю, это не значит, 
что этого не может быть. На самом деле очень просто для араба или еврея 
потерять связь с предками и оказаться на восточном побережье США, или 
на британских островах, или Бог знает где, не имея понятия, где его корни. 
Например, мой внук живет в Микронезии на острове Палау, где он оказался 
с матерью после развода с моим сыном, у меня нет с ним контактов, и он, 
ясное дело, тоже не имеет понятия, что у него арабские или еврейские 
корни. Вот так легко можно потерять связь с предками. Да, говоря о евреях 
– я не религиозен, и поэтому не владею истиной.  
 
Я наверняка не пойму многого, чем вы занимаетесь в науке, но похоже, что 
у вас есть желание найти ответы на многие вопросы. Может, и на мой тоже.  
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Искренне, Билл. 
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Уважаемый Билл, 
 
У вас не просто еврейский гаплотип, но еще и гаплотип коэнов, то есть вы, 
возможно, потомок коэнов, высшего сословия еврейских 
священнослужителей. Статус коэнов передается по наследству по 
отцовской линии, согласно Библии – от Аарона, брата Моисея, выведшего 
евреев из Египта. Сейчас основная функция коэнов в Израиле и в Диаспоре 
– благословление народа в ежедневной молитве, и совершении некоторых 
религиозных обрядов.  
 
Сравните сами. Вот ваш 25-маркерный гаплотип:   
 
12 23 14 10 13 18 11 17 11 13 11 31 18 8 9 11 11 25 14 20 26 12 14 15 16 
 
12 23 14 10 13 17 11 16 11 13 11 31 18 8 9 11 11 25 14 20 26 12 14 15 17 
 
Под ним – базовый гаплотип коэнов, причем первый, более старый 
гаплотип коэнов, который начал свою линию в самом начале нашей эры, 
возможно, после разрушения римлянами иерусалимского храма в 70-м 
году. Много коэнов тогда погибло при защите храма, а всего во время 
Иудейской войны 66-71 гг, по свидетельству Иосифа Флавия, погибло от 600 
тысяч до миллиона евреев.    
 
Ваш гаплотип отличается от «старого» гаплотипа коэнов  всего на три 
мутации на 25 маркерах, что примерно соответствует 1700±300 лет 
дистанции между вами. Как видите, и расстояние примерно сходится, в 
пределах ошибки измерения.  
 
Но давайте посмотрим еще более тщательно. Ниже – дерево 37-маркерных 
гаплотипов евреев гаплогруппы J1. Это – все, что мне удалось найти в базе 
данных YSearch. Ваш гаплотип помечен крестиком, слева вверху. Он – в 
группе «старого Модального гаплотипа коэнов» из 8 гаплотипов. Видно, 
что ваша группа действительно заметно старше той, что справа («молодой 
Модальный гаплотип коэнов» из 15 гаплотипов), она более «разлохмачена» 
и дальше отстоит от «ствола» дерева.  Из-за того, что выборка небольшая, 
точно возраст предка посчитать не удается, но кое-что сделать можно. Все 
восемь гаплотипов содержат 11 мутаций среди 12-маркерной панели 
маркеров, 34 мутации в 25-маркерных гаплотипах, и 61 мутацию среди всех 
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37-маркерных гаплотипов. Это дает в среднем 85±21 поколений, или 
2,125±525 до общего предка. Я бы предпочел округлить до 2,100±500 лет до 
общего предка, то есть 100±500 лет до нашей эры.      
 
 

 
Дерево 37-маркерных гаплотипов евреев гаплогруппы J1. Гаплотипы 
извлечены из базы данных YSearch. Крестиком, в левом верхнем углу, 
помечен гаплотип Билла. Справа вверху – 15 гаплотипов «нового 
Модального гаплотипа коэнов» (7-й век нашей эры). Слева вверху – 8 
гаплотипов «старого Модального гаплотипа коэнов» (начало нашей 
эры).   
               
  
Естественно, я тоже не претендую на то, что вы непременно произошли от 
коэна, который выжил при штурме Иерусалимского храма, но вряд ли кто в 
мире предложит вам более детальную картину вашего происхождения. 
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Думаю, и такую никто в мире не сможет предложить. Будем считать это 
максимально возможным приближением к тайне вашего происхождения.  
 
ОТВЕТНОЕ ПИСЬМО (опускаю части с благодарностями) 
 
Я раскопал часть нашей еще более глубокой семейной истории. 
Оказывается, Джеймс, мой предок 1759 года рождения, был сыном Аарона, 
который был на три четверти индеец племени Чероки, и звали его Вождь 
Красная Птица. Тогда не исключено, что четверть его крови прибыла с 
матросами-евреями из Испании или Португалии.  
 
 
ПИСЬМО ВТОРОЕ 
 
Мои предки прибыли в Америку в довольно давние времена, но это вряд ли 
поможет делу, потому что предшествуюшая история их неизвестна. Но 
дело в том, что у меня необычный гаплотип гаплогруппы R1a1. Он имеет 
DYS449 = 35. Я не знаю таких ни у кого, кроме нашей семьи. Вот наши 
гаплотипы: 
 
(привожу в 25-маркерном варианте - АК) 
 
13 25 14 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 23 14 20 35 15 15 15 16  
 
13 25 15 10 11 14 12 12 10 13 11 29 15 9 10 11 11 23 14 20 35 15 15 15 16  
 
13 25 15 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9   9 11 11 23 14 20 35 15 15 15 15  
 
13 25 15 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 23 14 20 35 15 15 15 16  
 
13 25 15 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 23 14 20 35 15 15 15 16 
 
13 25 15 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 23 14 20 35 15 15 15 16  
 
13 25 15 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 23 14 20 35 15 15 15 16  
 
13 25 15 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 23 14 20 35 15 15 15 16  
 
Ваши комментарии? 
 
Спасибо 
 
Роберт 
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МОЙ ОТВЕТ 
 
Базовый гаплотип вашей семьи такой: 
 
13 25 15 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 23 14 20 35 15 15 15 16  
  
Этот гаплотип имел общий предок, от которого произошли все 8 ныне 
живущих ваших родственников с приведенными выше гаплотипами. 
Предок этот жил в 1780-х годах.  
 
Нашел я это так. В приведенных 8 гаплотипах есть всего три мутации от 
базового, предкового гаплотипа. Это дает 3/8/0.046 = 8 поколений от 
общего предка. Среди этих восьми 5 гаплотипов идентичны друг другу. 
Это и есть базовые. Получаем ln(8/5)/0.046 = 10 поколений. Значит, обший 
предок жил 225±25 лет назад, или в интервале 1783±25 годов, конец 18-го 
века. Если я и промахнулся, то вряд ли значительно, и то только потому, 
что малая статистика.  
 
А теперь переходим к главному вопросу – почему такой «странный» 
гаплотип, точнее, мутация в DYS449. Гаплотип не странный, он просто 
происходит от древнего предка, потому и мутировал. И я могу рассчитать, 
когда этот предок жил.  
 
Давайте сравним с двумя другими базовыми гаплотипами, для которых 
время до общего предка известно. Один из них русский, восточно-
славянский базовый гаплотип:   
 
13-25-16-11-11-14-12-12-10-13-11-30-15-9-10-11-11-24-14-20-32-12-15-15-16 
 
Он отстоит от вашего базового гаплотипа на 9 мутаций, что соответствует 
примерно 243 поколениям, или 6,075 лет. Поскольку общий предок 
славянского гаплотипа жил 4825 лет назад, то наш с вами общий предок 
жил примерно 5,600 лет назад.    
 
Иначе говоря, ваш ирландский гаплотип не происходит от славянского. 
Между нами – более древний предок. А вот кто он – пока загадка. Причем 
жил предок, видимо, к западу от наших славян, поскольку к востоку от нас 
таких старых общих предков и их гаплотипов пока не обнаружено.  
 
А вот к западу – есть. Вот базовый балканский гаплотип, которому 11,425 
лет: 
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13-24-15-10-12-15-X-Y-Z-13-11-29 
 
От славянского его отделяет 6 мутаций на 9 маркерах, что соответствует 
14,025 лет. Иначе говоря, наш с балканцами общий предок жил 15 тысяч лет 
назад. По возрасту он ближе к балканскому, чем к нашему.  
 
А ваш, ирландский, различается с балканским только на 4 мутации на 9 
маркерах, что соответствует 7,650 лет разницы между общими предками. 
Это означает, что ваш с балканским общий предок жил 3,900 лет назад. 
Иначе говоря, вы вполне могли происходить напрямую от балканского 
предка. Или от нашего общего с балканским.  
 
Как ни крутить, получается, что наш общий предок, точнее, предок всех 
R1a1 – на примере восточных славян, балканских славян, и ирландцев (пока 
на примере вашей семьи) жил 10,600 лет назад, где-то в треугольнике между 
нами тремя.  
 
Вот и весь секрет необычных мутаций в ваших гаплотипах.  
 
 
ОТВЕТНОЕ ПИСЬМО  
 
Вы действительно правильно рассчитали время общего предка нашей 
семьи. По вашим данным, это 1783±25 лет.  На самом деле Роберт, наш 
общий предок, родился в 1767 году. Его сын, тоже Роберт – в 1797 году.    
 
Я впечатлен вашим анализом. Пожалуйста, продолжайте хорошую и 
нужную работу.   
 
 
ПИСЬМО ТРЕТЬЕ 
 
Я прочитал ваши статьи в Вестнике Российской Академии ДНК-генеалогии, 
особенно раздел про гаплогруппу R1a1 у евреев. Дело в том, что я еврей-
ашкенази, и у меня та же гаплогруппа. Могли бы вы сообщить мне более 
детально о моей семейной истории, на основании 67-маркерного 
гаплотипа, который прилагаю?  
 
Спасибо, 
 
Макс 
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МОЙ ОТВЕТ 
 
Вы относитесь к относительно небольшой группе людей, которые 
составляют менее четверти всех евреев гаплогруппы R1a1, которые в свою 
очередь составляют около 10% всех евреев-мужчин. Гаплогруппа R1a1 
появилась среди евреев 1350 лет назад, в 7-м веке нашей эры, видимо, в 
хазарские времена. Этот базовый, или предковый гаплотип всего на одну 
мутацию отличается от славянского гаплотипа в 12-маркерном варианте, но 
на 4 мутации – от западноевропейского базового варианта гаплотипа то же 
гаплогруппы. Так что евреи R1a1 ближе к славянам, чем к 
западноевропейцам.  

           
 
Дерево 37-маркерных гаплотипов евреев гаплогруппы R1a1. Гаплотипы 
извлечены из базы данных YSearch. Крестиком справа помечен 
гаплотип Макса. Справа вверху – 8 гаплотипов родственников Макса, 
берущих свое начало в середине 14-го века.    
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Но вы относитесь к той четверти гаплотипов евреев группы R1a1, общий 
предок которых повел новую генеалогическую линию 650 лет назад, то есть 
в середине 14-го века. Обычно новая линия получается при прохождении 
«бутылочного горлышка» популяции, когда из популяции выживает 
минимальное количество людей, и, бывает, потомство только одного 
проходит это «бутылочное горлышко». Так получается новая 
генеалогическая линия, в качество исходной которой часто бывает 
мутированный гаплотип основателя новой линии. Именно к этому 
мутированному гаплотипу сходятся ДНК-генеалогические нити потомков. 
Потому он и называется «общим предком» новой популяции.  
 
Рассмотрим сначала дерево 37-маркерных гаплотипов. Ваш гаплотип 
помечен крестиком справа.  
 
Как видите, ваша группа из восьми человек (ветвь справа вверху) заметно 
выделяется среди остальных. А выделяется она потому, что все восемь 
человек имеют одно и то же значение маркера DYS459b = 11 (у остальных 19 
человек там 10 или 9), а также маркеров DYS570 = 20 и DYSCDYb = 38 (у 
остальных там самые разные комбинации от 17 до 22 и от 34 до 41, 
соответственно). Ваша группа – самая молодая по сравнению с другими, 
потому и аллели наиболее стабильные. В самом деле, для мутаций в 
протяженных гаплотипах 650 лет по сравнению с 1350 – большая разница. 
Поэтому в вашей группе они еще не успели мутировать.  
 
Ваша группа еще более заметна на дереве 67-маркерных гаплотипов.  
 
Поскольку 67-маркерные гаплотипы дают самое большое разрешение из 
гаплотипов, имеющихся в наличии – это разрешение и проявилось. Видно, 
что ваша группа намного ближе к «стволу» дерева, чем все остальные. Это и 
есть отражение того, что гаплотипы вашей группы значительно «моложе» 
(в отношении общего предка), чем другие. Разница – 700 лет.  
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Дерево 67-маркерных гаплотипов евреев гаплогруппы R1a1. Гаплотипы 
извлечены из базы данных «Проекта Ашкенази-Левитов». Крестиком 
слева помечен гаплотип Макса. Вся левая половина – родственники  
Макса, чья ДНК-генеалогическая линия берет начало в середине 14-го 
века.    
 
 
А вот теперь – почему именно 650 лет назад ваш предок прошел 
бутылочное горлышко популяции? Что случилось 650 лет назад? А 
случилось то, что именно в те времена в Европе бушевала эпидемия 
черной, или бубонной оспы, которая унесла жизни трети европейского 
населения. Среди них было много евреев. Но не только это опустошило 
еврейскую популяцию в те времена. События стали разворачиваться 
задолго до чумы, и они, собственно, продолжали цепь событий по 
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физическому истреблению евреев в Европе и в те времена, и до них, и 
после. В 1320 году 120 еврейских местечек были снесены с лица земли в 
южной Франции и северной Испании. 500 евреев было убито в том году в 
Вердене при штурме городской башни, где они держали оборону. В 
следующем году во Франции разнеслась весть, что евреи отравляют 
колодца христиан. Пять тысяч евреев было убито. В Шиноне 160 евреев 
было сожжено. В 1322 году все евреи были изгнаны из Франции по указу 
Шарля IV. В 1328 году в Наварре из 6 тысяч евреев выжили двадцать. Евреи 
стали бежать в Литву и  Польшу, где литовский принц Гедимин и польский 
король Казимир III взяли их под опеку. В 1336 году 1500 евреев были убиты 
бунтующими крестьянами в Германии (Богемия, Моравия, Эльзас, 
Франкония). В последующие два года евреи в Германии были обвинены в 
кощунстве по отношению к христианским святыням, многие были убиты и 
сожжены заживо.  
 
В 1340-х годах по всей Европе началась эпидемия чумы, вину которой 
многие возложили на евреев, которые якобы отравляли колодца, чтобы 
заразить чумой христиан. Сотни еврейских поселений были разрушены, 
особенно много в Базеле, Кельне, Страсбурге, Ворме, Цюрихе. В целом в 
Европе за несколько лет от чумы погибли 25 миллионов человек. В 1948 
году истребление евреев перекинулось в Швейцарию и северную Испанию, 
в особенности в Барселону. Это продолжалось и в последующие годы. В 
1355 году в Толедо, в Испании, более тысячи евреев были убиты только в 
один день, 7 мая. Многие бежали в Восточную Европу, где Казимир III 
продолжал предоставлять им опеку.                 
 
Так что неудивительно, что целый ряд гаплогрупп показывают 
прохождение евреями «бутылочного горлышка» популяции 650 лет назад.  
 
 
ПИСЬМО ЧЕТВЕРТОЕ 
 
У меня гаплогруппа R1b, происхождение – Средняя Азия. Привожу 
четырнадцать  25-маркерных гаплотипов из нашего региона, это гаплотипы 
узбеков, таджиков, тувинцев, уйгур, казахов. Помогите разобраться.  
 
001 13 22 14 11 13 17 12 12 12 13 13 30 15 9 9 11 11 23 15 20 31 12 14 15 17 
002 13 22 14 11 13 17 12 12 12 13 13 30 15 9 9 11 11 23 15 20 31 12 15 15 17 
003 13 22 14 11 13 17 12 12 13 13 13 30 15 9 9 11 11 23 15 20 29 12 15 15 17 
004 13 22 14 11 13 17 12 12 13 13 13 30 15 9 9 11 11 23 15 20 29 12 15 15 17 
005 14 24 14 13 13 16 12 12 12 13 13 31 16 9 9 11 11 23 15 20 29 12 15 15 17 
006 14 24 14 13 13 16 12 12 12 13 13 31 17 9 9 11 11 24 15 20 29 12 15 15 17 
101 13 19 14 10 13 13 12 12 13 14 13 30 18 9 9 11 11 23 15 19 33 12 15 15 16 
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102 13 19 14 11 13 13 12 12 13 14 13 30 17 9 9 11 11 21 14 19 33 12 15 15 16 
103 13 19 14 11 13 13 12 12 13 14 13 30 17 9 9 11 11 23 15 19 33 12 14 15 15 
104 13 19 14 11 13 13 12 12 13 14 13 30 17 9 9 11 11 23 15 19 33 12 15 15 16 
105 13 19 14 11 13 13 12 12 14 14 13 30 17 9 9 11 11 23 14 19 33 12 15 15 16 
106 13 19 14 11 13 13 12 12 14 14 13 30 17 9 9 11 11 23 15 19 31 12 12 15 15 
107 13 19 14 11 13 13 12 12 14 14 13 30 17 9 9 11 11 23 15 19 33 12 15 15 16 
108 13 19 14 11 13 13 12 12 14 14 13 30 17 9 9 11 11 23 15 19 33 12 15 15 16 
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Этот список гаплотипов неоднородный, и представляет две разные серии, 
каждая со своим общим предком. Поэтому я пронумеровал эти гаплотипы 
соответственно, от 1 до 6, и от 101 до 108. На дереве гаплотипов (рис. ниже) 
они расходятся по совершенно разным ветвям.      
 

 
 
Дерево из четырнадцати 25-маркерных гаплотипов среднеазиатских 
гаплотипов гаплогруппы R1b.    
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Обрабатывать эти ветви нужно тоже отдельно.  
 
Для правой ветви базовый, или предковый гаплотип следующий: 
 
13 22 14 11 13 17 12 12 12 13 13 30 15 9 9 11 11 23 15 20 29 12 15 15 17 
 
Все 6 гаплотипов в сумме имеют 16 мутаций на первых 72 маркерах (то есть 
на первой 12-маркерной панели), то есть у них мутированы 22% маркеров. 
Это – хорошая статистика, предок довольно древний. Во всех 25-маркерных 
панелях у них 25 мутаций.  
 
По числу мутаций получаем – для 12-маркерных гаплотипов 16/6/0.022 = 
121 поколение до общего предка, с поправкой на возвратные мутации – 141 
поколение,  и для 25-маркерных 25/6/0.046 = 102 поколения. В среднем 
122±28 поколений, или 3100±700 лет до общего предка. Это – довольно 
обычные времена жизни общего предка R1b в Европе, и можно было бы 
полагать, что у приведенных шести гаплотипов он имеет европейское 
происхождение.  
 
Однако это не так. По сравнению с «модальным атлантическим 
гаплотипом» (АМГ)  
 
13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 17 9 9(10) 11 11 25 15 19 29(30) 15 15 16(17) 17 
 
определенный выше базовый гаплотип имеет 8 мутаций на первых 12 
маркерах, и  15-18 мутаций на всех 25 маркерах (соответствующие аллели 
выделены жирными цифрами). Это – очень большое расстояние во 
времени, и оно соответствует примерно 600 поколений на первых 12 
маркерах, и 500-680 поколений на 25-маркерных гаплотипах.  А поскольку 
мы знаем, что западноевропейский АМГ имеет общего предка 144 
поколения, или 3600 лет назад (Клёсов, 2008), то можно рассчитать, что 
общий предок западноевропейского АМГ и среднеазиатского предкового 
гаплотипа, приведенного выше, жил [122+144+(500-680)]/2 = от 380 до 470 
поколений назад, или между 9500 и 11800 лет назад. Если усреднить, 
получится 10600±2600 лет назад. Он и был предком для европейских и 
приведенных выше шести азиатских представителей гаплогруппы R1b. 
  
У левой ветви на рисунке базовый, или предковый гаплотип следующий: 
 
13 19 14 11 13 13 12 12 14(13) 14 13 30 17 9 9 11 11 23 15 19 33 12 15 15 16 
 
Общий предок всех восьми человек с этими гаплотипами жил совсем 
недавно по историческим меркам. Все 8 гаплотипов в сумме имеют всего 5 



372 

мутаций на первых 96 маркерах (то есть на первой 12-маркерной панели), 
то есть у них мутированы всего 5% маркеров. Во всех 25-маркерных панелях 
у них всего 18 мутаций.  
 
Поскольку из восьми 12-маркерных гаплотипов четыре идентичны, то есть 
сохраняют предковый гаплотип, то расчеты показывают: ln(8/4)/0.022 = 31.5 
поколений до общего предка. По числу мутаций в тех же восьми 
гаплотипах получаем 5/8/0.022 = 28.4 поколения до общего предка. Эти 
величины весьма близки, и в среднем дают 30±2  поколений. Такое 
совпадение показывает, что предок у данных восьми человек был 
действительно один, общий для всей серии.    
 
Во всех 25-маркерных гаплотипах содержится 18 мутаций, поэтому 
18/8/0.046 = 49 поколений, или 1225 лет до общего предка. Подобные 
разнобои между двумя панелями встречаются обычно тогда, когда 
количество мутаций в панели меньше 8-10% от числа маркеров. Поэтому 
примем, что общий предок для всех 8 человек жил 1225 лет назад, то есть 
примерно в 8-м веке нашей эры.  
 
Самое интересное здесь то, что предковый гаплотип имеет аллель 19 во 
втором слева маркере (DYD390, по принятой номенклатуре), в то время как 
«классический» западноевропейский «атлантический модальный 
гаплотип» (АМГ) имеет там аллель 24. Пять мутаций – это не шутка, это 
многие тысячи лет разницы в эволюции гаплотипа. Вот так, с указанными 
мутациями,  выглядит западноевропейский АМГ: 
 
13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 17 9 9(10) 11 11 25 15 19 29(30) 15 15 16(17) 17 
 
Отличие на 12-маркерной панели составляет 11 или 12 мутаций, на всей 25-
маркерной панели – от 19 до 25 мутаций.  Это – огромное расстояние во 
времени, и соответствует примерно от 1100 до 1400 поколений по 12-
маркерной панели, и от 750 до 1400 поколений по всей 25-маркерной 
панели. А поскольку мы знаем, что западноевропейский АМГ имеет общего 
предка 144 поколения, или 3600 лет назад (см. выше), то можно рассчитать, 
что общий предок западноевропейского АМГ и среднеазиатского 
предкового гаплотипа, приведенного выше, жил [49+144+(750-1400)]/2 = от 
470 до 800 поколений назад, или между 12-20 тысячами лет назад. 
Поскольку 750 и 1400 поколений – это два крайних числа, то разумно будет 
принять, что общий предок R1b жил примерно 16000±3000 лет назад. Он и 
был предком для европейских и азиатских представителей гаплогруппы 
R1b. 
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Посмотрим, наконец, а как далеко разнесены во времени два приведенных 
выше азиатских предковых гаплотипа R1b: 
 
13 22 14 11 13 17 12 12 12 13 13 30 15 9 9 11 11 23 15 20 29 12 15 15 17 
13 19 14 11 13 13 12 12 14(13) 14 13 30 17 9 9 11 11 23 15 19 33 12 15 15 16 
 
Между ними – 9-10 мутаций на 12-маркерной панели, и 17-18 мутаций на 
25-маркерных предковых гаплотипах. Это – 730-890 поколений на 12-
маркерной панели, и 610-680 поколений на 25-маркерной панели, или 
730±120 поколений. Поскольку мы знаем, что обладатели этих базовых 
гаплотипов жили примерно 122 и 49 поколений назад, то ИХ общий предок 
жил (122+49+730)/2 = 450 поколений, или 11250 лет назад.  Это 
укладывается в значение 10600±2600 лет назад, приведенное выше.    
          
Итак, общий предок гаплогруппы R1b в Азии жил примерно 16 тысяч лет 
назад. Потомки его ушли долгим путем в Европу, 11400 лет назад жили в 
Армении, на что указывают армянские гаплотипы R1b (Клёсов, 2008), и 
примерно 3600-4000 лет назад пришли в Европу. Тем временем оставшаяся 
азиатская ветвь примерно 11 тысяч лет назад в свою очередь расщепилась 
на две ветви, обе среднеазиатские. Они сейчас обнаружены по их 
относительно недавним предкам, жившим примерно 3100 и 1220 лет назад. 
Гаплотипы этих предков описаны выше. Возможно, обе популяции прошли 
бутылочное горлышко три тысячелетия и тысячелетие назад, и то, что мы 
видим – это две выживших генеалогических линии, довольно далеко 
разошедшиеся за 10-15 тысяч лет. Но они продолжают вести линию их 
древнего общего предка, основавшего род R1b.        
 
 
ПИСЬМО ПЯТОЕ 
 
У меня – гаплогруппа J1, есть 67-маркерный гаплотип (прилагается).  
 
 
МОЙ ОТВЕТ 
 
У Вас – классический гаплотип коэнов. В 6-маркерном варианте он имеет 
вид 
 
14-16-23-10-11-12 
 
На следующих двух рисунках приведены деревья гаплотипов «коэнов» в 37- 
и 67-маркерном вариантах, и в них Ваш гаплотип помечен двойным 
крестиком. 
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Дерево 67-маркерных гаплотипов гаплогруппы J1, построено по данным 
базы данных YSearch (2008). В выборке – 33 гаплотипа, все принадлежат 
к «модальному гаплотипу коэнов» в их 6-маркерном формате .  
 
 
Как видите, дерево гаплотипов «коэнов» состоит из двух основных ветвей, 
одна ветвь ведет от относительно недавнего общего предка ветви, другая, 
более «разлохмаченная» - от древнего предка. Недавний предок жил 
примерно тысячу лет назад, древний предок – примерно четыре тысячи лет 
назад. Ваш гаплотип ведет начало от древнего предка, более того, от 
предка, который в Библии назван Авраамом.  
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Дерево 37-маркерных гаплотипов гаплогруппы J1, построено по данным 
базы данных YSearch (2008). В выборке – 85 гаплотипов, все принадлежат 
к «модальному гаплотипу коэнов» в их 6-маркерном формате . 
 
 
Естественно, на самом деле его вовсе не обязательно звали именно 
Авраамом, но, как и библейский Авраам, Ваш предок жил примерно 4 
тысячи лет назад, и он был общам предком не только евреев, но и арабов. В 
общем, огромного количества современных носителей гаплогруппы J1. Две 
трети соседей по вашей ветви не относятся к евреям. Собственно, это и 
понятно, потому что сама ветвь началась еще в доеврейские времена. 
Напротив, 95% гаплотипов в «молодой» ветви того же дерева принадлежат 
тем, кто считают себя евреями. Наследственные коэны есть в обеих ветвях 
гаплотипов.       
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ПИСЬМО ШЕСТОЕ 
 
(Перевод с английского) Я прочитал ваши статьи в Вестнике Российской 
Академии ДНК-генеалогии, особенно раздел про гаплогруппы у евреев. Я – 
генеалог из Финляндии, происхожу из семьи евреев, и наиболее далекий из 
известных мне предков был содат-еврей по имени Иосиф, который служил 
в русской армии и прибыл в Финляндию в составе Двинской дивизии в 1828 
году (фамилия предка в письме тоже сообщалась – АК). Интересно то, что 
моя гаплогруппа – I2a1 (I1b по старой номенклатуре), и мне известно, что 
она редкая среди евреев. Мой 12-маркерный гаплотип имеет 65 
идентичных гаплотипов в базе данных YSearch, и 20 из них – евреи. 
Интересно, когда кто-то их моих предков перешел в иудаизм? Что Вы по 
этому поводу скажете? 
 
      
МОЙ ОТВЕТ 
 
Действительно, гаплогруппа I  редка среди евреев. Из примерно пяти тысяч 
гаплотипов этой гаплогруппы только 21 принадлежат евреям.  
 
По моим данным, общий предок евреев гаплогруппы I2 жил 1400±600 лет 
назад, то есть примерно в 7-м веке нашей эры, скорее, в первом 
тысячелетии нашей эры, принимая во внимание погрешность определения.  
 
Ниже – два дерева гаплотипов. Первое состоит из 12-маркерных 
гаплотипов. Они не слишком точны для детального описания деревьев, но 
дают хорошую общую картину. Ваш гаплотип под номером 014, слева. В 
вашей ветви I2a1 шесть гаплотипов, и базовый, или предковый гаплотип 
для всей ветви 
 
13 24 16 11 14 15 11 13 13 13 11 31 
 
в точности Ваш гаплотип. 
 
Нижняя ветвь из 8 гаплотипов на дереве – самая «молодая» в отношении 
общего предка, и ветвь справа – самая «старая», ей примерно 4000 лет. Ясно, 
что общий предок этой ветви не был тогда евреем, более того, скорее всего, 
эта гаплогруппа пришла к евреям «со стороны».  
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Дерево 12-маркерных гаплотипов евреев гаплогрупп I с подгруппами. 
Гаплотипы извлечены из базы данных YSearch. В общей серии – 21 
гаплотип.     
 
 
Второе дерево состоит из 37-маркерных гаплотипов. Ваш гаплотип под тем 
же номером 014, теперь уже в правой нижней ветви в составе всего трех 
гаплотипов, та же гаплогруппа I2a1, общий предок вашей ветви жил 
1400±600 лет назад. Пять гаплотипов серии I2b1 сидят на дереве справа 
вверху, это самая молодая ветвь. Их общий предок жил всего 500±125 лет 
назад. Четыре гаплотипа гаплогруппы I1 – на левой ветви, их общий предок 
жил 4100±1900 лет назад. Столько большая погрешность обусловлена 
крайне малой статистикой данных. 
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Дерево 37-маркерных гаплотипов евреев гаплогрупп I с подгруппами. 
Гаплотипы извлечены из базы данных YSearch. В общей серии – 13 
гаплотипов.     
 
 
Что касается Вашего вопроса «Интересно, когда кто-то их моих предков 
перешел в иудаизм?», то он вряд ли корректный. Есть ведь и другие вполне 
возможные варианты. Ваши предки по вере вполне возможно выходили из 
Египта вместе с Моисеем 3600 лет назад. Однако какое-то время назад Ваша 
пра-пра-... бабушка полюбила некого балканца (как вариант) с 
гаплогруппой I2a1, и никто в семье так и не узнал, что мальчик родился не с 
еврейской, а с балканской хромосомой, содержащей мутацию гаплогруппы 
I2a1. А может, это была не любовь, а совсем наоборот.  Или это мог быть 
римский легионер в Иудее, скажем, 70 лет после начала новой эры. Так что 
Ваш предок вовсе не обязательно перешел в иудейскую веру, просто 
ребенок родился в еврейской семье и получил еврейское же воспитание. 
      
 
ОТВЕТНОЕ ПИСЬМО (опускаю части с благодарностями) 
 
Я согласен с Вашими соображениями. Не исключено также, что 
гаплогруппа I2a прибыла в еврейское сообщество с севера Черноморского 
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побережья, например, из греческих колоний в тех краях. Насколько мне 
известно, тем было много переселенцев-евреев после печальных событий 
70-го года нашей эры. Дело в том, что мои аутосомальные маркеры 
показали высокое содержание греческого наследия, вовсе не финского.  
 
В заключение – мне 64 года, и я инженер на пенсии. Видимо, я размышляю 
о ДНК-генеалогии слишком «математическим» образом, и у меня большой 
скептицизм в отношении того, как «академические» люди считают годы до 
общих предков гаплотипов. Полагаю, что Вы и Ken Nordtvelt, в отличие от 
них, находитесь на правильном пути.       
 
 
ПИСЬМО СЕДЬМОЕ 
 
(Перевод с английского) Я давно пытаюсь найти предков или 
родственников моего деда, но пока безуспешно. Моя очередная попытка – в 
области ДНК-генеалогии. 
 
Моего деда звали Frederick Ernest Smith. Он погиб в Первую мировую войну 
на фронте в 1916-м году. Они поженились с бабушкой в Южной Африке в 
1911 году.  
 
Я знаю его 25-маркерный гаплотип, гаплогруппы R1b1  
 
13 24 14 11 11 11 12 12 12 13 13 29 16 9 10 11 11 27 15 19 28 15 15 17 17 
 
Совсем недавно, на прошлой неделе, я нашла совпадение 11/12 (то есть 11 
маркеров из 12) с другим человеком. Но он оказался не родственник.  
 
Могли бы Вы мне объяснить, что все это означает, и как-то попытаться 
помочь.   
 
Карин. 
 
 
МОЙ ОТВЕТ 
 
Уважаемая Карин, 
 
Все, что можно сделать в этой ситуации – это более внимательно 
посмотреть на совпадения гаплотипов в базах данных с гаплотипов Вашего 
деда. И вот здесь у меня для Вас есть новость. На самом деле есть не одно 
совпадение 11/12, как Вы написали, а 56 полных совпадений, 12/12, с его 
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гаплотипом по 12-маркерным гаплотипам. Здесь Вы можете найти имена 
этих людей и их предков. База данных YSearch делает возможным такой 
поиск: 
 
http://www.ysearch.org  
 
Совпадений по всем 25 маркерам ни с кем нет, равно как и по 24 и по 23 
маркерам.  
 
Желаю Вам удачи. Может быть через год-два база данных настолько 
расширится, что Вы сможете найти то, что ищете.  
 
  
ПИСЬМО ВОСЬМОЕ 
 
Я читал Ваши комментарии на форуме ДНК-генеалогии, и заинтересовался 
Вашим методом расчета времени до общего предка серии гаплотипов. 
Должен признаться, что это мое хобби, я все еще осваиваю эту область, и не 
комментирую материалы на форуме из опасения, что меня испепелят за 
мою некомпетентность.  
 
У меня есть два 12-маркерных гаплотипа.  
 
14 23 16 11 11 15 12 12 13 13 14 29 
 
14 23 15 11 11 15 12 12 13 13 14 29 
 
Можете ли Вы рассчитать для них время жизни общего предка?  
 
Спасибо, 
 
Гленн 
 
 
МОЙ ОТВЕТ 
 
Уважаемый Гленн, 
 
К сожалению, Вы не можете ожидать ничего осмысленного при сравнении 
всего двух 12-маркерных гаплотипов. Статистика не позволяет. Это все 
равно, что бросить монету дважды, и пытаться рассчитать вероятность орла 
или решки на основании результатов двух подбрасываний.  
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Формально, одна мутация на 12 маркерах статистически происходит раз в 
45 поколений, то есть раз в 1125 лет. Но это в среднем, например, когда на 
20 12-маркерных гаплотипов придется 20 мутаций. То есть в среднем одна 
мутация на гаплотип. В таком случае мы применяем простую формулу  
 
20/20/0.022 = 45 поколений.  
 
И то в этом случае мы считаем мутации от базового (предкового) гаплотипа. 
В Вашем случае предковый гаплотип вообще неизвестен, и Вы считаете 
расстояние не до предка, а друг до друга. Что, повторяю, особого смысла не 
имеет. 
 
Вот пример. Ниже – 26 гаплотипов, которые произошли от одного общего 
предка, который жил 4200 лет назад.   
 
13 25 14 10 11 15 12 12 11 13 11 32 
13 25 16 10 10 14 12 12 10 13 11 30 
13 25 16 10 11 14 12 12 11 13 11 29 
13 25 16 10 11 14 12 12 11 13 11 29 
13 25 15 10 12 14 12 12 11 13 11 29 
13 23 16 10 10 10 12 12 11 13 11 30 
13 24 15 11 11 14 12 12 11 13 11 30 
13 24 16 11 11 15 12 12 10 13 11 30 
13 25 15 10 11 15 12 12 10 13 11 30 
13 25 15 11 11 15 12 12 11 13 11 30 
13 26 15 10 11 14 12 12 11 14 11 30 
13 25 17 10 10 14 12 12 11 13 11 29 
13 25 16 11 11 14 12 12 10 13 11 30 
13 25 16 11 12 14 12 12 10 13 11 30 
13 26 15 11 11 14 12 12 10 13 11 30 
13 24 16 11 11 14 12 12 11 13 11 30 
13 25 17 11 11 13 12 12 11 13 11 30 
13 25 16 11 11 16 12 12 10 13 11 29 
13 25 16 11 11 15 12 12 10 13 11 30 
13 25 17 11 11 15 12 12 10 13 11 30 
13 25 15 10 11 14 12 12 10 13 11 30 
14 25 15 10 11 14 11 12 11 14 11 31 
13 25 16 10 11 15 12 12 10 13 11 30 
13 26 16 11 11 14 12 12 10 13 11 30 
13 25 16 10 11 13 12 12 11 13 11 29 
13 25 17 10 10 14 12 12 10 13 11 30 
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Но если мы будем выхватывать пары гаплотипов, то число мутаций между 
ними будет почти любое. Например, третий и четвертый гаплотипы 
вообще не имеют мутаций между ними, между первым и последним – 8 
мутаций, а между первым и шестым – 12 мутаций.  Формальный расчет 
покажет, что в первом случае предок совершенно недавний, во втором – 
жил 230 поколений (5800 лет) назад, а в третьем - что общий предок жил 400 
поколений назад, то есть 10 тысяч лет назад. А на самом деле для всех трех – 
4200 лет назад. Именно поэтому считать расстояния между парами 
случайных гаплотипов – бессмысленно.  
 
А теперь представьте, что два человека, имеющие третий и четвертый 
гаплотипы, совершенно идентичные, узнают, что их общий предок жил 
4200 лет назад. Они наверняка удивятся, и скорее всего не поверят. А это – 
совершенно обычное дело. Просто люди обычно не думают в терминах 
статистики. Именно поэтому таблицы, в которых проводится расчет 
“MRCA” для пар гаплотипов – это фактически обман доверчивых 
пользователей.  
 
        
ПИСЬМО ДЕВЯТОЕ, СВОДНОЕ 
 
1. Если я сделаю себе тест на 67 гаплотипов – что с того буду иметь я, и что - 
ваша организация? 
 
Ответ: Вы – узнаете, к какой ветви рода вы принадлежите, и когда, и 
возможно – откуда, с каких территорий ваш предок прибыл, и куда. Ветви 
часто соответствуют «субкладам», определенным подгруппам гаплотипа. 
Это делает более компактным круг ваших генеалогических родственников. 
Это вас не может не интересовать, иначе вы бы не делали ДНК-тест, 
результаты которого имеете сейчас. В конечном итоге, вы узнаете о роли 
ваших предков в истории человечества. Мы же получим более развитое 
дерево гаплотипов с лучшим, более детальным разделением по ветвям. В 
основании каждой ветви – один человек, предок ветви, для которого мы 
рассчитываем, в какие времена он жил. Это и дает нам базу для 
исторических исследований, миграций родов.  
 
2. Интересуетесь ли вы только предками из России?  
 
Ответ: Нет. Нас интересует весь род R1a1. По современному состоянию 
уровня знаний, вид гаплотипа группы R1a1 не говорит о том, откуда 
прибыл предок. Предковые гаплотипы R1a1 по территориям одинаковы в 
России, в Германии, Англии, Ирландии, Индии, Исландии, Швеции, 
Норвегии, Бельгии, Греции, на Крите и так далее. Это означает, что наши 



383 

знания пока недостаточны, чтобы разделить гаплотипы группы R1a1по 
временам и территориям.  Знания надо совершенствовать. Для этого, 
отчасти, и проект.     
        
3. Привет из штата Оклахома, США. Гаплогруппа R1a1 была принесена на 
Британские острова датскими и норвежскими викингами, а также 
германскими англами, фризами, ютами и саксонцами. Не исключено, что 
аланами, готами и сарматами, которые служили в римских войсках в 
Британии. Я лично (генеалогически) связан с династией Рюриковичей, и 
ДНК-тесты показали, что легендарный Рюрик имел финское 
происхождение. 
 
Мой комментарий: Это – типичный взгляд на Западе на истоки 
гаплогруппы R1a1 в Британии. Но дело в том, что викинги, в том числе 
датские и норвежские, отмечены в истории между концом 8-го века 
НАШЕЙ эры и примерно серединой 11-го века, естественно, тоже нашей 
эры. Носители R1a1 появились на британских островах 4800-5200 лет назад.  
То есть о викингах в контексте появления гаплогруппы R1a1 и 
распространения ее по Европе 4-5 тысяч лет назад речь идти просто не 
может.  По поводу римских войск – та же картина, это тысячелетия после 
заселения гаплогруппы R1a1 на территории, на которых сейчас 
расположены Англия, Ирландия, Шотландия.  
 
Как отмечалось выше, истоки гаплогруппы R1a1 в Европе находятся на 
Балканах – в Боснии, Сербии, Косово, Македонии. Норвегия была заселена 
группой R1a1 относительно поздно, почти позже всех в Европе, наряду с 
Швецией 4200-4300 лет назад, на 600-900 лет позже, чем Британия. Викинги 
– это вообще другая эпоха, тысячелетиями позже. Но миф про викингов как 
«родоначальников» гаплогруппы R1a1 на атлантическом побережье упорно 
держится на Западе. При этом откуда R1a1 оказалась у викингов – обычно и 
не упоминается.         
 
4. Мой дед родился в Англии. Профессор Оппенгеймер определил меня в 
гаплогруппу R1a1-2b, которая, как он полагает, появилась в Северной 
Норвегии 5000 лет назад. Мне очень интересно распределение гаплогруппы 
R1a1 в России, и хотелось бы выяснить, насколько близки гаплотипы R1a1 
из России моему гаплотипу. Мой гаплотип показывает сходство с 
гаплотипами из Шотландии, Исландии, Норвегии и Швеции.   
 
Мой комментарий: Полагаю, что оценка проф. Оппенгеймера неверна. 
Самый ранний предок гаплогруппы R1a1 в Норвегии датируется 4300 лет 
назад. Предковый гаплотип – следующий: 
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13 25 16 11 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 
 
Здесь имеется только одно отклонение, на четвертом маркере, по 
сравнению с предковым российским гаплотипом R1a1, то есть предковым 
гаплотипом восточных славян (выделено жирным шрифтом):  
 
13 25 16 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 
 
Да и это отклонение только частичное, только на треть мутации. У славян 
там на самом деле величина 10.46, у норвежцев 10.76. А у индусов, 
например, 10.53. Так что гаплотип фактически тот же самый.   
 
Предковый гаплотип англичан R1a1 – тоже очень близок: 
 
13 25 15 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 
 
Он даже более близок к славянам, чем к норвежцам – с первыми одна 
мутация, со вторыми – две мутации разницы. Но и эти мутации только 
частичные – у славян в третьем маркере слева 15.77, у англичан 15.42. Так 
что опять только треть единицы из 25 маркеров.  
 
Иначе говоря, желание коллеги «Мне ... хотелось бы выяснить, насколько 
близки гаплотипы R1a1 из России моему гаплотипу. Мой гаплотип 
показывает сходство с гаплотипами из Шотландии, Исландии, Норвегии и 
Швеции» в настоящее время имеет простой ответ: все предковые гаплотипы 
R1a1 в этих странах, включая Англию, практически одинаковые, а 
гаплотипы современников в тех же странах различаются на нормальные 
статистические мутации, и перекрывают друг друга по всему диапазону. 
Так что и здесь проф. Оппенгеймер, судя по всему, ошибся.     
 
5. Я в некотором замешательстве, так как у моего отца гаплогруппа R1a, а не 
R1a1.  
   
Мой комментарий: Это одно и то же. Гаплогруппу R1a тестируют на снип 
SRY 10831.2, гаплогруппу R1a1 – на снипы М17 или М198. Они все 
сопровождают друг друга, если определяются.  
 
6. Я знаю свой гаплотип, но не знаю, к какой ветви принадлежу. Славянской 
или арийской? В базе данных есть два похожих на мой гаплотипа – один из 
России, один из Польши.  
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Мой комментарий: Славянский и арийский - это одно и то же, с точки 
зрения рода. Оба – род R1a1.  Просто названия относятся к разным эпохам, 
и обычно употребляются в разных контекстах.  
 
7. Как вы пришли к выводам о предке гаплогруппы R1a1?     
 
Комментарий: Собрали все доступные выборки гаплотипов R1a1 по всем 
странам, от Исландии до Греции и от Атлантики до Индии, а также 
Анатолии, Крита, Сардинии, Сицилии, Ливана, Аравийского полуострова, 
и всех остальных стран и территорий. Все это есть либо в базе данных  
YSearch, либо в научных публикациях. Таким образом, «картировали» весь 
мир по гаплогруппе R1a1, вычислили для каждой территории предковые 
25-маркерные (где было возможно) гаплотипы, определили число мутаций 
от предкового гаплотипа для каждой территории, и рассчитали возраст 
общего предка с введением поправки на возвратные мутации. Самый 
старый предок оказался на Балканах (Сербия, Косово, Босния, Македония), 
12200 лет назад. Относительно старые предки – 6000-5000 лет назад – в 
Буковине и Венгрии. Атлантика – 5200-4800 лет назад. Западная и 
Центральная Европа – 4400-4800 лет назад. Скандинавия – 4200-4300 лет 
назад. Россия-Украина – 4500 лет назад. Индия – 3800 лет назад.    
 
 
ПИСЬМО ДЕСЯТОЕ, СВОДНОЕ 
 
1. Наконец-то я имею контакт с русским, который имеет такую же 
курганскую хромосому, как и я. В отличие от большинства курганцев, 
которые отправились на восток, мой предок направился в Скандинавию и 
присоединился к культуре викингов. Потом они отправились в Нормандию 
и вторглись в Англию под началом Вильяма-Завоевателя. Мой самый 
отдаленный предок, которого я выявил, родился в 1690-х годах. Приятно 
встретить российского родственника.    
 
Мой комментарий: приведенные представления о курганской R1a1 пока 
практически ни на чем не основаны, как и то, что якобы курганские R1a1 из 
далеких степей Прикаспия отправились в Скандинавию. Гаплотипы 
курганной культуры пока ни в одном случае не идентифицированы. Они 
могут вполне оказаться и гаплогруппой R1b, кельтской или баскской. 
Гораздо проще и вероятнее, что R1a1 в Скандинавии оказались тем же 
путем, что и в Германии, Англии, Польше, Чехии, и вообще по всей Европе 
– а именно, продвижением с Балкан 5 тысяч лет назад.    
 
Если гаплогруппа представителей курганной культуры окажется R1a1, то 
это скорее всего промежуточный пункт на миграционном пути ариев с 
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запада на восток, предвестье андроновской культуры северного Казахстана, 
южного Урала, арийских культур Средней Азии и затем Ирана.  
 
2. Мои предки в Англии живут примерно с 1200-х годов, и мои гаплотипы 
сходны с гаплотипами из Литвы и северной Германии. Это дает хорошую 
связь с курганной культурой.  
 
Мой комментарий: как видно, фантазии про курганную культуру как 
источник R1a1 глубоко укоренились в Западной Европе. И что характерно – 
без каких-либо доказательств, свидетельств, гаплотипов или гаплогрупп. 
Просто так. Не исключено, что это окажется так, но не в меньшей мере не 
исключено, что так не окажется. Гаплогруппа R1b на своем пути из Азии по 
южным степям на Запад – совсем не худший кандидат на курганную 
культуру.   
 
Наконец, сходство английских гаплотипов с литовскими и немецкими – 
совершенно естественно без всякой курганной культуры. Никакой «связи с 
курганной культурой» это не дает. У них один источник – балканские 
гаплотипы R1a1. У курганной культуры, повторяю, вообще нет связи с 
ДНК-генеалогией. Пока, во всяком случае.      
 
3.  Я живу в Сан Франциско, мне 82 года. Мои предки, по-видимому, из 
Шотландии. Я знаю, что R1a1 редки в Великобритании, и более часты в 
Скандинавии, Польше, Германии. Буду признателен за любую 
информацию в этом отношении.  
 
Мой комментарий: Действительно, доля носителей гаплогруппы R1a1 на 
Британских островах составляет всего от 2% до 9%. Там полностью 
доминируют R1b (71%) и I1 (16%). В Ирландии представителей R1a1 не 
более 2-4%, в Шотландии от 27% (на севере, на Шетландских островах) до 2-
5% на юге страны. В Норвегии R1a1 примерно 18-25% населения, в Швеции 
примерно столько же – 17%. В Германии столько же, в среднем 18%, но в 
некоторых районах достигает трети. В Чехословакии R1a1 в среднем треть, 
по районам от 29% до 41%. В Польше – в среднем 57%, в некоторых районах 
до 64%. В России в среднем 48%, в некоторых районах до 75%. Но предковые 
гаплотипы, как уже отмечалось, везде практически одинаковы, и ведут к 
общему для всех этих стран предку примерно 4500 лет назад.  
 
4. Я живу в Южной Африке, в Пеории, и являюсь потомком голландцев, 
немцев и французов. Пытаюсь найти корни своей семьи, и написал об этом 
несколько статей в журналах. Хотел бы написать и книгу, так что 
информация, полученная от вас, была бы очень кстати.  
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Нас – пять родственников, все выходцы из Южной Африки, все 
гаплогруппы R1a1, и гаплотипы всех пятерых совпадают в 12-, 25 и 31-
маркерном формате.  Мы уже установили, что все мы – потомки одного и 
того же человека, Хендрика Вентера, который родился в 1663 году в 
Германии или во Франции, и прибыл в Южную Африку в 1687 году. В базе 
данных есть 135 человек, с которыми совпадают в некоторой степени наши 
гаплотипы, и большинство их – из вашей части мира, или оттуда прибыли 
их предки.  Мой (ныне покойный) отец тоже говорил мне, что наши предки 
прибыли из Польши и России. Я не знаю, откуда эти сведения. Поэтому 
ваше письмо – приятный сюрприз. Будем на связи.   
 
Мой комментарий: Если общий предок жил 13 поколений назад, то не 
удивительно, что гаплотипы у пятерых потомков совпадают. Теоретически 
возможна одна мутация на пятерых 12-маркерных гаплотипах,  две - на 25 
маркерных гаплотипах, и три – на пятерых 37-маркерных гаплотипах – 
среди 185 аллелей. Но мутаций может и не быть, чисто статистически. То, 
что гаплотипы в какой-то степени совпадают с сотнями других – тоже 
неудивительно, так как предковые гаплотипы гаплогруппы R1a1 
практически одинаковы по всей Европе, и гаплотипы потомков образуют 
одно и тоже облако гаплотипов и их мутаций. Все они перекрываются.  
 
Более того, поскольку Польша и Россия имеют большинство 
представителей гаплогруппы R1a1 в Европе (примерно 12 млн в Польше, 11 
млн на Украине и 35 млн в России; для сравнения – примерно 100 млн в 
Индии), то вероятность для предка R1a1 иметь происхождение в этих 
странах довольно высока.         
         
5. У меня гаплогруппа R1a1, но маркер DYS426 имеет редкое значение 
аллели = 13.   
 
Мой комментарий: Действительно, такое значение аллели редкое. До 
последнего времени это значение встречалось лишь у двоих в Германии (из 
67 тестированных на R1a1), у двоих в Индии (из 84 человек), у одного на о. 
Крит, и у двоих по всей остальной Европе – это если считать тех, которые 
были тестированы на 25-маркерные гаплотипы. У остальных этот маркер 
дает значение аллели = 12.  
 
 6. Я из юго-западной части Индии, штат Керала. Тест ДНК я сделал, чтобы 
узнать, откуда прибыли мои предки. Мои родители, и предки много 
поколений жили в штате Керала, будучи христианами святого Фомы. Моя 
гаплогруппа R1a. Я полагаю, что мои предки, евреи-ашкеназы, прибыли с 
Ближнего Востока, и не были обращены в иудаизм из местных индусов. 
Поэтому мне уже не нужно ничего исследовать.     



388 

 
Мой комментарий: Это очень интересное письмо. Действительно, 
сирийские Малабар Насрани, исповедующие христианство святого Фомы – 
это отдельная этно-религиозная группа в штате Керала на юго-западе 
Индии, побережье Малабар. По историческим сведениям, евреи прибыли 
туда в 6-м веке до н.э., после разгрома Иудеи. Христианство пришло туда с 
прибытием святого Фомы («Фомы неверующего»), одного из двенадцати 
апостолов Христа, в 52-м году. Он и приехал в Кералу главным образом 
обращать в христианство евреев, прибывших туда ранее.  Еще одна волна 
евреев прибыла в Кералу в 4-м веке нашей эры. Есть версия, что само имя 
Насрани – это вариант слова Назарет, или назаретяне, и тоже было 
принесено евреями. Сама Керала упоминается в Махабхарате и как племя, 
и как королевство.      
 
В итоге в Керале образовался уникальный сплав «иудейско-сирийского 
христианства», индуистских обрядов и правил, южно-индийской культуры 
и малазийского языка. Себя они обыкновенно называют «сирийскими 
христианами», как производное от «сирийского» (арамейского) 
богослужения, введенного в первом столетии нашей эры.  В христианство в 
те далекие времена были обращены как евреи, так и местные индийцы.  
 
Именно в связи с этим и интересно письмо, цитируемое выше. Автору, 
конечно, виднее, если он считает себя евреем-ашкенази, хотя это сочетание 
для Индии весьма своеобразно. Ашкенази – это в буквальном переводе 
«немецкие евреи», и сложились они в Европе в средние века, то есть во 
времена намного более поздние, чем начало нашей эры, тем более в Индии. 
Далее, евреи, прибывшие с Ближнего Востока, а точнее, из Иудеи, вряд ли 
имели гаплогруппу R1a1. Это были скорее гаплогруппы J1, J2, возможно, E. 
R1a1 – это с куда большей вероятностью была гаплогруппа, занесенная В 
Индию ариями с севера за тысячу-полторы лет до прибытия туда евреев. 
Например, южно-индийское племя Ченчу имеет в части своей носителей 
гаплогруппы R1a1 с общим предком в племени 2900 лет назад.  
 
Так что наш коллега из Кералы, скорее всего, неправ, когда пишет, что 
«...полагаю, что мои предки, евреи-ашкеназы, прибыли с Ближнего Востока, 
и не были обращены в иудаизм из местных индусов. Поэтому мне уже не 
нужно ничего исследовать». Думаю, исследования для него только 
начинаются. Рискну предположить, что корни его приобретены от ариев, 
потомков праславян, пришедших с южного Урала. Эта гаплогруппа 
продолжила путь из Кашмира на юг Индии, в Кералу, и через полторы 
тысячи лет после прибытия ариев в Индию далекие индийские предки 
нашего коллеги были обращены в христианство, возможно, самим 
апостолом Фомой. Или после него, уже обращенными в христианство 
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прихожанами. А элементы еврейской религии – это уже приобретенное. 
Предков с Ближнего Востока по мужской линии у нашего коллеги, видимо, 
не было.  
 
7. Является ли ваш проект частной инициативой, или он связан с 
правительственными или религиозными организациями, университетами, 
и прочими организациями? 
 
Ответ: это исключительно частный проект. Он направлен на расширение 
наших познаний в ДНК-генеалогии вообще, и истории  гаплогруппы R1a1 в 
частности. Проект никем и никакой организацией не финансируется, и 
является совершенно добровольным и некоммерческим.  
 
 
ПИСЬМО ОДИННАДЦАТОЕ 
 
В статье Lan Hai  в китайском журнале, название которого не могу 
воспроизвести (http://comonca.org.cn/PDF/2007/COMonCA01-016.pdf), 
название статьи – «Y chromosome clues in the East Asian origins of Turks and 
Uralic populations”, в таблице 5 имеется список гаплотипов гаплогруппы 
R1b1b-M73. Могли бы вы определить время появления этих гаплотипов? 
Время их общего предка? 
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Да, там интересная подборка из восемнадцати 9-маркерных гаплотипов (не 
считая один относительно нестандартный маркер) – три пакистанских 
(Хазара), восемь китайских (Хан, Ту, монгол, двое Накси и трое уйгур), один 
японский, четыре турецких, и два итальянских.     
 
То есть покрыто полмира, бОльшая часть региона гаплогруппы R1b1b. Но 
надо отметить, что гаплогруппа R1b1b – сводная, она состоит из азиатской 
R1b1b1 и европейской R1b1b2. Так что получится время жизни не совсем 
общего предка этих двух гаплогрупп, а некоего фантомного предка, 
перекошенного в азиатскую сторону. Поскольку их – большинство в списке. 
Поскольку общий предок R1b (и, возможно, R1b1b) появился примерно  16 
тысяч лет назад, а европейский R1b1b2 ведет свое начало примерно на 4600 
лет назад, то из предоставленного списка ожидаемо «появится» фантомный 
«предок», якобы живший между этими временнЫми сроками. Проверим.  
 
Базовый гаплотип этого фантомного предка следующий: 
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13-24-14-11(10)-Х-Y-Z-12-12-13-13-17 
 
 где X-Y-Z – это пропущенные в работе маркеры 385a, 385b, и 426.  
 
Все 18 гаплотипов содержат 115 мутаций от данного базового гаплотипа, 
что соответствует в среднем 0.71 мутаций на маркер, или 529 поколений до 
общего предка (с поправкой на возвратные мутации), то есть 13200 лет до 
общего предка. В целом, как и предполагалось, меньше 16 тысяч лет и 
больше 5 тысяч.      
 
 
ПИСЬМО ДВЕНАДЦАТОЕ 
 
В статье «Nuclear and mitochondrial DNA analysis of a 2,000-Year-old 
necropolis in the Egyin Gol Valley of Mongolia» (авторы Christine Keyser-
Tracqui, Eric Crube´zy, и Bertrand Ludes), Am. J. Hum. Genet. 73, 247-260 (2003) 
авторы приводят список гаплотипов из древних захоронений конца 
прошлой – начала нашей эры (см. таблицу). Похоже, что самые старые 
захоронения имеют гаплогруппу R1a1, числом 14 гаплотипов.  
 
Можете ли вы определить, когда жил общий предок  этих гаплотипов? По 
вашим последним статьям, общий предок рода ариев (R1a1) на русской 
равнине жил 4500 лет назад, и его потомки передвигались на восток, 
образовав андроновскую археологическую культуру, и в итоге дойдя до 
Монголии и Китая. В таком случае общий предок описанного монгольского 
захоронения должен быть максимум 4500 лет или моложе, но никак не 
старше. Так ли это?       
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МОЙ ОТВЕТ: 
 
Это – хорошее упражнение. При формальном счете мутаций у 14-ти 
гаплотипов, определенных Вами как R1a, мутаций много.  Однако следует 
отметить два "момента". Во-первых, похоже, что захоронения лежат 
семействами, то есть блоками гаплотипов, идентичными (и раздельными) 
парами, тройками, четверками. То есть нет статистической выборки, 
необходимой для определения возраста. Но это не так страшно, и результат 
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будет зависеть от конкретных мутаций. Во-вторых, что пара  57-58 к R1a1 
явно не относится. Но если их (ошибочно) включить в выборку,  это сразу 
даст сразу всплеск мутаций и сильно "удревлит" "общего предка".  
 
Поясню.  
 
Идентичны пары 47-47, 57-58 (а между этими идентичными парами - 
огромная разница в 4 мутации на 5 маркерах, и в 10 мутациях на 8 
маркерах), тройка 70-72-73, четверка 50-52-53-54. Именно нумерация этих 
идентичных захоронений-гаплотипов указывает на близких родственников. 
Если бы они были разбросаны по нумерации по всему пантеону, это еще 
куда ни шло. Кстати, четыре мутации на ТЕХ пяти маркерах дает разницу в 
21 тысячу лет между общими предками, а 10 мутаций на 8 ТЕХ маркерах 
дают разницу в 36 тысяч лет между общими предками гаплогруппы R1a1. 
Это вряд ли мыслимо. И не мудрено, поскольку пара DYS385, которая 
обычно 11-14 (11-15) у гаплогруппы R1a1, у пары 57-58 составляет 11-20. Это 
вряд ли R1a1, да и маркеры DYS19, 390 и 393 у них на грани фола.  
 
Если же мы отбросим пару 57-58, то все приходит (по возрасту) в 
относительную норму, даже при том, что возможны три группы 
родственников, и три одиночки. На эти 12 пятимаркерных гаплотипов 
приходится 14 мутаций от общего предка  
 
15-Х-24-10-11-13  
 
(в "научной" номенклатуре DYS19-388-390-391-392-393), что соответствует 
3950 лет до общего предка. Это совершенно вписывается в мои расчеты, что 
арии R1a1 вышли с запада на русскую равнину 4500 лет назад, и через 
несколько столетий достигли Урала. Индусы имеют 3850 лет до общего 
предка.  
 
Занятно, кстати, что последняя тройка 70-72-73 имеет гаплотип (первые 
шесть плюс 385a,b плюс 389-2) 
 
 
16-Х-25-11-11-13, 11-14, 31 
 
который практически в точности соответствует базовому гаплотипу 
восточных славян 4500 лет назад. Да и тот, что выше, рядом, потому что у 
них на самом деле аллели при усреднении дробные, и только при 
округлении расходятся. А на самом деле там средние величины аллелей  
15.41 и 15.55, что практически одинаково.  
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Это еще раз говорит о том, что в захоронении - потомки тех, кто шли за 600 
лет до того по русской равнине. Стало быть, потомки праславян. И потомки 
(или братья) ариев, хотя последнее зависит от дефиниций.  
 
 
ПИСЬМО ТРИНАДЦАТОЕ (Перевод) 
 
Я работаю по гаплогруппе R1a1 в YSearch, и у нас появился очень 
необычный гаплотип. Он не относится ни к польским гаплотипам, ни к 
линии Сомерледа. Он из Лондона 1400-х годов. Я хотела бы узнать больше 
об этом гаплотипе.  
 
Margretta 
 
 
МОЙ ОТВЕТ:  
 
Дорогая Margretta, 
 
Меня озадачило Ваше «ни польский, ни Сомерлед». Вы действительно 
полагаете, что что гаплотипы группы R1a1 могут быть только этих двух 
категорий? Не могли бы Вы представить сам гаплотип? И что такое «из 
Лондона 1400-х годов»? Тогда жил предок? Или это ископаемый гаплотип? 
 
ПРОДОЛЖЕНИЕ ПЕРЕПИСКИ: 
 
«Необычный гаплотип» в том отношении, что у него есть два необычные 
значения маркеров. Это гаплотип 
 
13-25-15-11-13-14-12-12-10-14-13-31—16-9-10-10-11-25-14-19-30-12-15-15-16-10-
10-19-23-16-16-17-18-38-38-12-11 
 
Его предок имеет очень необычное имя (Grumble) и жил в 1660-х годах в 
Англии. С такой же фамилией числился прихожанин в 1400 году в Stepney 
(Англия) и с такой же был крещен там же в 1700-м году. Семейная легенда 
гласит о том, что предки были викингами и прибыли в Англию с 
норманнами. Бенджамин Грамбл эмигрировал в Америку в 1732 году.  
 
МОЙ ОТВЕТ. 
 
Да, это действительно необычный гаплотип. От базового английского 25-
маркерного гаплотипа     
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13-25-15-11-13-14-12-12-10-14-13-31—16-9-10-10-11-25-14-19-30-12-15-15-16 
 
он отличается на 12  мутаций (отмечено жирным шрифтом), то есть на 8825 
лет. А поскольку носитель этого базового английского гаплотипа жил 4350 
лет назад, то ИХ общий предок жил (4350+8825)/2, то есть примерно 6600 
лет назад. От славянского гаплотипа от отличается на 13 мутаций (9825 лет 
между общими предками), так что ИХ общий предок жил 7300 лет назад. 
На 37-маркерных гаплотипах он отличаются на 26 мутаций, то есть на 10050 
лет, и ИХ общий предок жил 7400 лет назад.  
 

 
 
Обратите внимание, как гаплотип Грамбла выделяется на фоне остальных 
гаплотипов. Гаплотип 021 также, возможно, от того же предка, поскольку 
отличается от базового 25-маркерного английского гаплотипа на 18 
мутаций, и от гаплотипа Грамбла на 17 мутаций. Это значит, что их двоих 
общий предок жил 7200 лет назад.  
 
Таким образом, получается, что в Европе есть гаплотипы R1a1  с общим 
предком, который жил примерно 7200-7400 лет назад.    
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Так что Вы правы, гаплотип Грамбла идет от очень древнего предка, 
потому так интенсивно и мутировал.  Что касается викингов, то из 
гаплотипа это никак не следует. Более того, пара YCAII  в гаплотипе 
Грамбла 19-23, а у викингов, как полагают, как и в большинстве в Норвегии, 
эта пара 19-21. Эта же пара 19-21 преобладает в Шотландии, откуда и 
предположили, что в Шотландии R1a1 появились из Норвегии, и на 
имеется у всего «Клана Дональдов». В Англии и в Ирландии преобладает 
обычная пара 19-23.  
 
ОЧЕРЕДНОЕ ПИСЬМО 
 
Я впечатлена вашим анализом ситуации. Что Вы в таком случае думаете о 
следующем гаплотипе, возможно, от того же древнего предка? Это уже 
француз, с известным предком, который родился в 1641 году.  
 
13-25-15-11-13-14-12-12-10-14-13-31—16-9-10-10-11-25-14-19-30-12-15-15-16-10-
10-19-23-16-16-17-18-38-38-12-11 
 
 
МОЙ ОТВЕТ 
 
Действительно, их гаплотипы очень схожи – между ними нет мутаций на 
12-маркерных гаплотипах, только одна мутация на 25-маркерных, и 7 
мутаций на 37-маркерных гаплотипах. По 25-маркерным гаплотипам их 
двоих общий предок жил всего 275 лет назад, в 1730-х годах, но это 
маловероятно (но не исключено) по сведениям об их известных предках. Но 
по 37-маркерным гаплотипам их общий предок жил тысячу лет назад, в 10-
м веке нашей эры. Он мог произойти или от француза, или от 
англичанина, и будушая история развела потомков по разные стороны Ла-
Манша.      
 
 
ПИСЬМО ЧЕТЫРНАДЦАТОЕ (перевод) 
 
В моем проекте I1c имеются 24 67-маркерных гаплотипа и 31 12-маркерный 
гаплотип. Что вы можете сказать о структуре этой выборки и возрасте 
общего предка? Среди этих гаплотипов есть три гаплотипа, типированных 
как I1, но они очень похожи на остальные I1c. Что вы можете по этому 
поводу сказать? 
 
Rebekah 
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МОЙ ОТВЕТ 
 
Дорогая Ребека, 
 
Ваши 24 гаплотипа выглядят на дереве гаплотипов следующим образом 
(рис. ниже) 
 

 
 
 
Гаплотипы, типированные как I1, имеют номера 6, 7 и 22. Как видите, они в 
самом деле совершенно не выделяются из общей картины.  
 
Проанализируем сначала 12-маркерные гаплотипы. Из 31 гаплотипов 9 – 
идентичны друг другу. Это дает ln(31/9)/0.022 = 56 поколений (без 
поправки на возвратные мутации), или 60 поколений с поправкой – до 
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общего предка. Те же 31 гаплотип имеют 42 мутации, что дает 42/31/0.022 = 
62 поколения, или 66 с поправкой на возвратные мутации. Разница 
составляет всего 10%, то есть у всей выборки есть один общий предок. Это 
же видно и из структуры дерева гаплотипов, в котором все ветви исходят из 
одной «ножки», то есть одного общего предка.  
 
Более точный подсчет времени до общего предка производится по 25-
маркерным и 37-маркерным гаплотипам. Во всех 24 гаплотипах число 
мутаций составляет 91 (25-маркерные) и 182 (37-маркерные). Это дает 2275 и 
2300 лет до общего предка. Это величины практически идентичные, и 
показывают, что общий предок этих 24 гаплотипов гаплогруппы I1c жил 
примерно в 3-м веке до нашей эры.       
 
 
ПИСЬМО ПЯТНАДЦАТОЕ  
 
Согласно Еврейской энциклопедии фамилии Рогов, Rogow, Rogoff 
происходят от названия старинного еврейского городка Рогово 
Вилкомирского уезда (Raguva) в Литве. В архивах мест вокруг Каунаса 
очень много Роговых. Есть еще Rogowo в северо-центральной Польше, 
Рогово под Псковом, и еще несколько селений с подобными названиями.  
 
Я определил свой 67-маркерный гаплотип, и нашел – в базе данных YSearch 
и проекте JewishR1b -  девять похожих 67-маркерных гаплотипов. Это, 
видимо, белорусские евреи, польско-литовско-латышские евреи, и евреи из 
Российской империи (без уточнения региона). Как узнать их ДНК-
генеалогическое родство? Кто из них имеет более раннее или позднее 
происхождение друг относительно друга?  
 
   
МОЙ ОТВЕТ 
 
На дереве ниже помещены еврейские гаплотипы гаплогруппы R1b. Видно, 
что дерево разходится на две совершенно разные половины, практически 
не связанные друг с другом. Слева – потомки древнего предка, кторый жил 
около 5 тысяч лет назад. Справа – совсем молодая ветвь. В ней – 22 
гаплотипа (показаны 23, но гаплотипы с индексами 085 и SXYQM 
принадлежат одному человеку).  
 
Ваш гаплотип - под индексом ED28N, предок из-под Могилева, Беларусь. 
Рядом с Вашим сидят два гаплотипа, на той же малой ветви. Это – Ваши 
родственники. Один из них тоже из-под Могилева, другой из Белоруссии.   
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Самые отдаленные от Вашего гаплотипа на дереве – относительно удалены 
и территориально. Два самых крайних на ветви внизу – Каунас (Литва) и 
Сейны (Польша), на границе с Литвой. Третий снизу – из России, регион 
неизвестен. В середине (J386K) – Рига (Латвия). Рядом – (SXYQM) -  Папиле 
(Литва), на границе с Латвией. Гаплотип C5FYQ – Россия, регион 
неизвестен. Вот и все ваши 9 человек, все в одной ветви. 

 
Следующий вопрос – когда жил общий для всех предок? А он явно был, 
потому что все гаплотипы вашей ветви «сидят» на единой ножке, ведущей к 
стволу дерева. Вот эта ножкак и показывает общего предка. 
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Рассчитаем, когда он жил. Пойдем по восходящей, от менее точного расчета 
к более точному. Это покажен, насколько уточняется счет.  
 
Если рассматривать все 22 гаплотипа в 12-маркерном формате, они 
содержат только 14 мутаций от базового (предкового) гаплотипа 
 
13-24-14-11-11-14-12-12-11-13-13-28 
 
Это дает 30 поколений до общего предка.  
 
В 25-маркерном формате в 22 гаплотипах уже 38 мутаций, что дает 40 
поколений до общего предка с базовым гаплотипом 
 
 13-24-14-11-11-14-12-12-11-13-13-28—17-9-10-11-11-26-15-19-30-15-15-15-18  
 
Наконец, в 37-маркерном формате 78 мутаций, что дает 41 поколение до 
общего предка с гаплотипом 
 
13-24-14-11-11-14-12-12-11-13-13-28—17-9-10-11-11-26-15-19-30-15-15-15-18— 
11-11-19-23-16-15-17-19-37-37-12-11 
 
Итак, мы дошли до предельной величины в 1000 лет до общего предка. 
Начало 11-го века нашей эры. Хазарские времена, но хазарские ли это 
гаплотипы – мы знать пока не можем.   
 
 
ПИСЬМО ШЕСТНАДЦАТОЕ  
   
Много говорится о том, чьи славянские предки R1a1 старше – «русские» 
или «литовские». Ясно, что в те времена русских и литовцев как таковых не 
существовало, но были племена, носители гаплогруппы R1a1. Считается, 
что литовский язык более близок к сенскриту, потому старше. Хотя это 
может быть результатом того, что русский язык более мобильный, и потому 
более ушел от древнего арийского по сравнению с литовским. Что на этот 
счет говорят гаплотипы? 
 
МОЙ ОТВЕТ 
 
В базах данных крайне мало протяженных литовских гаплотипов R1a1. 
Известно, что «русские», а на самом деле русские, украинские и 
среднеазиатские гаплотипы (последние неотличимы от славянских, и 
показывают, что общий предок у всех был один) дают время общего 
предкак 4825 лет назад.   
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Из «литовского проекта» удалось извлечь десять 25-маркерных литовских 
гаплотипов гаплогруппы R1a1, которые содержали 70 мутаций от базового 
гаплотипа 
 
13-25-16-11-11-14-12-12-10-13-11-30—15-9-10-11-11-24-14-20-32-12-15-15-16 
 
Это почти в точности соответствует «русскому» базовому гаплотипу 
 
13-25-16-10-11-14-12-12-10-13-11-30—15-9-10-11-11-24-14-20-32-12-15-15-16 
  
На самом деле единственно отличие таковым не является. Средняя 
величина четвертой аллели слева у «русских» гаплотипов равна 10.48 (21 со 
сзначением аллели 11, и 23 со значением 10). То есть это просто 
минимальное округление. У литовских гаплотипов 6 аллелей со значением 
«11», и 4 со значением «10», то есть среднее равно 10.60. Это разницей 
просто не может считаться. Таким образом, предок  «русских» и 
«литовских» гаплотипов один.  
 
Перейдем к расчету времени. Все 10 литовских гаплотипов содержат, как 
мы упоминали, 70 мутаций. Это дает 4500 лет до общего предка. На 325 лет 
моложе «русского». И это логично, так как к Прибалтике ноcители R1a1 
вышли позже просто по соображениям географии, поскольку двигались с 
юга не север.    
 
 
ПИСЬМО СЕМНАДЦАТОЕ 
 
Мне определили 67-маркерный гаплотип, и маркер 425-й оказался 
нулевым. Моя гаплогруппа G. Я – казах из рода аргынов.  
 
Можно ли что сказать о моих далеких предках? 
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
У Вас интересный случай. Обычно гаплогруппу G, которой до недавнего 
времени называли гаплогруппу G2c, к тому же с нулевым маркером 425, 
имеют евреи. Но у Вас совершенно не еврейский гаплотип. Дело в том, что 
у евреев эта группа имеет общего предка всего 23 поколения назад, 
примерно 575 лет тому, поэтому у них все гаплотипы практически 
одинаковы, еще не успели мутировать. Ваш гаплотип от еврейских очень 
сильно отличается - 7 мутаций на 12 маркерах, 14 мутаций на 25 маркерах, 
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и 29 мутаций на 37 маркерах.  
 
Это означает, что Вас отделяет от евреев с той же нулевой мутацией 11525 
лет (на 12-маркерных гаплотипах), 10900 лет (на 25-маркерных) и 11725 лет 
(на 37-маркерных). Обратите внимание, как совпадают значения по трем 
длинам маркеров. Вот это и есть результат хорошей калибровки по всем 
гаплотипам. 
 
Суммируя, это означает, что Ваш с евреями общий предок жил  
6000+/-200 лет назад, когда евреев как таковых, конечно, и на свете не было. 
Да и вообще эта гаплогруппа попала к ним недавно. 
 
Из этого как раз следует, что нулевой маркер в 425-м положении мог быть с 
незапамятных времен. А мог попасть и недавно, и для ответа на этот вопрос 
надо рассмотреть серии гаплотипов Вашей гаплогруппы с нулевым 
значением в 425-м маркере. Оттуда можно рассчитать время возникновения 
этой мутации, и узнать, с каких времен идут корни Вашего гаплотипа.  Это 
– задача умеренной сложности, в которой основные усилия будут 
потрачены на поиски этих гаплотипов в ьазах данных.      
 
В сети есть «проект» под названием «нулевое значение 425-го маркера» 
http://www.familytreedna.com/public/null425/default.aspx?section=yresults 
в котором есть четыре гаплотипа гаплогруппы G2c евреев, и всего один 
гаплотип гаплогруппы G2a. Но он отстоит от Вашего гаплотипа даже 
дальше, чем еврейские, и имеет 10, 17 и 32 мутации на 12-, 25- и 37-
маркерных гаплотипах, соотвественно. Это означает, что либо у Вас друная 
гаплогруппа, не G2a, либо общий предок очень далек.    
 
 
  
ПИСЬМО ВОСЕМНАДЦАТОЕ 
 
Проводили ли вы работу по гаплотипам группы R1a1 юго-западной части 
региона R1a1? Похоже, там есть заметная концентрация гаплотипов с 
четверкой DYS464abcd 13-15-15-16, при тройке DYS390,19,391 равной 25-16-
10. Я нашел много таких в Венгрии, Словении, Италии, Австрии, Германии, 
Югославии, Чехии. Определяли ли вы время до их общего предка? Может, 
это и есть древние гаплотипы с Балкан? 
 
МОЙ ОТВЕТ 
 
То, что Вы отметили, это мутированный вариант известной четверки 
маркеров в составе базового гаплотипа гаплогруппы R1a1: 
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13-25-16-10-11-14-12-12-10-13-11-30-15-9-10-11-11-24-14-20-32-12-15-15-16 
 
Здесь выделены тройка и четверка, о которых Вы упомянули. В Европе 
предок, обладатель этого гаплотипа, жил примерно 4800 лет назад, в начале 
3-го тысячелетия до нашей эры. Через две тысячи лет, в начале первого 
тысячелетия до н.э., один из его прямых потомков претерпел мутацию в 
DYS464a (четвертый маркер справа) 12 13, и гаплотип стал 
 
13-25-16-10-11-14-12-12-10-13-11-30-15-9-10-11-11-24-14-20-32-13-15-15-16 
 
Впоследствии (или до того) другие маркеры последней четверки 
претерпели мутации, и среди гаплотипов группы R1a1 имеется много 
гаплотипов с фрагментами, например, в Германии среди выборки из 67 
гаплотипов встречаются 13-15-15-17, 13-13-15-16, 13-15-15-16, 13-15-16-16, 13-
15-15-15, 13-13-15-15, 15-15-15-17. Так что мутированные 13-15-15-16 вполне 
могут быть в тех странах, которые Вы перечислили.  
 
Среди 67 немецких гаплотипов имеется 14, содержащих четверку 13-15-15-
16. Из них 11 входят в одну ветвь из 18 гаплотипов, и трое разбросаны по 
дереву. Ветвь из 18 гаплотипов содержит 86 мутаций, что соответствует 2900 
лет до общего предка ветви, то есть указывает на начало 3-го тысячелетия 
до н.э., о чем упомянуто выше.   
 
В целом же «стандартная» четверка от древнего предка является обычной в 
Германии, Норвегии, Швеции, Венгрии, России, Украине, Польше, 
Чехословакии, Англии, Ирландии, Шотландии, да и про всей Европе, а 
также в Индии, Ираке, Ливане.  Это помимо Италии, Австрии, Сорвении и 
остальной Югославии, что Вы отметили. Это, кстати, показывает также, что 
про всей вероятности этот гаплотип (вместе со снипом R1a1) появился в 
Индии, Ираке и Ливане из Европы, потому что общий предок в Европе 
старше. Общий предок в Анатолии жил примерно 4500 лет назад, в Ираке-
Ливане примерно 4100 лет назад, а в России – примерно 4900 лет назад. Это 
тоже не в пользу «индоевропейской прародины» в Анатолии.  
 
Что касается  «заметной концентрации» мутированной четверки 13-15-15-16 
в Чехословакии, то там их только одна среди 25 гаплотипов по моей 
выборке. Еще один – 13-15-15-15. Это вряд ли можно назвать «заметной 
концентрацией». Аллель 13 там – просто результат неупорядоченной 
мутации, поскольку эти два мутированных гаплотипа сидят по разные 
стороны дерева гаплотипов. Базовый квадруплет там 12-15-15-16.  
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Среди 32 гаплотипов по малым европейским странам (включая страны 
бывшей Югославии, а также Молдавию), имеется всего два квадруплета 13-
15-15-16, и по одному 13-14-15-16 и 13-15-15-15. Они сидят на разных ветвях 
дерева, поэтому представляют случайные мутации.  
 
Среди 21 гаплотипа Трансильвании (гаплогруппа R1a1), только два 
квадруплета 13-15-15-16, один часть старой ветви, другой – молодой ветви, и 
три одиночки 13-15-15-15 (в молодой ветви), 13-14-15-16 и 13-13-15-16. Судя 
по их положению на дереве, это – случайные мутации.        
 
 
ПИСЬМО ДЕВЯТНАДЦАТОЕ 
 
Действительно ли гаплотипы викингов гаплогруппы R1a1 отличаются от 
всех других? 
 
МОЙ ОТВЕТ 
 
Да, отличаются, но не гаплотипы викингов, а гаплотипы, которые им 
приписывают. Доказательств того, что это именно гаплотипы викингов, 
или хотя бы части викингов, нет.  
 
Большинство гаплотипов гаплогруппы R1a1 имеют пару маркеров  YCA 
IIa,b (это – маркеры 28 и 29 по стандартному порядку маркеров в системе 
FTDNA) с аллелями 19,23. Эта пара абсолютно доминирует в России-
Украине, Германии, Польше, Чехословакии, Швеции. В Англии их 22 из 39 
(56%), в Ирландии – 18 из 36 (50%).  
 
В Шотландии эта пара начинает смещаться к 19,21. Из 23 гаплотипов в 
выборке только пять (22%) имеют 19,23, и 14 (61%) уже 19,21. Остальные – 
19,20 и 19,22, случайные мутанты.  У семейства МакДоналдов, например, 
уже все 84 гаплотипов имеют 19,21. Такую пару имел их первопредок, по 
семейной генеалогии – Джон, Лорд островов, который умер в 1386 году.  
 
Наконец, в Норвегии из 15 гаплотипов семь (47%) – 19,21, пять 19,23, 
остальные три – 19,24 и 20,21, случайные мутанты.        
 
Легенда гласит, что норвежские викинги имели в гаплотипах пару 19,21, и 
занесли свои гаплотипы в Шотландию. В Шотландии большинство 
гаплотипов R1a1 имеют пару 19,21 потому что, согласно легенде, викинги и 
были первыми поселенцами Шотландии. Потому потомков викингов среди 
носителей R1a1 больше половины. Остальные – потомки уже более поздних 
переселенцев.  
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Эту легенду доказать или опровергнуть пока невозможно, во всяком случае 
при рассмотрении гаплотипов современников. Ниже приведено дерево 
гаплотипов шотландцев гаплогруппы R1a1. Гаплотипы, имеющие пару 
19,21 (предположительно «викингов») и 19,23 (обычная пара в R1a1 за 
пределами Шотландии и Норвегии), разделились по разным ветвям. Если 
бы в Шотландию гаплотип с 19,21 принес одиночный викинг, или если их 
было много, но выжило потомство одного викинга, то гаплотипы 19,21 в 
Шотландии имели бы общего предка примерно в 9-м веке нашей эры, то 
есть примерно 1200 лет назад или несколько меньше. На самом деле возраст 
общего предка этой пары 19,21 в Шотландии – на тысячу лет старше.  14 
гаплотипов, имеющие эту пару, имеют 56 и 102 мутации в 25- и 37-
маркерных гаплотипах, что дает 2400 и 2225 лет до общего предка, 
соответственно. Это – первая четверть или середина первого тысячелетия 
до нашей эры.  
 
Если к 14 гаплотипам 19,21 добавить два гаплотипа 19,20 (номера 008 и 031 
на дереве гаплотипов), которые сидят среди пар 19,21, и могут от клоняться 
от последних просто за счеи нейпорядоченных мутаций, то эти 16 
гаплотипов содержат 61 и 114 мутаций (25-маркерные и 37-маркерные, 
соответственно), что даст 2250 и 2150 лет до общего предка. Как видим, 
результат практически не изменился.  
 
Гаплотипы с обычной парой 19,23 (левая ветвь на дереве) в Шотландии еще 
на тысячу лет старше. Данные семь гаплотипов содержат 37 и 76 мутаций в 
25-маркерных и 37-маркерных гаплотипах, что соответственно дает 3275 и 
3450 лет до их общего предка. А общий предок всех гаплотипов группы 
R1a1 как в Норвегии, так и в Шотландии жил примерно 4500 лет назад. Это 
– примерный возраст общего предка R1а1 в западной Европе.  
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Дерево шотландских 37-маркерных гаплотипов R1a1. Ветвь слева из 7 
гаплотипов (между номерами 005 и 027) все имеют аллели 19,23 в 
маркерах  CDY IIa,b.  Остальные гаплотипы имеют аллели 19,21, за 
исключением гвплотипов 008 и 031, в которых аллели равны 19,20.   
 
 
Но полученные данные не опровергают, строго говоря, легенды про 
викингов в Шотландии, как ее и не подтверждают. Если в Шотландии в 9-м 
веке нашей эры высадилась группа викингов из Норвегии с общим предком 
2400 лет назад, то при условии, что поколение их выживет, это и будет 
время общего предка и в Шотландии.  Так что задача становится 
неопределенной. Ясно одно – что между норвежскими и шотландскими 
гаплотипами группы R1a1 существует связь, которой нет с остальными 



406 

частями острова – в Англии и Ирландии. Но когда эти гаплотипы были 
принесены в Шотландию, и викингами ли – остается неизвестным. Просто 
легендой, которых немало в ДНК-генеалогии.  
 
Интересног, что у европейских R1b1b2, включая басков и субклады типа 
U106, U152 и прочие – практически только 19,23, как и у R1a1. Возможно, это 
наследие подительской гаплогруппы R1, но, возможно, и случайное 
совпадение. Это еще предстоит выяснить.   
 
 
ПИСЬМО ДВАДЦАТОЕ  
 
Я прочитал в ваших сетевых дискуссиях, что предковый гаплотип 
относительно недавней ветви ашкеназийских коэнов гаплогруппы J2  
 
12 23 15 10 14 17 11 15 12 13 11 29 
 
а сефардийских коэнов той же гаплогруппы  
 
12 23 15 10 13 18 11 15 12 13 11 29 
    
Мой гаплотип такой (та же гаплогруппа J2): 
 
13 22 14 10 12 16 11 13 11 13 11 30 
 
Могу ли я оказаться тоже в группе коэнов по гаплотипу? 
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Естественно, приведенные гаплотипы коэнов довольно короткие, только 12-
маркерные. По имеющемуся у меня набору гаплотипов коэнов (именно 
священников и их потомков), предоставленному ассоциацией коэнов 
Южной Америки, общий предок как ашкенази, так и сефардов 
современных коэнов гаплогруппы J2 жил примерно 900 лет назад, во 
времена первого крестового похода (1096-1099), что евреи порой называют 
«Первым холокостом». Общий предок как ашкенази, так и сефардов этих 
недавних линий жил примерно 2100 лет назад. 
 
К этой группе Вы принадлежать не можете. Ваш гаплотип отличается от 
приведенных выше предковых гаплотипов коэнов на 10 мутаций на 12 
маркерах. Это соответствует примерно 10,400 лет до общего предка, и 
близко к временам жизни наиболее древних предков гаплогруппы J2.  К тем 
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недавним генеалогическим линиям коэнов гаплогруппы J2 Вы отношения 
не имеете.  
 
         
ПИСЬМО ДВАДЦАТЬ ПЕРВОЕ  
 
В недавней статье Excavation past population structures by surname-based 
sampling: the genetic legacy of the Vikings in the Northwest England (Mol. 
Biol. Evol. 25, 301-309, 2008) приведены 18 гаплотипов гаплогруппы R1a1 из 
северной Англии, наряду с предположением, что они отражают популяцию 
скандинавских переселенцев.  
 
MC46   15 25 12 10 11 13 
ORM3M  15 25 10 10 11 13 
WIC108M  16 25 10 10 11 13 
WIC22M  15 24 12 10 11 13 
WIC86M  15 25 12 11 11 13 
WIS19M  16 26 12 10 11 13 
133A   15 27 12 11 11 13 
189A   14 24 12 10 11 13 
163A   15 25 13 10 13 13 
92A   16 26 10 10 11 13 
93A   15 25 12 7 11 12 
91A   15 25 12 10 11 13 
121A   15 25 12 11 11 14 
109A   16 25 9 10 11 13 
112A   15 25 12 11 11 13 
78A   15 25 12 10 11 13 
104A   15 25 12 10 11 13 
73A   15 25 10 10 11 13  
 
В данном списке первые шесть – это современные гаплотипы, номера с 
индексом А – гаплотипы современных жителей Англии (не менее двух 
поколений живших в районах изучения), но фамилии которых были 
представлены в тех же районах с периода не позднее 1572 года. Ряд этих 
фамилии имеют скандинавские элементы, приписываемые возможным 
викингам.  
 
Вопрос – действительно ли «современные» и «средневековые» гаплотипы 
образуют различные группы, как говорится в статье, и говорят ли 
«средневековые» гаплотипы что-то о викингах?      
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МОЙ ОТВЕТ: 
 
Ни то, и ни другое.  Посмотрите на дерево этих 18 гаплотипов: 

 
Оно состоит из отдельных левой и правой ветви, у каждой из которых есть 
свой предок. Обе ветви – смесь «современных» и «средневековых» 
гаплотипов: в левой – 3 первых и 5 вторых, в правой – 3 первых и 7 вторых.   
 
Так что никакой разницы между «современными» и «средневековыми» 
гаплотипами нет. Более того, по удаленности от «ствола» они тоже не 
различаются.  
 
Правая ветвь, из 10 гаплотипов, содержит 14 мутаций от базового гаплотипа 
(в формате DYS 19, 388, 390, 391, 392, 393) 
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15-12-25-10-11-13 
 
что соответствует 4700 лет до общего предка носителей трех современных и 
семи «средневековых» гаплотипов.   
 
Левая ветвь, из 8 гаплотипов, содержит 16 мутаций от базового гаплотипа 
 
15(16)-10-25-10-11-13 
 
что соответствует 7275 лет до общего предка.  
 
Между обоими гаплотипами 1.75 мутаций разницы. Это дает 6175 лет 
дистанции между их общими предками, что в свою очередь означает, что 
ИХ общий предок жил (6175+7275+4700)/2 = 9075 лет до общего предка R1a1 
в Англии.  
 
Это – намного более древнее время, чем для скандинавских, и в частности, 
норвежских гаплотипов. Так что если гаплотипы викингов и наблюдаются 
на Британских островах, то обнаруженная ветвь намного древнее, чем 
общий предок гаплотипов R1a1 в Норвегии.   
 
  
ПИСЬМО ДВАДЦАТЬ ВТОРОЕ  
 
Можете ли вы помочь с объяснением моего гаплотипа – прилагается 37-
маркерный гаплотип, первые 12 маркеров 
 
13-25-17-11-11-14-12-14-11-13-11-30 
 
Мой дед – из Италии (Veneto Region), но не знаю, поможет ли это. Гаплотип 
– гаплогруппы R1a1. Проблема в том, что он не похож ни не какие другие 
гаплотипы этой гаплогруппы. Самое близкое сходство – это 10 маркеров из 
12 в Германии и Чехии, и три наиболее близких совпадения всего по 25-26 
маркерам из 37 в Англии, Швеции и Ирландии. Проблема еще в том, что 
DYS388 у меня равно 14, и это невозможно истолковать в рамках германских 
или славянских предков.  
 
МОЙ ОТВЕТ 
 
Гаплотипы гаплогруппы R1a1 в целом похожи друг на друга, они не 
расходятся по снипам и соответствующим подгруппам. Поэтому всё в 
порядке, ваш гаплотип никуда не может потеряться. Есть, конечно, 
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второстепенные различия, как, например, в так называемом «кластере 
викингов», что на самом деле группа норвежских и шотландских 
гаплотипов, которые имеют пару 19,21 в DYS CDYa,b. Однако это скорее 
всего легенда, басня, каких много в ДНК-генеалогии. Этот 19,21 кластер на 
самом деле образовался примерно 2300 лет назад, когда никаких викингов 
не было (они появились примерно 1200 лет спустя). Тем более что ваш 
гаплотип имеет в этой паре маркеров 19,23, как и у подавляющего 
большинства других гаплотипов гаплогруппы R1a1.   
 
Общий предок подавляющего большинства носителей гаплотипов в Европе  
появился примерно 4500 лет назад, от 4900 лет назад у современных славян 
до 4200 лет назад у Скандинавов. Так что и в этом отношении R1a1 
примерно одинаковы.  
 
Единственное отличие в вашем гаплотипе от многих других – это 
DYS388=14, как вы и написали. Такие гаплотипы представлены в малых 
количествах в Англии (1), Ирландии (2), Шотландии (1), Германии (2), 
Норвегии (1), Швеции (1), Индии (1) – все из серий гаплотипов числом от 20 
до 80. Таких гаплотипов пока не найдено в Польше, Чехословакии, 
Венгрии, России, среди евреев. Мои исследования показали, что DYS388=14 
– это не субклад, а просто случайная мутация DYS388=12.  
 
Можно предварительно заключить, что ваш гаплотип происходит от 
общего предка, который жил в Европе примерно 4500 лет назад. Он мог 
прибыть из любого места в Европе.  Все остальные аллели вашего гаплотипа 
совершенно обычны, и ли сохраняют предковый гаплотип, или слегка 
мутированы.  
     
Вот в качестве примеров дерево гаплотипов Англии (ваш гаплотип слева, 
помечен буквами Dona) 
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и Европы (ряд небольших стран), номер вашего гаплотипа 019 (слева).  
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Как видите, он довольно комфортабельно вписывается в ветви дерева 
гаплотипов R1a1.  
 
 
ПИСЬМО ДВАДЦАТЬ ТРЕТЬЕ  
 
Я прочитал вашу статью, представленную в Nature и выставленную на их 
сайте, и немедленно отправился искать другие ваши статьи. К сожалению, 
они на русском языке, но одну – про девять славянских племен – я прочитал 
с компьютерным переводчиком, к сожалению, кроме карты.  
 
Мой интерес вызван, в частности, тем, что у меня очень необычный 
гаплотип гаплогруппы R1a1 (прилагаю), и я теряюсь в догадках, откуда мои 
предки. Никто мне пока не смог этого объяснить, включая FTDNA.    
 
Я полагал, что я отношусь к русинам, восточным славянам из северо-
восточного региона Словакии, на польско-словацкой границе. Семейные 
документы ведут до 1724 года, в тот же регион. Но, видимо, русины 
проявились только по материнской части. Похоже, по Y-ДНК я больше 
словак, чем русин. Это был шок. Но еще более интересно, мой гаплотип не 
походит ни на один вариант R1a1, которые вы так ясно выложили в своей 
статье. Из какого района Евразии мои предки? Можете мне помочь? 
Можете подсказать, к какому из девяти славянских племен я ближе? 
 
 
МОЙ ОТВЕТ 
 
У вас – довольно обычный гаплотип, в котором только одна мутация 
необычна – в DYS447, а именно от предкового 23 в 22. Но это – просто 
мутация, она может произойти у каждого. Она произошла у вас, и также у 
нескольких людей из моей «коллекции» гаплотипов R1a1.  
 
Я это вам продемонстрирую на конкретных примерах. Сначала я разместил 
ваш 25-маркерный гаплотип среди польских гаплотипов гаплогруппы R1a1, 
и построил дерево гаплотипов (см. изображение ниже). Ваш гаплотип – в 
верхнем правом углу, помечен тройным крестом.   
 
Как видите, ваш гаплотип вполне комфортабельно сидит в середине 
соответствующей ветви. Ни у кого на этой ветви нет вашей мутации 22, но 
они и не обязаны иметь. Предковый гаплотип вашей ветви имеет эту аллель 
23, у двоих на ветви она 24, и только у вас 22, у остальных - 23. Так что у вас 
просто такая случайная мутация.    
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Дерево польских гаплотипов гаплогруппы R1a1 

  
  
 
Аналогично, в результате простой статистики, вы или ваш предок 
приобрели аллель 15 в DYS19, такую же имеет ваш сосед по ветви под 
номером 103, у всех остальных на ветви аллель 16.  
 
Так что, как видите, у всех есть те или иные мутации.  Вы, разыскивая 
именно такой же гаплотип, как и у вас, делали обычную ошибку в ДНК-
генеалогии. Так искать не стоит. Все гаплотипы так или иначе мутированы. 
Только построив дерево гаплотипов вы видите ветви, объединяющие 
родственные гаплотипы. Не идентичные, а родственные, и их объединяет 
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ветвь на дереве гаплотипов. Ветвь – это ваша генеалогическая линия. Линии 
бывают «пушистые», опять же за счет мутаций.      
Именно поэтому я не использую термин «модальный гаплотип», он только 
запутывает, и может иметь отношение в разным генеалогическим линиям.  
 
Предковый гаплотип вашей ветви в Польше следующий: 
  
13 25 16 10 11 14 12 12 11 13 11 29 16 9 10 11 11 23 14 20 32 12 15 15 15  
 
Позже вы сможете сравнить его с другими предковыми гаплотипами на 
других территориях.  Ваш гаплотип отличается от польского на четыре 
мутации. Не так много, но и немало.  Ваш общий предок, если он 
действительно тот, что на польской ветви, жил 2900 лет назад. Если вы 
посмотрите на высоту вашей ветви, то увидите, что она примерно такая же, 
как и все остальные. Это означает, что «возраст» вашего 
предположительного польского предка такой же, как и в целом других 
предков гаплогруппы R1a1 по Польше.  Конечно, это вовсе не означает, что 
ваш далекий предок непременно родился на территории Польши, он мог 
бы придти и из другого места примерно 2900 лет назад в Польшу, и быть в 
свою очередь потомком еще более древнего предка.   
 
Откуда он мог прийти? Посмотрим на дерево гаплотипов в Германии.    
 
Ваш гаплотип – в верхнем левом углу. Он опять не в одиночестве, а 
окружен другими родственными гаплотипами. Ветвь, в состав которой он 
входит, довольно сложна, и может рассматриваться либо как ветвь в целом, 
с одним общим предком, либо как двойная ветвь, с двумя общими 
предками, с DYS464b = 12 и DYS464b = 15 (это ваш случай).  Первый случай, 
с наиболее древним общим предком и базовым гаплотипом  
  
13 25 16 10 11 14 12 12 11 13 11 29 16 9 10 11 11 23 14 20 32 12 13 15 15             
  
указывает на то, что предок жил 3050 лет назад, и его гаплотип лишь 
немного отличался от польского 2900 лет назад (выделен выше). У вас от 
него 5 мутаций.    
 
Ваша подветвь из 6 гаплотипов имеет следующий базовый  
  
13 25 16 10 11 14 12 12 12 13 11 29 16 9 10 11 11 23 14 20 33 12 15 15 16    
 
Вы от него отклоняетесь на три мутации. Пока это для вас наиболее близкая 
дистанция. Если так, то ваш общий предок жил 2100 лет назад, первый век 
до нашей эры.    
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Дерево германских гаплотипов гаплогруппы R1a1 

  
  
 Теперь посмотрим на русско-украинские гаплотипы.  Вы – на краю 
большой ветви, слева вверху (помечено тройным крестом). Общий предок 
ветви жил 3175 лет назад. Похоже. Это и есть ваш общий предок. Его 
базовый гаплотип  
  
13 25 16 10 11 14 12 12 11 13 11 29 16 9 10 11 11 23 14 20 32 12 13 15 16 
  
Ваш гаплотип отходит от него на три мутации, и каждая – случайная. Ваш  
DYS19 = 15 наблюдается на ветви еще у трех человек, еще у одного – аллель 
17. В DYS439 у вас аллель 12, у всех остальных – 11. В DYS447 у вас 22, у 
одного – 24, у всех остальных – 23.  
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Дерево русско-украинских гаплотипов гаплогруппы R1a1 
 
 
Теперь ваш последний вопрос – к какому из девяти славянских племен 
могли принадлежать ваши предки? Ответ – к второму в списке сверху.  
 
16-11-14-13-30-24-11-11-13-14-11-10-20-15-15-23-12 
16-11-14-13-29-25-10-11-13-14-11-11-20-16-17-23-12 
15-11-14-13-30-25-10-11-13-14-11-10-20-16-16-23-12 
16-11-15-13-31-25-11-11-13-14-11-10-20-15-15-23-12 
16-11-14-13-30-25-10-11-13-14-11-10-20-16-15-23-13 
17-10-14-13-30-25-10-11-13-14-11-10-20-16-16-23-12 
16-11-14-13-30-25-11-11-13-14-11-11-20-16-16-23-12 
16-11-14-13-30-25-11-11-13-14-11-10-20-16-15-23-13 
16-11-15-13-30-25-11-11-13-14-11-10-20-15-15-24-12 
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Эти гаплотипы приведены в формате Y-файлера, 17-маркерные гаплотипы.  
Второй гаплотип сверху имеет все особенности вашего гаплотипа, включая  
Аллели 13-29 в DYS389, 16 в DYS19, 11-14 в DYS385, 25 в DYS390, 10 в DYS391. 
Всего два различия наблюдаются в вашей аллели 12 в DYS439, но мы уже 
знаем, что это мутированная 11 в предковом гаплотипе, и ваша 16 в DYS458, 
где предковая аллель 17. Но мы знаем, что мутации имеют место. Это 
«второе» племя имело общего предка, который жил 3200 лет назад, что 
хорошо согласуется с 3175 лет назад для другой серии славянских 
гаплотипов.  
  
Я пока не знаю имени этого племени, и откуда его предки пришли на Русь. 
Но, похоже, ваши предки были из этого племени.  
 
 
ОТВЕТ: 
 
(Опускаю много слов благодарности). Я был просто в экстазе, когда 
получил ваш ответ и описание моих предков. Впервые я узнал об этом с 
такой ясностью и четкостью. Я бесконечно признателен вам, как 
признательна и моя семья в Словакии и в США. Более того, моя фамилия 
имеет историческую значимость.  Это – имя древнего музыкального 
инструмента, и я посылаю вам его фотографию. Он был очень популярен в 
словацких деревнях, особенно в 14-16 веках.  Еще раз, огромное спасибо за 
открытие для меня этой области знания.         
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ПИСЬМО ДВАДЦАТЬ ЧЕТВЕРТОЕ 
 
У меня, похоже, какой-то необычный гаплотип  
 
13-23-14-11-13-17-12-14-12-13-12-30 
 
Мне его определили как R1b1*.  Каково его происхождение? 
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Действительно, гаплотип у Вас необычный. Несмотря на то, что в базах 
данные есть десятки тысяч гаплотипов группы  R1b1, поскольку это самая 
распространная гаплогруппа в Европе, но подобных Вашему среди них нет. 
Ближайший гаплотип отличается на три мутации (!) на 12 маркерах, и это 
гаплотип гаплогруппы Q.  Есть еще серия неполных гаплотипов, у которых 
определены всего 8-9 маркеров, и все они отличаются от Вашего на 3-4 
мутации. То есть гаплотип просто уникальный. Что написано в Вашем 
сертификате от тестирующей компании? Вам прислали снипы, которые 
они определяли? Или то, что у Вас R1b1* они определяли «на глаз»? Есть ли 
в сертификате значки типа М269+? 
 
ОТВЕТ: 
 
У меня в сертификате записано: Haplogroup: R1b1 Shorthand R-P25. И далее, 
опять: Haplogroup R1b1* P25+ 
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Понятно. Вам нужно непременно делать длинный гаплотип - 25-, 37- или 
67-маркерный. У Вас - крайне редкий и очень древний гаплотип, предок 
которого жил по меньшей мере 12 тысяч лет назад в Азии. Это было у 
истоков гаплогруппы R1b, и насколько видно по Вашим данным, у Вас 
R1b1* (если у Вас его действительно тестировали, но похоже, что нет. 
Поэтому и стоит shorthand).   
 
 
ПИСЬМО ДВАДЦАТЬ ПЯТОЕ 
 
У меня гаплогруппа J2. 8 установленных поколений по документальной 
генеалогии говорят о том, что я  еврей, причем «литвак».  На FTDNA у меня 
нет вообще генетических «кузенов» на 12 маркеров, а вот по ysearch есть 
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один человек, у которого со мной на 12 маркеров одна мутация.  Также база 
выдала 15 человек с генетической дистанцией 2. Как узнать, родственники 
ли они мне, и если да, то когда жил наш общий предок? 
 
МОЙ ОТВЕТ:  
 
Вы относитесь к совершенно определенной ДНК-генеалогической линии 
евреев-ашкенази, причем линии возрастом всего 400±160 лет, интервал 
между серединой 15-го и серединой 18-го века. Этот интервал – с точностью 
95%. Ваш предок в это время прибыл откуда-то в регион Польша-Литва-
Украина-Белоруссия, как много ашкеназов в те времена, и сейчас в базе 
YSearch есть 13 гаплотипов его потомков. Ваш гаплотип - один из них.  
 

 
 

Дерево 12-маркерных гаплотипов евреев гаплогруппы J2 
 
 
На рисунке выше показано дерево гаплотипов евреев гаплогруппы J2, и 
Ваш гаплотип находится в правой нижней части, помечен буквами Gra. 
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Рядом с вашим гаплотипом – 12 индентичных (в 12-маркерном варианте) 
гаплотипов Ваших родственников. Как видите, у всех вас есть общий 
предок, но Вы за счет двух мутаций несколько отнесены компьютерной 
программой. Не придавайте этому особого значения. Две мутации могли 
проскочить совершено случайно, но компьютер действует 
формализованно. А возможно, и в самом деле те двенадцать имеют более 
близкого обшего предка, а предок всез вас тринадцати жил и раньше. 
Ответить на этот вопрос можног только анализом более протяженных 
гаплотипов.     
 
В гаплогруппе J2 есть девять "типовых" базовых (предковых) еврейских 
гаплотипов. Из них семь "обычных" евреев, и два гаплотипа коэнов - коэнов 
ашкенази и коэнов сефардов. 
 
Вот - ваш: 
 
13 22 15 10 14 14 11 17 11 13 11 29  
 
1) Вот - древнейший еврейский J2 (гаплотип общего предка 
генеалогической линии - 6 тысяч лет назад) 
 
12 23 15 10 14 16 11 15 12 13 11 29  
 
Семь мутаций, что на 12-маркерном гаплотипе дает расстояние до предка 
11600 лет. 
 
2) Далее - гаплотип предка, жившего 3100 лет назад: 
 
12 23 15 9 14 16 11 16 12 13 11 29 
 
До него тоже семь мутаций. 
 
3) Гаплотип недавнего предка (1200 лет назад). Это - "модальный гаплотип 
коэнов" 
 
12 23 14 10 13 17 11 16 11 13 11 30  
 
На самом деле это не гаплотип коэнов, те, кто придумали, напутали. До его 
предка - 1200 лет, 9-й век нашей эры. Недавний.  
 
От Вас до него 8 мутаций. Так что 1200 лет никак не получится. И вообще, у 
кого этот гаплотип - у всех почти одинаковый. За 1200 лет он не успел особо 
мутировать. 
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4) Гаплотип еще более недавнего предка - жил 875 лет назад, 12-й век. 
 
12 23 15 10 14 17 11 15 12 13 11 29  
 
От вас до него 8 мутаций. 
 
5) Гаплотип самого недавнего общего предка - жил 725 лет назад, 13-й век: 
 
12 22 14 10 14 15 11 15 12 14 11 31  
 
От вас - 9 мутаций. Это - дистанция в 17 тысяч лет.  
 
6) Предковый гаплотип коэнов-ашкенази: 
 
12 23 15 10 14 17 11 15 12 13 11 29  
 
От вас - 8 мутаций. 
 
7) Предковый гаплотип коэнов-сефардов (в общем, он тот же, что и у 
ашкенази, но отошла следующая ветвь): 
 
12 23 15 10 13 18 11 15 12 13 11 29 
 
От вас - 10 мутаций. 
 
8) И вот - совсем недавняя ветвь, ей всего 400 лет от общего предка, начало 
17-го века. Его, предковый, гаплотип: 
 
13 22 15 10 14 14 11 16 11 13 11 30 
 
От вас – всего две мутации на первых 12 маркерах. Это и есть Ваш род. Всего 
мне удалось найти 13 Ваших родственников по этому гаплотипу. Только у 
Вас есть две мутации в 12-маркерном гаплотипе, у всех остальных 
двенадцать человек 12-маркерные гаплотипы идентичные, то есть 
сохраняют предковый гаплотип.  
 
Пятеро из них определили 37-маркерные гаплотипы. Вот они: 
 
Bel 13 22 15 10 14 14 11 16 11 13 11 30 17 9 9 11 11 26 14 20 31 12 13 15 15 10 10 19 
22 15 12 16 16 34 38 11 9 
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Zol 13 22 15 10 14 14 11 16 11 13 11 30 17 9 9 11 11 26 14 20 31 12 13 15 15 10 10 19 
22 16 13 16 16 35 38 11 9 
 
Rus 13 22 15 10 14 14 11 16 11 13 11 30 17 9 9 11 11 26 14 20 32 12 13 15 15 10 10 19 
22 15 13 16 16 34 38 11 9 
 
Sie 13 22 15 10 14 14 11 16 11 13 11 30 17 9 9 11 11 26 14 20 32 12 13 15 15 10 10 19 
22 15 13 16 16 34 39 11 9 
 
Mel 13 22 15 10 14 14 11 16 11 13 11 30 17 9 9 11 11 26 14 20 31 12 13 15 15 10 10 19 
22 15 13 16 16 34 37 11 9 
 
На суммарных 185 маркерах у них всего 7 мутаций (выделено), в среднем 
0.038 мутаций на маркер. Это и дает 400±160 лет до общего для всех предка.  
 
Так что вы уже знаете свой 37-маркерный гаплотип с хорошей точностью. 
Конечно, неплохо бы сравнить напрямую. Предковый гаплотип: 
 
13 22 15 10 14 14 11 16 11 13 11 30 17 9 9 11 11 26 14 20 31 12 13 15 15 10 10 19 22 
15 13 16 16 34 38 11 9 
 
Вот так выглядит дерево гаплотипов евреев гаплогруппы J2, и ваша ветвь – 
слева. Очевидно, что она совсем плоская, значит – недавняя по отношению 
к общему предку.   
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Дерево 37-маркерных гаплотипов евреев гаплогруппы J2 

 
 
 
В YSearch имеются фантазии, что этот Ваш гаплотип - от "византийских 
евреев". Не знаю, откуда такая басня появилась, поскольку на это ничего 
ровным счетом не указывает.  
 
В качестве наиболее отдаленных предков Ваши родственники указывают: 
четверо из 13 - Украину (1832, 1871), Польшу (1869), двое - Литву (Вильно, 
Паневежис, Юрбаркас, 1810, 1855), двое - Белоруссию (Могилев), Россию. 
(1835), Латвию (1879). 
 
Из всех семи приведенных выше базовых (предковых) гаплотипов можно 
рассчитать, что общий для ВСЕХ предок жил 6400 лет назад. Это – общий 
предок современных евреев, гаплотипы которых обрабатывались. Сама по 
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себе гаплогруппа J2 имеет предка около 20 тысяч лет назад (на Пиренеях - 
12 тысяч лет назад), но это по выжившим потомкам, до современности. В 
принципе, ее возраст может быть до 25-35 тысяч лет.  
 
  
ПИСЬМО ДВАДЦАТЬ ШЕСТОЕ 
 
В сети имеется проект R1b1b1 
http://www.familytreedna.com/public/R1b1b1/default.aspx?section=yresults 
 
Есть соображения, что гаплотипы этой гаплогруппы имеют древнее 
азиатское происхождение. Так ли это? 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Да, действительно, «европейскими»  гаплотипами часто считают те, 
которые относятся к гаплогруппе R1b1b2, хотя они, скорее всего, появились 
не в Европе, а скорее на Ближнем Востоке, или на Кавказе – в общем, по 
пути из Азии.  Общий предок их жил примерно 5500 лет назад, а 
европейский общий предок – 3900-3600 лет назад. Давайте посмотрим 
возраст общего предка той серии гаплотипов гаплогруппы R1b1b1, которые 
приведены на указанном вебсайте. 
 
К этой группе на сайте относятся 20 гаплотипов в 25-маркерном формате, и 
15 гаплотипов в 37-маркерном формате. Построим дерево гаплотипов. 
Сначала – в 25-маркерном формате (рис. ниже). Там четко выделяются три 
ветви.  
 
Ветвь слева – базовый гаплотип 
 
12 25 14 11 13 14 12 12 12(13) 14 13 29 16(17) 9 10 11 11 22 15 20 31 12 15 16 17 
 
На все шесть гаплотипов этой ветви – 30 мутаций, что дает 3050±330 лет до 
общего предка.  
 
Для нижней ветви  базовый гаплотип  
 
13 22 14 11 13 17 12 12 12(13) 13 13 30 15 9 9 11 11 23 15 20 30 12 15 15 17  
 
На все шесть гаплотипов – 25 мутаций, что дает 2500±560 лет до общего 
предка.  
 
Для правой ветви  базовый гаплотип  
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13 19 14 11 13 13 12 12 13(14) 14 13 30 17 9 9 11 11 23 15 19 33 12 14(15) 15 16 
 
На все восемь гаплотипов – 17 мутаций, что дает 1200±310 лет до общего 
предка.  
 
 

  
 
Дерево 25-маркерных гаплотипов гаплогруппы R1b1b1. Источник 
гаплотипов – проект 
http://www.familytreedna.com/public/R1b1b1/default.aspx?section=yresults 
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Если сопоставить все эти три базовых гаплотипа друг с другом, то они 
различаются на 27 мутаций на 25 гаплотипах, что соответствует времени 
жизни их общего предка примерно 6100 лет назад.   
 
12 25 14 11 13 14 12 12 12(13) 14 13 29 16(17) 9 10 11 11 22 15 20 31 12 15 16 17 
13 22 14 11 13 17 12 12 12(13) 13 13 30 15 9 9 11 11 23 15 20 30 12 15 15 17  
13 19 14 11 13 13 12 12 13(14) 14 13 30 17 9 9 11 11 23 15 19 33 12 14(15) 15 16 
 
Если же сопоставить эти базовые гаплотипы с Атлантическим модальным 
гаплотипом 
 
13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 17 9 10 11 11 25 15 19 29 15 15 17 17 
 

то различие между ними составит 18 мутаций на 25 маркерах, что 
соответствует примерно 15800 лет до общего предка. 

 
ПИСЬМО ДВАДЦАТЬ СЕДЬМОЕ 
 
Хотел бы поделиться соображениями о концепции "дрейф генов", хотя вы 
этот термин не используете, как следует из Вашего комментария на сайте 
Родство:  "Кстати, "дрейф генов" здесь не при чем. Мы здесь генами не 
занимаемся. Потому и "генография" - это другая наука, с совершенно другой 
методологией, другими задачами, целями и объектами."  
 
Дело в том, что когда генетики говорят о "дрейфе генов" то подразумевают 
изменение частоты аллелей (мутаций в гене) в популяции, но так уж 
сложилась терминология. Наши генетики назвали процесс "генетико-
автоматические процессы в популяциях". 
 
В той же дискуссии на сайте Сергей Каржавин писал: 
"Вообще забавно получается: пусть имеется некая популяция, в которой равными 
долями представлены три гаплогруппы. И пусть эта популяция разделилась, 
скажем, на четыре части (в каждой из которых перемешаны теми же долями эти 
самые начальные три гаплогруппы), которые разошлись "далеко" друг от друга, 
т.е., на расстояние, практически исключающее межпопуляционное смешивание. 
Действительно, уже через пару-тройку тысяч лет (80-120 поколений, даже без 
учета эффекта "бутылочного горлышка", который значительно ускорял процесс 
роста доминантности) в каждой из дочерних популяций будет преобладать какая-
то одна гаплогруппа из трех, причем, преобладание каждой из них определяется 
набором случайных факторов, и исследователю в те времена показалось бы, что 
все четыре популяции произошли от разных народов (правда, в силу той же 
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случайности, у двух, трех и даже всех четырех может преобладать одна и та же 
гаплогруппа ). А если учесть, что на заре цивилизации население Земли было 
довольно редким, то такой процесс роста доминантности какой-либо 
гаплогруппы должен был наложить свой отпечаток, наверное, на большинство 
праэтносов." 
 
То, что написал С. Каржавин, удивительно напомнает концепцию "дрейфа 
генов", которая отлично описана в английской википедии 
http://en.wikipedia.org/wiki/Genetic_drift, и абсолютно отсутствует в 
русскоязычной версии. Это процесс, обычно противопоставляемый 
естественной селекции Дарвина, но приводящий к одному и тому же 
результату: или доминированию, или полному исчезновению одного из 
аллелей. В случае дарвиновской селекции движущей силой является 
естественный отбор, а в случае "дрейфа генов" простая математическая 
вероятность, а результат тот же. 
 
Дрейф генов документирован и экспериментально доказан генетиками на 
дрозофиле, и концепция наглядно проиллюстрирована на англовикипедии 
моделированием/имитацией естественного процесса с помощью 
чередующегося отбора и затем вброса (следующие друг  за другом 
поколения) разноцветных (разные аллели) шариков (генов) в стеклянную 
банку (вся популяция аллелей данного поколения). Там же показаны 
основные факторы, влияющие на изменение частоты встречаемости 
аллелей в популяции: 1) размер популяции и 2) количество прошедших 
поколений.  
 
Всё это, повторюсь, удивительно напоминает результаты упражнений 
приведённых С. Каржавиным. Теперь, застраховавшись признанием, что 
я не математик, осмелюсь, тем не менее, предположить, что в основе 
"дрейфа генов" и изменения соотношения гаплогрупп во времени лежат 
сходные математические процессы. 
 
Иначе говоря, если существует "дрейф гаплогрупп", как и "дрейф генов", то 
тогда многое можно обьяснить "дрейфом гаплогрупп", не обязательно 
подключая "эффект бутылочного горлышка" или "эффект основателя" (всё 
это частные случаи дрейфа: только в первом случае размер популяции - 
несколько семей, во втором - он и она). Не нужно тогда и обязательно 
притягивать дарвиновскую селекцию: типа пришли носители гаплогруппы 
Я и уничтожили всех местных гаплогруппы Э (использую кириллицу для 
гаплогрупп, чтобы не иметь какую-то конкретную в виду) 
 
Там же Вы отметили: 
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"Что-то у меня датировки по мтДНК оставляют смутные подозрения... Что-то 
там не так. Нет стыковок с Y-хромосомой. Об этом же пишут Ubderhill c 
Kivisild".  
 
Поделюсь своими соображениями, хотя напоминаю, что я не математик. 
Итак, в новом, относительно изолированном ареале поселилась часть 
племени, пришедшая с соседней территории. У этой новой популяции 
такая же смесь митохондриальных и игрековых гаплогрупп, как и у 
оставшихся на родине сородичей. Через несколько тысячелетий, уже 
только за счет дрейфа не сцепленных между собой мужских и женских 
гаплогрупп, популяции на новом и старом местах должны будут 
различаться между собой, а также с материнской популяцией. 
  
Собственно это же, но со ссылкой на математические выкладки, другими 
словами и понятнее разъяснял С. Каржавин, но не употребил  выражения 
"дрейф гаплогрупп".  Подтверждением сказанного может послужить 
отсутствие корреляции между мтДНК и Y-хромосомой при миграциях 
населения. Не привожу ссылок, но факт недавно отмечался на нашем 
форуме. То есть сразу после миграции разницы между  материнской и 
дочерней популяциями могло и не быть, если переселенцы пришли на 
незаселённую территорию, но по прошествии 5, 10 и более тысяч лет дрейф 
должен был проявиться (см. соображения С. Каржавина выше).  
 
А теперь соображения по Вашему замечанию о "смутных подозрениях" по 
датировкам. Сделаем следующий шаг. Представим, что ветви гаплогрупп 
тоже подвержены дрейфу. А они должны быть подвержены, т.к. 
сегодняшняя ветвь завтра, после открытия соответствующего снипа, 
превращается в новый субклад. В отношении старых ветвей (проживших 
много поколений) можно утверждать, что не все из них выживут, т. к. 
элеминирование одной из аллелей (в данном случае ветви) и является 
конечным результатом дрейфа.  А отсутствие одной или нескольких 
древних веток уменьшит расчетное время до общего предка. За примером 
далеко ходить не надо. За последний месяц возраст R1a1 вырос с 12 до 20 
тысяч. Осмелюсь предположить, что пока не открытая для форумчан 
древняя ветвь очень немногочисленна, что может быть промежуточным 
этапом на пути к её вымиранию. Понимаю, что причины могут быть и 
другими, но не удержался. Кстати, если мои соображения имеют место, то 
расчётные возраста некоторых (особенно очень древних) субкладов могут 
быть заниженными.   
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МОЙ ОТВЕТ: 
 
Ваши соображения, конечно же, могут иметь место. Как впрочем, и многие 
другие. Поэтому ценность соображений обычно определяется 
экспериментальными доказательствами. Вот когда вы покажете, что 
гаплогруппа R1a1, например, была 50 тысяч лет назад ( скажем, анализом 
ДНК костенковцев, с надежной датировкой), но ДНК-генеалогия 
показывает только 20 тысяч лет назад, это будет в общем не удивительный, 
но хороший пример. Хотя могут справедливо возразить, что еще не всех 
современников пересмотрели. Видите, я только недавно 
обнаружил/посчитал R1a1 20-тысячелетней давности (в Китае), хотя и 12 
тысяч лет на Балканах встречали с недоверием. Кстати, их не очень мало, 
вы не угадали. Их – четверть рассматриваемой популяции.  
  
В то же время ДНК-генеалогия и не претендует на доставание до дна 
гаплогрупп. На то она и генеалогия, а не археология (хотя и те не достают, 
и никто этому не удивляется). ДНК-генеалогия по определению оперирует 
с предками НЫНЕ живущих людей, если она не палео-ДНК-генеалогия. 
Поэтому, сдается, что те, кто доказывает, что мы не видим самых древних 
предков, ломятся в открытую дверь. И палеонтология не видит. Они видят 
то, что раскопали. И мы видим то, что доносят до нас выжившие 
генеалогические линии. Не выжили – не донесли. Тогда нет генеалогии, 
выходящей в современность. Точно также и не доживший до нашего 
времени индивид не сможет нам сейчас предъявить свое «классическое» 
генеалогического дерево. Просто по причине физического отсутствия этого 
индивида. И никто этому не удивится. Перефразируя вождя – «нет 
человека, нет генеалогии».      
  
Наконец, в тех случаях, когда мы действительно оперируем с древними 
ветвями, мы все-таки видим древних предков, времена которых часто 
согласуются с независимыми данными. Гаплотипы Q у америндов дают 
общего предка 16 тысяч лет назад, что согласуется с данными археологов 
(те дают 12-19 тысяч лет). Я вижу общего предка ветви R1a1 20 тысяч лет 
назад, причем их довольно много в процентном отношении у ряда 
этногрупп в Северном Китае – как я уже упоминал, до 25%. Вы полагаете, 
что эта ветвь на самом деле еще древнее? Дайте исторические или любые 
другие данные. Покажите это. Антропологи считают, что это и так 
слишком много, они 20 тысяч лет назад людей там (и в южной Сибири) не 
видят (см. Полемику в настоящем выпуске Вестника).  
  
Я рассчитал для гаплогрупп А и В времена жизни 26000-37000 лет назад 
(разными способами расчета), но потом увидел, что подобные цифры дают 
и ряд других исследователей, но другими методами. Не исключено, что 
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выход из Африки 50000 лет назад слишком удревлен. Антропологи в это 
совершенно не верят. 50-80-100 тыс лет насчитали на заре ДНК-генеалогии, 
причем брали скорости мутаций того времени, «зари». Никто это с тех пор 
не проверял. Я всё собираюсь проверить, но руки пока не доходят. Если 
чуть подправить скорости мутации, и взять не 27 лет на поколение, как 
брали те, кто рассчитывал, а 20, то получается 40-45 тысяч лет до выхода из 
Африки, а то и 30 тысяч лет. Тогда мои расчеты согласуются с этими 
цифрами. Просто нужно внимательно проанализировать. Это я к тому, что 
"дрейф" есть, но он зачастую не помеха расчетам. Потому что ветвь 
укорачивается, но расстояние между (выжившими) ветвями сохраняется, а 
именно этими расстояниями я и оперирую. Даже когда ряд ветвей пропал, 
оставшиеся держат картину. "Рукописи не горят".  
  
Иначе говоря, на дереве есть - как пример - две плоские ветви, каждой 500 
лет, но расстояние между ними - 35 мутаций на 25 маркерах. Это разносит 
их общих предков (каждой ветви) на 50 тысяч лет, и уносит ИХ общего 
предка на 25500 лет назад. Так что дрейф дрейфом, а история рода в наших 
ДНК все равно сидит.  
  
И последнее, по поводу «дрейфа генов», когда речь идет о 
нерекомбинантной части ДНК, о соответствующих гаплотипах, а не генов. 
Терминология должны быть аккуратной. Только этот смысл я и вкладывал в 
комментарий, который вы в самом начале процитировали.  Тем более что 
новички часто путаются в этом вопросе, и полагают, что мы работаем с 
генами, которые и определяют внешний вид тестируемых, их расу, даже их 
этническую принадлежность. Поэтому я постоянно подчеркиваю, что мы в 
данных вопросах с генами не работаем. Если работаем, то специально 
оговариваем.      
 
 
ПИСЬМО ДВАДЦАТЬ ВОСЬМОЕ 
 
Я с большим интересом прочитала Вашу работу "Происхождение евреев с 
точки зрения ДНК-генеалогии". Я занимаюсь историй предков своего мужа 
Владимира Рафаиловича Кабо, который, к сожалению, умер два месяца 
назад. Его страница в интернете http://aboriginals.elena.id.au/. 
 
Я бы хотела больше узнать об истории его предков. Гаплогруппа у него 
R1b1b2a15, а данные по 37 маркерам c Family Tree DNA я прилагаю к этому 
письму. 
 
Его предки были евреями, удалось найти их в ревизских сказках за 1816 г. и 
узнать имя самого давнего предка, жившего во второй половине 18 века в 



431 

Лудзе, в нынешней Латвии. Я делаю о них генеалогический сайт 
http://genealogy.elena.id.au. 
 
Рассматривая Ваши исследования эволюции гаплогруппы R1b я не нашла 
полных совпадений с его 6 и 12 маркерами - может быть он принадлежил к 
какой-то мутировавшей группе? Буду очень благодарна, если Вы взглянете 
на его маркеры, надеюсь, что у вас есть наработки и по истории его 
подгруппы. 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Вот как выглядит дерево гаплотипов евреев гаплогруппы R1b1b2, на 
котором слева – гаплотип Владимира: 
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Рядом с ним, под номером 103 – гаплотип Lewis из Литвы, о чем он написал 
так (перевод с английского): 
 
Мои предки по мужской линии – «литваки» (литовские евреи), они происходят из 
городка в Литве, на идише называвшегося Найштат, то есть «Новый город», по-
немецки Neustadt-Schirwindt, по-литовски Kudirkos Naumiestis, по-польски 
Wladyslawоw, по русски Владиславов. Когда мои прадедушка с прабабушкой 
эмигрировали в США в 1889 году, он находился на границе Восточной Пруссии и 
Польши под российским управлением, а именно в Сувалковской губернии. Фамилия 
моего прадедушки была Любатинский, а своего отца он записал как Morris. В США 
он изменил свою фамилию на Lewis. Он осел в Ютике, штат Нью-Йорк. Мои 
литовские родственники имеют фамилию Lurie, живут (или жили) в Skaudvile, в 
Литве. Это была Ковенская губерния, в тогдашней России.   
 
Возвращаемся к дереву гаплотипов евреев гаплогруппы R1b1b2. Это дерево 
характерно тем, что оно расходится на две четкие половины. Справа – ветвь 
белорусских и прибалтийских евреев, с общим предком, который жил 
1000±190 лет назад. Слева – древняя ветвь с общим предком примерно 5000 
лет назад. Это – ближневосточные евреи, точнее, которые стали евреями во 
времена Авраама и позже. Это, в частности, и есть то «множество 
разноплеменных людей» (Вторая Книга Моисея, Исход, 12, 38), которые 
сопровождали Моисея в составе 12 колен израилевых при исходе из Египта . 
И, конечно, те, которые присоединились позже разными путями.  
 
Гаплогруппу R1b1b2 они получили от потомков так называемой курганной 
культуры, которые двигались на запад из южных степей Русской равнины, 
и, пройдя Ближний Восток и Египет, и далее на запад по северной Африке, 
переправились на Пиренейский полуостров, остались там под названием 
басков, и далее перешли в континентальную Европу, Британские острова, 
Скандинавию, и далее по Европе.          
 
Вот такая история предков Владимира.  
 
Вы можете сами посмотреть на гаплотипы его возможных родственников. , 
Все они ведут свои корни туда, к курганной археологической культуре в 
ходе ее миграции на запад, вплоть до Атлантического океана.    
 
Для этого войдите на сайт YSearch www.ysearch.org, выберите Search for 
genetic markers, введите все аллели (цифры), какие хотите, и по введенным 
аллелям программа будет вести поиск.  
 
Там еще есть важная кнопка – a maximum genetic distance of … 
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Если оставите 0, то программа найдет только точные совпадения. Я бы 
поставил 3 или 4, чтобы посмотреть на гаплотипы сходные, отличающиеся 
в пределах 3-4 мутаций от введенного. В общем, там много вариантов 
поиграть. Это Вас приведет к конкретным гаплотипам и описаниям (порой) 
конкретных биографий (фрагментов) конкретных людей.  
 
 
ВСТРЕЧНЫЙ ОТВЕТ: 
 
Я рада, что Вы считаете, что Кабо можно связать с древними предками 
евреев, и что они шли через Африку и Испанию, несмотря на свой 
"европейский" гаплотип, как Владимир всегда предполагал. 
 
Я собрала все возможные 37-маркерные гаплотипы. Я буду очень 
благодарна, если Вы сможете добавить их в древо, указав кто и где, так, 
чтобы можно было прикинуть, как шло разделение на ветви, кто дальше 
ушел от модального набора маркеров. Пока географически 
прослеживается, что представители нашего кластера двигались в Латвию 
через Литву и Польшу (Ломжа), а часть, возможно, ушла на Украину. 
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Вот как выглядит теперь дерево с Вашими дополнениями: 
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Как видите, образовалась новая ветвь справа внизу, из семи 37-маркерных 
гаплотипов. Все эти семь гаплотипов содержат 8 мутаций на 25 маркерных 
гаплотипах, и 14 мутаций на 37-маркерных гаплотипах. Это помещает 
общего предка всех семи человек на 650±240 лет назад по 25-маркерным 
гаплотипам, и на 550±160 лет назад по 37-маркерным гаплотипам. Как 
видите, эти данные совпадают в пределах погрешности расчетов. Другими 
словами, все эти семь человек – родственники Владимира Кабо, 
происходящие от общего предка, который жил в 14-15 вв нашей эры. Я даже 
берусь описать историю их бегства из Центральной Европы, охваченной 
чумой в середине 14-го века. Вот как я это излагал в статье в Вестнике в т. 2, 
№2 (2008):       
 
А вот теперь – что случилось 650 лет назад? А случилось то, что именно в те 
времена в Европе бушевала эпидемия черной, или бубонной чумы, которая 
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унесла жизни трети европейского населения. Среди них было много евреев. 
Но не только это опустошило еврейскую популяцию в те времена. События 
стали разворачиваться задолго до чумы, и они, собственно, продолжали 
цепь событий по физическому истреблению евреев в Европе и в те времена, 
и до них, и после. В 1320 году 120 еврейских местечек были снесены с лица 
земли в южной Франции и северной Испании. 500 евреев было убито в том 
году в Вердене при штурме городской башни, где они держали оборону. В 
следующем году во Франции разнеслась весть, что евреи отравляют 
колодцы христиан. Пять тысяч евреев было убито. В Шиноне 160 евреев 
было сожжено. В 1322 году все евреи были изгнаны из Франции по указу 
Шарля IV. В 1328 году в Наварре из 6 тысяч евреев выжили двадцать 
человек. Евреи стали бежать в Литву и  Польшу, где литовский принц 
Гедимин и польский король Казимир III взяли их под опеку. В 1336 году 
1500 евреев были убиты бунтующими крестьянами в Германии (Богемия, 
Моравия, Эльзас, Франкония). В последующие два года евреи в Германии 
были обвинены в кощунстве по отношению к христианским святыням, 
многие были убиты и сожжены заживо.  
 
В 1340-х годах по всей Европе началась эпидемия чумы, вину которой 
многие возложили на евреев, которые якобы отравляли колодцы, чтобы 
заразить чумой христиан. Сотни еврейских поселений были разрушены, 
особенно много в Базеле, Кельне, Страсбурге, Ворме, Цюрихе. В целом в 
Европе за несколько лет от чумы погибли 25 миллионов человек. В 1348 
году истребление евреев перекинулось в Швейцарию и северную Испанию, 
в особенности в Барселону. Это продолжалось и в последующие годы. В 
1355 году в Толедо, в Испании, более тысячи евреев были убиты только в 
один день, 7 мая. Многие бежали в Восточную Европу, где Казимир III 
продолжал предоставлять им опеку.                 
 
Так что неудивительно, что целый ряд гаплогрупп показывают 
прохождение евреями «бутылочного горлышка» популяции 650 лет назад.  
 
****************************** 
 
В итоге многие евреи бежали в Польшу, откуда перебрались в Украину, 
Белоруссию, Латвию, Литву, где и начали новые генеалогические линии. 
Именно поэтому «общий предок» целого ряда групп евреев в настоящее 
время жил в середине 14-го века или позже. Это – время миграции их на 
новые территории в Восточной Европе. 
 
Заметьте, что несколько выше ветви Владимира на дереве гаплотипов 
находится еще одна тесная группа евреев, которую я описал в Вестнике т. 2, 
№1 (2009). Это – группа Роговых и их родствеников, белорусских и 
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прибалтийских евреев, которые попали в те края в целом таким же путем, а 
именно бежали из Центральной Европы. Но предковый гаплотип (1000 лет 
назад) у них другой. Сопоставление их предкового гаплотипа с предковым 
гаплотипом в группе Владимира показывает, что ИХ общий предок жил 
3900-4200 лет назад (первая цифра рассчитана по 25-маркерным 
гаплотипам, вторая – по 37-маркерным). Это – времена Авраама. Вот тогда и 
разошлись ДНК-генеалогические линии евреев гаплогруппы R1b1b2, 
которые встретились через четыре тысячи лет в Прибалтике.       
 
Согласитесь, что ДНК-генеалогия открывает такие глубины, о которых еще 
несколько лет назад не могли и подумать.     
 
 
ПИСЬМО ДВАДЦАТЬ ДЕВЯТОЕ 
от администратора проекта в Family Tree DNA Rebekah Canada (Thorn) 
 
Прилагаю список из 234 гаплотипов гаплогруппы Q, которые в ряде случаев 
включают и Q1b, и их обладатели не считают себя евреями, во всяком 
случае ашкенази. Интересно взглянуть на дерево их гаплотипов, которое 
построит ваша программа. Данный список гаплотипов включает 
представителей 34 стран, плюс многие неидентифицированные страны. В 
наибольшей степени представлены США (31 человек), Англия (27 человек), 
Мексика (19), Германия (13), Индия и Швеция (по 9), Украина, Польша и 
Венгрия (по 8), Россия (6), Шотландия, Литва и Белоруссия (по 4), остальные 
страны по три и меньше гаплотипов.        
 
МОЙ ОТВЕТ 
 
На дереве 37-маркерных гаплотипов (см. рис. ниже) компактная двойная 
ветвь в верхней части - гаплотипы евреев. Они имеют базовый (предковый) 
гаплотип  
 
13 22 13 10 14 16 12 12 12 13 15 29 – 17 9 9 11 11 25 14 19 29 14 15 15 16 – 10 9 19 19 
15 14 17 16 33 38 12 11    
 
который я уже анализировал в статье «Происхождение евреев» в Вестнике 
Российской Академии ДНК-генеалогии, т. 1, №1 (2008). Я рассчитал в 
Вестнике «возраст» их общего предка 675±130 лет назад. В данном случае 37 
гаплотипов имеют всего 47 мутаций в первых 25 маркерах и 90 – во всех 37 
маркерах, что дает время до общего предка 725±130 лет и 700±100 лет, 
соответственно. Как видно, это время практически совпадает в анализе 25- и 
37-маркерных гаплотипов, и в пределах погрешности расчетов совпадает с 
полученными ранее данными.  



437 

 

 
Дерево 37-маркерных гаплотипов гаплогруппы Q, общим числом 140 

гаплотипов 
 
Интересно, что рядом с этой серией гаплотипов находится ветвь 
меннонитов, которых иногда называют «швейцарскими меннонитами». Это 
– двойная ветвь ниже по часовой стрелке, из четырех и пяти гаплотипов. 
Базовый гаплотип первой подветви 
 
13 22 13 10(11) 15 16 12 12 12 13 15 29(28) – 17 9 9(10) 11 11 25 14 19 29 14 15 15 16 
– 11 9 19 19 15 14 16 16 33(34) 37 12 11    
 
и второй подветви 
 
12 22 13 10 13 16 12 12 12 13 15 29 – 18 9 9 11 11 25 14 19 30 14 15 15 16 –  
--10 9 19 19 15 14 17 16 34 37 12 11    
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Помечены отклонения в мутациях от базового гаплотипа евреев. Разница в 
мутациях обеих ветвей составляет пять мутаций как с 37-маркерным 
гаплотипов евреев, так и друг от друга. Это разводит общих предков обеих 
подветвей маннонитов с общим предком евреев гаплогруппы Q, и друг от 
друга на 1500 лет. Осталось узнать, когда жили общие предки обеих 
подветвей маннонитов, и когда жил их общий предок. Первая подветвь 
содержит 17 мутаций на четыре 37-маркерных гаплотипа, вторая подветвь – 
36 мутаций на пять гаплотипов, что дает 1250±330 и 2175±420 лет до общего 
предка, соответственно.         
 
В итоге получаем, что общий предок обеих подветвей маннонитов жил 
примерно 2500 лет назад (2800±420 лет при расчете по 82 мутациям на 9 
гаплотипов, линейным методом), а общие предки их с общими предками 
евреев гаплогруппы Q – примерно 1725 и 2200 лет назад. Первая дата – 
предположительно Вавилонское и Ассирийское пленения, вторая - начало 
нашей эры, время разрушения Иерусалимского Храма и Рассеяния.   
 
ВСТРЕЧНЫЙ ОТВЕТ 
 
Да, группа меннонитов живет в южной Швейцарии. Это – крещеные евреи, 
и это позволило многим из них выжить в более недавние времена. Ранее 
они жили в Германии и Швейцарии, и некоторые немецкие евреи бежали в 
Италию во время чумы середины 14-го века. В 1630-х годах несколько семей 
выехали в Восточную Европу, основав линию гаплогруппы Q в популяции 
ашкенази.     
 
Вот так я представляю структуру гаплогруппы Q в настоящее время: 

• Q 
o Q1 

 Q1a 
 Q1a1 
 Q1a2 Ряд турков, ряд итальянцев. 
 Q1a3 Американские индейцы, скандинавы, жители Индии, 

арабы 
 Q1a3a Американские индейцы, немногие жители 

северно-восточной Азии. 
 Q1a3a1 Южно-американские индейцы 
 Q1a3a2 Южно-американские индейцы 
 Q1a3a3 Южно-американские индейцы 

 Q1a4  
 Q1a5  
 Q1a6 Йеменские «черные евреи Африки» 

 Q1b Некоторые евреи 
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Так что гаплогруппа Q1а довольно древняя. Q1a3 имеет «возраст» по 
меньшей мере 14,000 лет, она пересекла океан (или пролив) в Америку, и ее 
же принесли в Скандинавию. Хотя два скандинавских кластера Q имеются 
и в Польше, и в Англии, так что не исключено, что они попали в 
Скандинавию и в недавние времена, возможно, и в 1500-е годы. Хотя во 
время чумы 14-го века многое изменилось. Наверное, многие и не 
представляют, как чума изменила популяцию в Европе.  
 
 
ПИСЬМО ТРИДЦАТОЕ (перевод) 
 
Я – венгр по происхождению, по обоим родителям, родился в Силезии. Я 
сделал все мыслимые тесты, включая анализ Y-хромосомы, мтДНК, 
аутосомальный анализ, для того, чтобы узнать свое историческое 
происхождение. Я полагаю, что это – тюркское происхождение, из степей 
Средней Азии.  
 
Я также вхожу в Польский (ДНК-генеалогический) проект, которые 
вынесли заключение, что мой гаплотип (гаплогруппа R1a1) совпадает со 
славянским модальным гаплотипом (??). База данных FTDNA дает мне 
совпадения со многими «нативными сибиряками» и с четырьмя монголами 
(Средняя Азия???), польская база данных дает совпадения с чехами. 
Согласно базе данных YHRD, ДНК чехов совпадает с ДНК русских. Проект 
W, в который я также вхожу, определил меня в  группу W4 (FGS), которая 
по мнению нашего «эксперта» впервые появилась на Украине.  А по 
аутосомам я турок! Два сильных совпадения с турками. В то же время тест 
на среднеазиатское происхождение, той же компании, определил меня к 
цыганам (видимо, к венгерским цыганам, их много в Венгрии). Хотя тот же 
«среднеазиатский» тест нашел в моей ДНК много тюркского – сходство с 
башкирами, польскими татарами, татарами-мишарами, казахами, 
алтайцами, и так далее, включая Восточный Туркестан и уйгуров! 
Возможно, эти совпадения с тюрками показывают скифское происхождение 
гаплогруппы R1a1.  
 
Я прочитал вашу статью DNA Genealogy, Mutation Rates, and Some Historical 
Evidences Written in Y-Chromosome 
(http://precedings.nature.com/documents/2733/version/1/html). Мой 6-
маркерный гаплотип совпадает с восточно-европейским базовым маркером 
в вашей статье. Более того, ваша статья замечательно согласуется со 
скифскими миграциями в украинских степях. Многие степные племена 
были тюрками, включая куманов, аваров и булгар. Тюркские куманы 
говорили на тюркском языке, и их называли скифами.  
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В общем, вопрос – могли бы вы помочь мне разобраться с моим 
гаплотипом? Я не слишком понимаю в генетике, хотя я неплохой историк. 
Вот мой гаплотип: 
 
13 25 16 10 11 14 12 12 11 13 11 29 16 9 10 11 11 23 14 20 31 12 14 15 15 11 11 19 23 
18 16 18 19 35 36 13 11 12 8 17 17 8 11 10 8 12 10 12 19 22 14 10 12 12 13 8 14 22 21 
13 12 11 13 11 11 12 12 
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Примите мое сочувствие в отношении смешанных результатов ваших 
поисков. Это и неудивительно, так как каждый их тестов, которые вы 
перечислили, дает свою картину, которая мало согласуется с другими. 
Например, тест на Y-хромосому дает вам информацию о происхождении 
предков строго по отцовской линии, тест на мтДНК – строго по 
материнской линии. Взял славянин в жены девушку из тюркского племени 
– вот пошла картина миграций из другой части света, нежели та, что по 
линии мужских предков. А аутосомальные маркеры вообще дают 
перекрестную смесь по всей сети предков, как по мужской, так и по 
женской линиям.  
 
Я вам дам результаты еще одно подхода. Во-первых, я не придаю особого 
значения «совпадениям» в гаплотипах. Мутации есть мутации, они могут 
занести современный гаплотип – после многотысячелетней истории – куда 
угодно, и дать формальное совпадение с совершенно другой ДНК-
генеалогической линией, даже в другой гаплогруппе. Я видел совпадающие 
гаплотипы из гаплогрупп A (африканской) и R1a1 (евразийской).  
 
Я работаю с ветвями гаплогрупп на общем дереве гаплотипов. Ветви 
собираются (точнее, их собирает компьютерная программа) по принципу 
истории, направления их мутаций. Например, вы смотрите на первые 12 
маркеров, и они совпадают с африканским гаплотипом. Вы говорите – о, 
есть «матч», совпадение. А я закладываю в дерево 25-, 37- или 67-маркерный 
гаплотип, и программа сразу «видит», что последующие маркеры, после 12-
го, имеют совершенно другую картину, значит – совершенно другую 
историю. И она никогда не поместит гаплотипы с разной историей, 
динамикой мутаций, на одну ветвь. Вот эти сгруппированные ветви я и 
рассматриваю в историческом ключе. Каков их возраст, какое может быть 
происхождение, какая географическая диспозиция.  
 
В настоящее время мы с коллегой Игорем Рожанским (67-маркерный 
гаплотип которого, кстати, оказался похожим на ваш, и ваши с ним предки 
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принадлежат к одной ветви дерева гаплотипов), проводим обширное 
исследование около тысячи гаплотипов гаплогруппы R1a1, пытаясь отнести 
их к разным племенам в историческом и географическом контексте. В 
целом все дерево гаплотипов имеет такой предварительный вид (рабочая 
версия): 
 

             
Это все – 67-маркерные гаплотипы. Все дерево состоит из 20 ветвей, каждая 
из которых скомпонована компьютером на основе характерных 
особенностей мутаций в гаплотипах. Инами словами, каждая ветвь – это 
своя генеалогическая линия, отдельное племя, со своим патриархом 
племени, который жил в определенное время, и дал начало племени. Так 
вот, ваше племя – центрально-европейское, на дереве гаплотипов точно 
справа. В нем – 60 67-маркерных гаплотипов, а если учесть и 25-маркерные 
гаплотипы – то 114 человек, 12% от всех собранных гаплотипов. Общий 
предок всего этого племени жил 2725±300 лет назад, то есть примерно в 
середине первого тысячелетия до нашей эры. Это – времена скифов, так что 
он вполне мог быть скифом, который – или его потомки – перебрался в 
Европу.  
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Гаплотип того предка, то есть первопредка племени, образовавшего 
центрально-европейскую ветвь на дереве гаплотипов, был на первых 25 
маркерах такой: 
 
13 25 16 10 11 14 12 12 11 13 11 29 -- 16 9 10 11 11 23 14 20 32 12 15 15 15 
 
Как видите, он всего на две мутации (выделено) отличается от вашего 
гаплотипа: 
 
13 25 16 10 11 14 12 12 11 13 11 29 -- 16 9 10 11 11 23 14 20 31 12 14 15 15 
 
Но мутации, как я отметил выше – дело случайное, вы или ваши 
предшественники по этой прямой генеалогической линии могли получить 
любую из этих двух в любом поколении. А вот много мутаций от 
первопредка они получить не могли, теория вероятности не позволит. 
Точнее, получить могли, но с ОЧЕНЬ малой долей вероятности.  
 
Если же посмотреть внимательно на дерево гаплотипов вашего центрально-
европейского племени, то ваш конкретный гаплотип сидит на совсем 
малой, частной ветви, которая объединяет ваших более близких 
родственников. Общий предок этой малой ветви жил уже 1750±400 лет 
назад, примерно в 3±4-м веке нашей эры. Вот тогда-то, похоже, ваш более 
близкий предок и перебрался в Европу. Это были смутные времена, 
времена заката и развала Римской империи, времена Великого переселения 
народов. Впрочем, вы историк, и это знаете лучше других. Гаплотип того 
более близкого вашего предка был такой: 
 
13 25 16 10 11 14 12 12 11 13 11 29 -- 16 9 10 11 11 23 14 20 32 12 13 15 15 
 
Обратите внимание, что «32» у него продолжала быть предковая, это уже 
после него у вас  мутировало в «31». А вот третий маркер от конца у него 
уже изменился 15 13, но у вас (ваших прямых предшественников) 
вернулся на одну  ступень. Это и есть то, что мы называем «возвратными 
мутациями», и учитываем в вычислениях.  
 
Вот такая история ваших предков. То, что вы полагаете, что вы от степных 
скифов, перебравшихся в Центральную Европу (Венгрия, Силезия), 
видимо, так и есть.  
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ПИСЬМО ТРИДЦАТЬ ПЕРВОЕ (перевод) 
 
Respected Sir,  
 
Я читал ваши комментарии на форуме RootsWeb относительно 
европейских гаплотипов гаплогруппы R1a1 и их подразделения на ветви. 
Направляю Вам мой гаплотип и прошу разобраться, к какой ветви от 
принадлежит 
 
МОЙ ОТВЕТ 
 
Ваш гаплотип относится к центральной евразийской ветви, с общим 
предком, который жил 3225±340 лет назад, с 95%-й надежностью этой 
датировки. Иначе говоря, он жил в этом временном интервале с 95%-ной 
вероятностью.  
 
Сообщите, откуда Ваши предки? Видимо, Азия или Ближний Восток, судя 
по вашей фамилии, а точнее?  
 
 
ПРОДОЛЖЕНИЕ ПЕРЕПИСКИ 
 
 
Хм, центральная Евразия. Замечательно. Есть над чем подумать.  
 
Вы спросили, откуда мои предки. В общем, это трудный вопрос. Хорошо, я 
расскажу. Собственно, я и написал вам письмо, потому что я более чем 
озадачен. 
  
 Моя семья – мусульмане, и не просто мусульмане, а «Саиды» (Syeds). Syed – 
это и моя фамилия. Иметь фамилию Syed – это значит быть прямым 
потомком Пророка Магомета, да хранит Его Аллах. Пророк, естественно, 
был арабом. 
 
Я и сделал тест на ДНК, чтобы подтвердить свою арабскую родословную, 
идущую от Магомета, да хранит Его Аллах, поскольку никаких документов 
на этот счет у нас нет, есть только устная семейная традиция, передаваемая 
из поколения в поколение со времен пророка. Я ожидал, что моя 
гаплогруппа окажется J или E, поскольку обе они присущи арабам и 
вообще Ближнему Востоку.  
 
Однако, к моему изумлению, я оказался R1a1, что, согласно Спенсеру Уэлсу 
– «южный русский» или «среднеазиатский».   
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Проблема и в том, что устная семейная традиция хотя и передается, но мои 
предки уже давно не на Ближнем Востоке, хотя и прибыли в Индию как 
Саиды, потомки Пророка Магомета, да хранит Его Аллах. Но моя ДНК 
говорит мне, что это не так. Я верю своей ДНК больше, чем семейным 
традициям, потому что традиции можно придумать или 
сфальсифицировать.    
  
То, что моя гаплогруппа R1a1 означает, что мои предки могли быть 
Раджпуты, Джатсы или Брамины, или, напротив, скифы, сарматы, или 
члены других восточно-иранских племен в Средней Азии, или славянами, 
или восточно-европейскими турками, проданными на ближневосточном 
невольничьем рынке, и их потомки перебрались в Индию. Вариантов здесь 
бесконечное множество.       
 
С тех пор, как я нашел сведения о ДНК моих предков, которые отличаются 
от наших семейных традиций, я нахожусь в поисках ответа на вопрос о том, 
кто были мои предки и где их родина. Я не генетик, не генеалог, и не в 
ладах с математикой, но я пытаюсь узнавать о том, чего не знаю, и 
обращаюсь к знающим людям, как вы, чтобы узнать о видах и ветвях 
гаплогруппы R1a1 и временах до общих предков и этнических группах, к 
которым они принадлежали, и об их истории.      
 
Вот что я написал в базе данных YSearch о своих предках: «Мои дедушка с 
бабушкой переехали из Западной Индии в Пакистан после разделения страны в 
1947 году. До этого они жили в Агре, и мой дед Syed Ausaf Ali, и его отец Syed 
Mehmud Ali, и его отец Syed Ahmed Ali, и его отец Syed Turab Ali  - все они жили в 
Агре. Согласно семейной традиции, мои предки прибыли в Индию с Ближнего 
Востока как Syeds, потомки Пророка Магомета, да хранит Его Аллах. Однако на 
основе моих исследований я теперь полагаю, что мои предки до прибытия в Индию 
жили на юге теперешней России, или западном Казахстане, или на востоке 
Украины, и были скорее всего славянами или турками, или может быть 
кипчаками, или потомками скифов или сарматов. Они переехали в Халифат, или 
были угнаны туда в рабство во времена Аббасидов, что тогда было обычным 
делом. Наверное, моя семья сделала что-то достойное, чтобы получить титул 
Syed. Они перебрались в Делийский султанат в Индии, возможно во времена 
монгольского нашествия на Ближнем Востоке».  
 
 Так что мои исследования продолаются. Благодарю вас за помощь и 
знания, которыми вы со мной поделились.   
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МОЙ ОТВЕТ 
 
Уважаемый Умар, 
 
Благодарю Вас за столь подробное письмо. Как вы прекрасно знаете, 
семейные традиции нужно чтить и уважать. Вместе с тем, более детальные 
поиски порой могут выявить совершенно неожиданные обстоятельства.     

Основываясь на том, что вы написали, я могу предложить вам свою версию 
событий. Вы верно написали, что вариантов бесчисленное множество. 
Однако среди них могут быть менее вероятные и более вероятные. 
Предложу вам более вероятный вариант, как я его вижу.     

Ваши предки были арии, которые прибыли в Индию примерно 3500 лет 
назад. Арии прибыли из центральной Евразии, с Русской равнины, и они 
принадлежали роду R1a1. Как следствие этого, в настоящее время 47% 
этнических русских относятся к той же гаплогруппе R1a1, остальные имеют 
гаплогруппы I1, I2, N1c, R1b1, J2 и другие.  Примерно 5000 лет назад 
носители R1a1 перешли Карпатские горы, которые отделяют Русскую 
равнину от Балкан, и расселились по территории современной России в ее 
европейской части, от Балтики на севере до Кавказских гор на юге. Они 
пересекли Кавказские горы  и вошли в Анатолию (Малая Азия, или 
северная Месопотамия) примерно 3600 лет назад. Они оставили свои 
гаплотипы и гаплогруппу и среди арабов, в настоящее время в количествах 
от 5% до 9% в Саудовской Аравии, Кувейте, Омане, Катаре, Объединенных 
Арабских Эмиратах, с возрастом общего предка около 4000 лет назад. Если 
вы с достоверностью узнаете, что ваши предки прибыли с Аравийского 
полуострова, то это – ваш хромосомный след.    
  
Это прозвучит для вас, наверное, ересью,  но я бы не гарантировал, что 
Пророк Магомет (PUBH) не имел сам гаплогруппу R1a1. 4 тысячи лет назад, 
когда арии оставили свой след в тех краях, были времена Авраама, задолго 
до времен пророка. Если останки пророка протестируют на ДНК, и найдут 
у него гаплогруппу R1a1, то вы получите хорошую основу, что вы можете 
быть его прямым потомком. Однако, у меня серьезные сомнения, что (а) его 
останки когда-либо протестируют на ДНК,  и (б) что они окажутся R1a1.     
 
Вернемся обратно в Евразию. Примерно 4800-4000 лет назад арии прошли 
Северный Казахстан, Южный Урал, Таджикистан, прошли по Средней 
Азии и по южной Сибири, и далее южнее в Индию, из Таджикистана в 
Пенджаб. Все эти регионы – Казахстан, Таджикистан, Южный Урал – 
имеют высокую долю R1a1. Арии вошли в Индию примерно 3500 лет назад, 
основали (или развили) кастовую систему. В Западной Бенгалии 72% 
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браминов имеют гаплогруппу R1a1. По всей Индии высшие касты обычно 
имеют 50-60% R1a1. Остальные гаплогруппы имеют значительно меньшую 
долю, с большим разрывом по отношению к R1a1.   
     
Вы упомянули скифов и сарматов, но они (или их большинство) были, 
скорее всего, потомками тех же ариев, но много позже во времени. Их 
времена были начиная примерно от 7-го века до нашей эры и до начала 
нашей эры.    
 
В настоящее время примерно 16% (и по некоторым данным 30%) мужчин в 
Индии, то есть не менее 100 миллионов человек, относятся к гаплогруппе 
R1a1. Некоторые из них не являются потомками ариев, особенно на юге 
Индии,  и происходят от древнего крыла гаплогруппы R1a1, которые 
прибыли в Индию, видимо, из Южной Сибири примерно 12-8 тысяч лет 
назад. Но их гаплотипы отличаются от вашего. Ваш – арийский гаплотип.  
 
Это – наиболее вероятная история ваших предков.   
  
 
ОТВЕТ 
 
Dear Sir, 
  
Благодарю за очень информативное письмо. Я читаю и перечитываю его, и 
получаю удовольствие от него, и от того, что все понимаю. Я согласен с 
вашим описанием «арийского происхождения» моего гаплотипа, оно имеет 
смысл для меня. Если я что-нибудь дополнительно узнаю, непременно 
сообщу вам.  
 
Всего хорошего.   
  
Umar  
 
 
ПИСЬМО ТРИДЦАТЬ ВТОРОЕ  
(из Лос Анжелеса, Калифорния) 
 
Просим помочь разобраться в гаплотипе в необычной и важной ситуации. 
Направляем 67-маркерный гаплотип гаплогруппы R1a1:  
 
13 24 16 11 11 14 12 12 10 13 12 31 – 15 9 10 11 11 23 14 20 32 12 15 15 16 – 11 12 19 
22 16 15 18 21 33 38 14 12 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 12 8 13 23 
21 11 12 11 13 11 11 12 12   
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Это гаплотип мальчика, наполовину (предположительно) еврея, который 
был спасен из горящей Праги в самом конце войны. Его мать-еврейка 
передала его супружеской паре канадцев германского происхождения для 
спасения и вывоза мальчика из страны. Мальчик вырос в Канаде, и сейчас 
хочет найти своих родителей.  Неизвестно, был ли его отец евреем. Любая 
информация о происхождении мальчика будет вопринята с 
признательностью.  
 
На 12-маркерном гаплотипе у него было всего два полных сопадения, одно 
с англичанином, другое – с персом-иранцем, и масса совпадений на 11 
маркерах из 12 – от Франции до Тибета. На 25 маркерах было два 
совпадения 23/25, одно – тот же англичанин, другое – пакистанец.  
 
МОЙ ОТВЕТ 
 
Во-первых, мальчик – не еврей, если судить по его гаплотипу. Евреи 
гаплогруппы R1a1 образуют довольно плотный кластер гаплотипов (рис. 
ниже), и гаплотип мальчика (номер 262S) с ними совершенно не стыкуется.     
 

 
 
Гаплотипы евреев гаплогруппы R1a1, и гаплотип спасенного мальчика 
слева (262S) 
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На первых 25 маркерах гаплотип мальчика отличается от базового 
гаплотипа евреев гаплогруппы R1a1 на 12 мутаций, что помещает их общих 
предков на 5 тысяч лет назад, то есть к основанию современной популяции 
гаплогруппы R1a1 в Европе, в то время как евреи R1a1 имеют общего 
предка всего 1100 лет назад.     
 
Скорее всего, отец мальчика был скандинавом, или имел скандинавские 
корни. По сравнению с базовым скандинавским гаплотипом у него четыре 
мутации, что помещает его в скандинавскую ветвь гаплотипов в начало 
нашей эры, тогда же, когда эта ветвь и началась (1900 лет назад). В таблице 
ниже приведены примеры нескольких скандинавских гаплотипов, почти 
все имеют несколько необычные аллели DYS393=12-13 и DYS389-1 = 14. Это 
– явно родственные линии спасенного мальчика. 
  
SGNXD Nieminen 13 25 15 11 11 14 12 12 10 14 13 31 15 9 10 11 11 23 14 20 32 12 15 15 16
N25040 Suurola 13 25 15 11 11 15 12 12 10 14 13 31 15 9   9 11 11 23 14 20 32 12 15 15 16
QN8W9 Newton 13 25 15 11 11 14 12 12 10 14 12 31 15 9 10 11 11 23 14 20 31 12 15 15 16
E5RFM Schreier 13 24 16 11 11 14 12 12 10 13 12 31 15 9 10 11 11 23 14 20 32 12 15 15 16
  
 
ПИСЬМО ТРИДЦАТЬ ТРЕТЬЕ  
(из штата Вашингттон, США) 
 
Я читаю с глубоким интересом ваши сообщения на форуме о гаплогруппе 
R1a1. Я – координатор нескольких ДНК-генеалогических семейных 
проектов, и один их них имеет гаплогруппу R1a1. У него необычный 
гаплотип, его наиболее далекий известный предок жил в Пруссии 
(восточная Германия) в 1850 году.   
 
14 25 16 10 12 15 12 12 10 13 11 30 – 15 9 10 11 11 24 14 20 34 12 15 15 16 – 11 12 19 
21 15 16 17 18 35 38 14 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 12 10 12 22 22 15 10 12 12 14 8 13 23 
21 12 12 10 13 11 11 12 13   
 
Можете вы определить, к какой ветви R1a1 он относится?   
 
МОЙ ОТВЕТ 
 
Он, видимо, относится к балто-карпатской ветви евразийских гаплотипов. 
Эта ветвь образовалась 2600±900 лет назад. На дереве гаплотипов он под 
номером 361. Как видите, его гаплотип сидит на дереве вполне 
комфортабельно.    
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Но случай действительно непростой. У него необычная пара аллелей YCA 
IIa,b = 19-21, характерная для скандинавских гаплотипов. Таких на все 72 
балто-карпатских гаплотипов в коллекции всего два. Не исключено, что он 
и скандинавских корней, и одна-две случайные мутации занесли его в 
балто-карпатскую ветвь. На всех 67 маркерах у него 15 мутаций от 
скандинавской ветви, и 16 мутаций от балто-карпатской ветви – что в 
общем то же самое, учитывая статистику мутаций. Тем не менее, на 
относительно стабильной последней панели маркеров (38-67) у него пять 
мутаций со скандинавами, и только три – с балто-карпатским базовым 
гаплотипом.  Я склоняюсь к последнему варианту.     

 
Дерево 67-маркерных гаплотипов балто-карпатской ветви Евразии 
(Рожанский и Клёсов, 2009).  
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ПРОДОЛЖЕНИЕ  ПЕРЕПИСКИ 
 
Большое спасибо за информацию. Когда ваши данные по R1a1 будут 
опубликованы? Жду с нетерпением, чтобы внимательно прочитать.   
 
 
ПИСЬМО ТРИДЦАТЬ ЧЕТВЕРТОЕ  
 
Наша группа из 10 однофамильцев хотела бы определить, родственники ли 
мы,  и если да, то насколько близко или далеко. Некоторые из нас 
убеждены, что наш род идет от Шаховских (фамилия похожа), то есть что 
мы – Рюриковичи. У пятерых из нас гаплогруппа R1a1, у двоих N1, у одного 
I1, и гаплогруппа еще одного пока неизвестна. 17-маркерные гаплотипы 
всех десяти приводим.     
 
Вопросы у нас такие: 
 
1. Как правильно считать время до общего предка, если это группа людей? 
2. Поскольку у двоих гаплотипы R1a1 сходны, а у остальных троих нет, 
можно ли их считать дальними родственниками? Может, объединить всех 
R1a1 и считать общего предка для них? 
3. Можно ли утверждать что-то определенное насчет родства с 
Шаховскими? 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Более-менее близких родственников в Вашем списке нет. Да и искать их на 
парах гаплотипов, тем более 17-маркерных - дело пустое. Вот простой 
пример, который должен служить Вам ориентиром: два 17-маркерных 
гаплотипа, отличающихся на одну мутацию (в любом маркере)  имеют 
общего предка, который жил 375±375 лет назад, то есть в интервале 0 - 750 
лет с 95%-ной надежностью.  
  
Как видите, эта информация по значимости практически нулевая. Да и два 
совпадающих 17-маркерных гаплотипа дают практически такой же 
временной интервал времени жизни для общего предка (поскольку одна 
мутация есть или ее нет – дело совершенно статистическое и почти 
равнозначное). То есть ничего определенного в подобных случаях сказать 
нельзя.   
  
2 мутации разницы на 17-маркерных гаплотипах - это 750±540 лет до 
общего предка (здесь и далее - для 95%-й надежности). 
  



451 

3 мутации на трех 17-маркерных гаплотипах (это - ваш пример) дают 
750±440 лет до общего предка.  
  
3 мутации на двух 17-маркерных гаплотипах (это тоже ваш пример) дают 
1150±670 лет до общего предка. 
  
Наконец, 6 мутаций на трех 17-маркерных гаплотипах (это тоже ваш 
пример) дают 1575±660 лет до общего предка.  
  
Никого из них родственником назвать нельзя, если нет абсолютного 
совпадения по 17-маркерным гаплотипам, да и то, если фамилия такая же. 
  
С Шаховскими Вы теперь сами разберетесь, тем более там и 
пересекающихся маркеров меньше. То же самое - только абсолютное 
совпадение даст родственников, на крайний случай только одна мутация, 
которая может случайно проскочить у кого угодно.  
  
Удачи. 
  
 
ПРОДОЛЖЕНИЕ ПЕРЕПИСКИ 
 
А если взять нас троих, гаплогруппа N, то можно подобрать предковый 
гаплотип, от которого каждый из нас имеет только одну мутацию. Одна 
мутация на 17 маркерах за 500 лет - это ведь норма?  
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
"Норма" для чего? Как только вы уходите к одному человеку, возрастает 
неопределенность и погрешность. В ДНК-генеалогии есть свой "принцип 
неопределенности", а в неопределенности норм быть не может. У вас не 
"каждый имеет одну мутацию" (хотя технически это так), а трое имеют три 
мутации. Это - 750±440 лет до общего предка. Замечаете размер 
неопределенности? Она потому, что если взять 20 гаплотипов, не факт, что 
гаплотип общего предка останется тот же, и число мутаций для каждого не 
сдвинется. И первый гаплотип, например, не станет предковым. И на вас 
троих будет 4 мутации от него, а это уже 1025±520 лет от общего предка. 
Как видите, эти оценки перекрываются, так что ответ в принципе тот же.   
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ПРОДОЛЖЕНИЕ ПЕРЕПИСКИ 
 
Хотел еще спросить по поводу фактора многодетности.  
Если считать вероятности возникновения мутаций, то чем больше потомков 
у каждого предка, тем более вероятность, что у кого-нибудь из большого 
множества потомков появится мутация/мутации, и эта вероятность тем 
больше, насколько я знаю из источников, чем больше возраст предка, 
который дает потомство. 
 
И еще – я расчитывал дистанцию в годах возраст до общего предка, 
пользуясь ДНК-калькулятором, и у меня получилось в два раза больше. 
Почему так?    
 
 
МОЙ ОТВЕТ 
 
По поводу «фактора многодетности» - типичное заблуждение. Мутаций 
больше, но они делятся на количество детей, поэтому вероятность та же 
самая. Ваш личный гаплотип связан одной цепочкой с любым прямым 
предком, и ЭТОЙ цепочке все равно, сколько у кого было детей. 
Вероятность мутации определяется числом поколений в этой цепочке, и 
только этим. Там есть некоторые нюансы, но очень частные. 
  
А что касается возраста отца - то это все усредняется при расчетах выборок. 
У одного был старше, у другого моложе. Все это настолько незначительные 
факторы, что на них не стоит обращать внимания. Вы же видите, какие 
получаются погрешности на малых выборках. Возраст отца по сути ничего 
не изменит, потому что отцов в цепочке много. Хотя действительно, есть 
такие данные, что с возрастом отца вероятность мутации возрастает. Но это 
при рассмотрении одной пары отец-сын.  
  
Что касается ДНК-калькулятора, то вы, видимо, считали ДИСТАНЦИЮ 
между гаплотипами. Если принять, что два гаплотипа равнодистанционны 
от общего предка, то дистанция до предка должна быть в два раза меньше.  
  
Я бы не советовал изобретать велосипед, особенно на малых выборках. Это 
иллюзия "научного подхода". Тем более не стоит, произвольно меняя 
результаты, подгоняя их под свои частные соображения. Размышлять над 
данными похвально, но не менять их. Хотя новички часто думают, что 
вносят что-то новое, не понимая, что над этим работают и работали сотни и 
тысячи людей, прокрутившие сотни тысяч гаплотипов.     
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ПИСЬМО ТРИДЦАТЬ ПЯТОЕ  
(перевод с английского) 
 
Я читаю с интересов ваши комментарии в отношении гаплогруппы R1a1 на 
форуме. У меня довольно необычный гаплотип этой гаплогруппы, c 
DYS388=10.  Можете ли вы прояснить ситуацию с его происхождением? Я – 
англичанин.  
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Да, мы сейчас с коллегой И. Рожанским заканчиваем работу по описанию 
этой интересной ветви гаплогруппы R1a1, под условным названием 
«десятники». Они в свою очередь образуют две ветви гаплотипов, одна 
более древняя, которая возникла 2925±370 лет назад, вторая более недавняя, 
ведет свою линию от предка, который жил 1425±±180 лет назад, то есть в 
середине 1-го тысячелетия нашей эры. Похоже, что «десятники» сначала 
перебрались из Норвегии во Францию, например, вместе с викингами, 
многие из которые служили в герцогстве Нормандия, в рыцарском 
сословии, и затем вторглись на Британские острова в 1066 году во влаве с 
Вильгельмом-Завоевателем.  Что вы по этому поводу думаете?    
 
ПРОДОЛЖЕНИЕ ПЕРЕПИСКИ: 
 
Согласно некоторым источникам, «десятники» (the “tenth”) в основном 
живут южной и юго-западной части Англии (Wessex), куда норвежские 
викинги не вторгались, во всяком случае масово. Это, похоже, следы 
саксонцев. У меня самого совпадение на 34 из 37 маркерах с голландцем, и 
близкий гаплотип с немцем, с северо-запада Германии. У меня пара YCAIIa-
b = 19-23, которая, как я понимаю, соответствует скорее славянскому, чем 
норвежскому происхождению. Можете вы на основании этой информации 
сказать, к каакой из двух ветвей «десятников» я принадлежу? Видимо, 3 
тысячи лет назад имеет скорее скандинавскую основу, а 6-й век нашей эры 
– саксонскую (вкупе со славянскими Вендами).  Саксонцы занимали южную 
часть Англии, когда вторглись викинги. В результате массы передвижений 
по западной и центральной Европе можно считать, что норманы – это 
викинги, викинги – это саксонцы, и все вместе – германцы. Славяне тоже 
много передвигались по Европе, особенно когда уходили от гуннов, и 
наверняка встречались с саксонскими женщинами. Далее, интересно, могли 
ли R1a1 быть на Островах до миграции туда кельтов, или в ходе этого? Так 
много вариантов...  
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МОЙ ОТВЕТ: 
 
Вы не совсем правы относительно географии распределения «десятников» 
как якобы в основном в южной Англии (Wessex). Следует смотреть не 
только на точные совпадения, а на ветви дерева гаплотипов, которые 
включают и мутированные гаплотипы. Вот карта их распределения, 
которая недавно была опубликована вместе с коллегой И. Рожанским: 
 

 
 
Здесь символы с точкой соответствуют более древней ветви, без точки – 
более «молодой».  
 
ПРОДОЛЖЕНИЕ ПЕРЕПИСКИ: 
 
Спасибо за карту!!! Действительно, она показывает более полное 
распределение «десятников», чем я полагал. Вы правы, это указывает на 
норманское вторжение. Теперь самое время с новой энергией садиться за 
выявление моих корней.  
 
 
 



455 

ПИСЬМО ТРИДЦАТЬ ШЕСТОЕ 
(перевод с английского) 
 
Я из Дублина, Ирландия. С интересом читаю ваши материала по скоростям 
мутаций в гаплотипах. Я не имею отношения к науке, и хотел бы узнать, в 
чем причина моей редкой мутации в маркере DYS393=15, и что это 
означает? У меня гаплогруппа R1b1b2a1b4c1. Меня озадачивает то, что вы 
написали, что предковый гаплотип басков практически одинаков с 
предковым гаплотипом субклада U152, а почему я так отличаюсь?  
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
На самом деле ничего особенного в вашем маркере нет. Он отстоит на две 
мутации от предкового маркера (DYS393=13). Это – простая статистика, 
мутация туда, мутация сюда. У ваших предков получились две мутации. 
Это как брошенная монета два раза подряд упала решкой. Или орлом. Это 
бывает. Могла произойти и двойная мутация, с монетами этого уже быть не 
может.  
 
В отношении басков и U152 я имел в виду другие – что их ОБЩИЙ 
ПРЕДОК практически один и тот же. У вас он, возможно, тот же. Но 
мутационный путь от него немного другой в частном случае ваших 
конкретных предков.   
 
Надо согласиться, что две мутации на столь медленном маркере – это 
больше, чем имеют большинство людей вашей гаплогруппы (то есть вашего 
рода). Однако в этом есть плюс – вам легче искать ваших родственников. 
Они сразу выделяются в толпе. Так что ощущайте себя особенным. 
Совершенно нет оснований для беспокойства.  
 
ПРОДОЛЖЕНИЕ ПЕРЕПИСКИ: 
 
Благодарю за ответ. Я понял, что ничего особенного собой не представляю. 
Я думал что это мне поможет определить, когда мои предка попали на 
Острова.   
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Безусловно, вы особенный. Из 750 гаплотипов гаплогруппы R1b1b2 
Пиренейского полуострова, среди которых и баски, только двое имеют 
DYS393=15. Вполне возможно, это и есть ваши родственники. По моим 
данным, именно оттуда ваши предки прибыли на Острова примерно 3600 
лет назад. А на Пиренеи они прибыли 3700 лет назад после длительного 
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тысячелетнего пути по Северной Африке с Ближнего Востока, куда в свою 
очередь попали примерно 5500 лет назад, перевалив через Кавказских 
хребет с Русской равнины, куда они прибыли из Азии, возможно, из 
Южной Сибири. На Русской равнине они уже датируются почти 7 тысяч 
лет назад. Та что времени было достаточно, чтобы DYS393 мутировал от 
предковой аллели 13 в 15. Так что есть хороший шанс, что глубоко в ДНК 
вы – баск, и это только последняя часть пути.     
 
 
 
ПИСЬМО ТРИДЦАТЬ CЕДЬМОЕ 
(перевод с английского) 
 
Я прочитал с огромным интересом ваши статьи про возможное балканское 
происхождение гаплогруппы R1a1 10-12 тысяч лет назад, и про другие 
аспекты ДНК-генеалогии. Мои собственные поиски в этом отношении 
начались несколько лет назад, когда у меня определили 12 маркеров и 
нашли гаплогруппу R1a1, снип M17.  Имея эту небольшую информацию, я 
стал уделять пристальное внимание распределению аллелей R1a1 в разных 
частях мира, включая и те гаплотипы, что нашел в ваших статьях, но я так и 
не нашел мою конкретную последовательность, мой гаплотип. Могли бы 
вы взглянуть на мои аллели и выявить мое происхождение, возможно, 
европейское. Мне представляется, что оно германское, но возможно и 
русское или даже чешское. Гаплотип такой (в формате FTDNA): 
 
13 26 17 10 11 14 12 12 11 13 11 29 
 
Искренне Ваш, 
(подпись) 
Калифорния  
 
 
МОЙ ОТВЕТ:  
 
Добро пожаловать в семью R1a1. В отношении вашего гаплотипа – в нем нет 
ничего необычного.  Все то, что вам показалось редким – это обыкновенные 
мутации. Основатель вашей ДНК-генеалогической линии имел 
определенный гаплотип, и гаплотипы его потомков образуют некоторое 
облако мутированных гаплотипов вокруг этого предкового гаплотипа. Ваш 
гаплотип – часть этого «облака». Он мог бы равновероятно мутировать и 
совсем в другую сторону.    
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К сожалению, 12 маркеров – слишком мало, чтобы отнести ваш гаплотип к 
какой-то пределенной ветви гаплотипов на дереве R1a1. 25 маркеров были 
бы более информативными, 37-маркеров – еще лучше, и тем более хорошо 
бы иметь 67 маркеров.      
 
С таким малым набором маркеров я только могу пока вам предложить 
считать себя частью центрально-европейской ветви гаплогруппы R1a1. 
Общий предок ветви жил 2725±300 лет назад, в начале первого тысячелетия 
до нашей эры. У него был следующий 12-маркерный гаплотип: 
  
13 25 16 10 11 14 12 12 11 13 11 29 
  
Как видите, ваши прямые предки могли добавить только две мутации в 
этот гаплотип. Это совершенно нормально, поскольку 12-маркерный 
гаплотип мутирует в среднем раз в 1200 лет. Поэтому и появились, или 
могли появиться два ваших мутации за те самые 2725 лет. Другие потомки 
тоже же предка вполне могли получить другую пару мутаций, совершенно 
на других маркерах, причем одни получили одну мутацию, другие три, 
некоторые две мутации, опять в разных маркерах. Например, у вас из 
предковой 25 получось 26, из 16 получилось 17. Ничего необычного. 
Поэтому искать родственников по совпадениям в гаплотипе – это от 
непонимания сути мутаций.   
  
Если вы планируете сделать более детальное тестирование, на более 
протяженных гаплотипах, дайте мне знать. Я проверю отнесение.  
 
  
ПРОДОЛЖЕНИЕ ПЕРЕПИСКИ: 
 
Спасибо за такой быстрый и информативный ответ.  Я тогда действительно 
сделаю тест на 67 маркеров. Я знаю, что Wells предположил, что 
гаплогруппа R1a1 появилась на Украине, Опенгеймер указал на Индию, но 
я согласен, что R1a1 появились на Балканах, небольшая группа их 
отправилась в Центральную Европу (R1a1 нашли в пещере в Германии, в 
Эйлау, с датировкой 4600 лет назад), потом они вернулись на Балканы до 
завершения последнего ледникового периода, потом распространились по 
Европе на север до степей, на запад до Скандинавии и Британских 
островов, на восток до Индии и Пакистана.  
 
Я определенно сообщу вам, когда сделаю тест на протяженные гаплотипы.       
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ПИСЬМО ТРИДЦАТЬ ВОСЬМОЕ 
 
Тестирование на мою гаплогруппу R1b дало такую картину: 
 
L21- L23+ L49+ M222- P311- P312- U106- U152- 
 
На что дальше тестироваться?  Я – житель Кавказа.  
 
 
МОЙ ОТВЕТ:  
  
У вас определенно древняя гаплогруппа R-L23, она же R1b1b2a. Она может 
быть в двух видах - либо R1b1b2а*, либо R1b1b2a1. Это видно из таблицы 
субкладов гаплогруппы R1b, показанной на следующей странице. 
 
Первая - финальная, с точки зрения достигнутого уровня науки. Это 
означает, что дальше снипы не разработаны, хотя они несомненно есть. А 
не разработаны - потому что это не "европейский" вариант гаплогруппы, он 
остался на Кавказе (возможно, отдельные люди прошли дальше, в 
Анатолию и на Ближний Восток), и ими сейчас не занимаются в той мере, в 
какой занимаются европейскими кланами (субкладами). Характерная 
примета вашего субклада - DYS393=12 в гаплотипе. 
  
L23 и L49 - это одно и то же, не знаю, зачем вам оба варианта делали. Хотя, 
может, там есть нюансы, и в будущем окажется, что они немного 
различаются. Так что может и неплохо, что сделали оба типирования.  
  
Второй вариант имеет продолжения, это снип L51. Его вам не делали, 
и тогда имеет смысл сделать. Если он негативный, тогда всё, дело 
завершено. Потому что Р311 у Вас негативный, а он идет следующим (он 
эквивалентен L11 и L52, см. схему внизу) по современным воззрениям. 
Остальные можно было и не делать, хотя они служат просто проверкой.  
  
U106 и Р312 - параллельные снипы,  они идут вилкой после Р311. Так что 
раз Р311 негативный, то и они обязаны быть негативными. Так и 
получилось. U152 уже подчиненный у Р312, так что понятно, что он у вас 
негативный, так и оказалось. А L21 (тоже подчиненный у Р312) и 
подчиненный ему М222 вообще идут далеко внизу, они ясно, что 
негативные. 
 
В общем, все ваши негативные снипы являются проверкой и перепроверкой 
выводов, так что все правильно. Похоже, что L51 образовался уже после 
Кавказа, и если так, то и L51 и всех последующих у вас быть уже не должно.  
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R   M207/M306/S1, P224, P227, P229, P232, P280, P285, S4, S8, S9 
•       R*   - 
•       R1    M173/P241, P225, P231, P233, P234, P236, P238, P242, P286, P294 
•      •       R1*   - 
•      •       R1a    L62, L63 
•      •       R1b   M343 
•      •       •       R1b*   - 
•      •       •       R1b1   P25 
•      •       •      •       R1b1*   - 
•      •       •      •       •       R1b1b*   - 
•      •       •      •       •       R1b1b1    M73 
•      •       •      •       •       R1b1b2    M269, S3, S10, S13, S17 
•      •       •      •       •      •       R1b1b2*   - 
•      •       •      •       •      •       R1b1b2a    L23/S141, L49 
•      •       •      •       •      •       •       R1b1b2a*   - 
•      •       •      •       •      •       •       R1b1b2a1    L51 
•      •       •      •       •      •       •      •       R1b1b2a1*   - 
•      •       •      •       •      •       •      •       R1b1b2a1a    L11/S127, L52, P310/S129, P311/S128
 •      •       •      •       •      •       •      •  R1b1b2a1a*   - 
•      •       •      •       •      •       •      •       •       R1b1b2a1a1    M405/S21/U106 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       R1b1b2a1a1*    -    •       •      •       •      •       
•      •       •      •                   R1b1b2a1a1a  M467/S29/U198 
•               R1b1b2a1a1b   P107   •       •      •       •      •       
•      •       •      •                   R1b1b2a1a1c   DYS439(null)/L1/S26 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       R1b1b2a1a1d    L48/S162   
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       •       R1b1b2a1a1d*    - 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       •       R1b1b2a1a1d1    L47 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       •      •       R1b1b2a1a1d1*    - 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       •      •       R1b1b2a1a1d1a  L44 , L45, L46
 •      •       •      •       •      •       •           R1b1b2a1a2   P312/S116 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       R1b1b2a1a2*    - 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       R1b1b2a1a2a    M65   
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       R1b1b2a1a2b    M153 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       R1b1b2a1a2c    M167 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       R1b1b2a1a2d    S28/U152 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •      •       R1b1b2a1a2d*    - 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       •      R1b1b2a1a2d3    L2/S139 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       •      •       R1b1b2a1a2d3*    -  
•      •       •      •       •      •       •      •       •     •       •      •        R1b1b2a1a2d3a   L20/S144 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       R1b1b2a1a2e    S68 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       R1b1b2a1a2f    L21/S145 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       •       R1b1b2a1a2f*    - 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       •       R1b1b2a1a2f1    M37   
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       •       R1b1b2a1a2f2    M222 
•      •       •      •       •      •       •      •       •      •       •       R1b1b2a1a2f3    P66  
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•      •       •      •    R1b1c   M335      
•       R2    M124, P249, P267 
 
  
Но они есть у всех европейцев. Это уже показывает, что R1b двигались через 
Кавказ, о чем я всегда утверждал. Но если L51 у вас окажется, то он тоже 
возник на Кавказе, а следующие уже позже.  
 
Конечно, все это строится на том, что Ваши корни на Кавказе. Если ваши 
предки, например, с Иранского нагорья, то все это уже будет относиться к 
персидскому пути. Но уже немало кавказцев показали DYS393=12, так что 
это, наверное, все-таки Кавказ (если все они не из Персии, в части 
Иранского нагорья).  
  
Вот так постепенно вырисовывается путь предков.    
 
 
ПРОДОЛЖЕНИЕ ПЕРЕПИСКИ: 
 
Спасибо за исчерпывающий ответ. Мои предки по мужской линии в 1795 
году переселились из Ширвана - это в Закавказье, в нагорный Дагестан. 
Ширван, хоть и в Закавказье, до присоединения к России всегда был частью 
Персии. Ныне это территория северного Азербайджана. 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Значит, все-таки Кавказ, к западу от Каспийского моря. Именно поэтому я 
написал «Иранское нагорье», а не «Персия», потому что Кавказ своей 
частью тоже входил в Персию.  
 
Вполне возможно, что носители гаплогруппы R1b двигались на юго-запад – 
примерно 8-6 тысяч лет назад – в Анатолию и на Ближний Восток не только 
через Кавказ, но и через Иранское нагорье, или в обход Каспийского моря с 
восточной стороны. Возможно, эти миграционные потоки будут позже 
выявлены с большей точностью.  
 
ПИСЬМО ТРИДЦАТЬ ДЕВЯТОЕ  
(перевод с английского) 
 
В сети имеется очень четкий кластер субклада V-13 гаплогруппы E1b1b1a2, в 
котором преобладает фамилия Calhoun с вариантами,  
 
http://www.haplozone.net/e3b/project/cluster/38 
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Есть сведения от генеалогов, что это действительно генеалогическая линия, 
идущая от одного общего предка, который жил примерно в 1200 годах 
нашей эры.  
 
Можете ли вы рассчитать возраст общего предка по мутациям в 
гаплотипах? Это могло бы быть еще одной калибровкой скоростей 
мутаций.  
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Признаться, мне не нужна новая калибровка. Это уже все сделано, и данные 
опубликованы в журнале J. Genetic Genealogy: 
 
http://www.jogg.info/52/files/Klyosov1.pdf 
 
Все, что можно сделать – это просто проверить уже существующие 
константы скоростей для 37-, 25- и 12-маркерных гаплотипов, потому для 
67-маркерных в приведенном линке слишком мало данных. Если мы будем 
по каждой генеалогической серии делать новую калибровку, то утонем в 
константах скоростей мутаций, которые будут друг от друга отличаться 
незначительно. И какую из них будем выбирать? Это – неважный путь.  
 
Чтобы показать, что опубликованные константы скоростей вполне 
пригодны для разных серий гаплотипов и разных гаплогрупп (в данном 
случае гаплогруппа Е), проведем расчеты. Для начала сформулируем 
несколько принципиальных правил: 
 

1. Константы скоростей мутаций равны 0.00183 мутаций на маркер на 
поколение для 12- и 25-маркерных гаплогтипов, и 0.00243 для 37-
маркерных гаплотипов (ссылка на статью дана выше). 

2. Эти скорости базируются на продолжительности поколения 25 лет. 
Это – математическая величина, и не некая «продолжительность 
поколения» в житейском смысле, которая плавает от эпохи к эпохе, 
зависит от обычаев, культуры общества, от количества детей в семье, 
и от многих других факторов.    

3. Наиболее часто встречающийся гаплотип в выборке называется 
«базовым гаплотипом». Он может быть предковым, но не 
обязательно, особенно в случае древних популяций, когда предковый 
гаплотип часто определяется с отклонениями.  

4. При промежутке времени больше, чем 23 поколения (575 лет), 
необходимо водить табличную (или расчетную) поправку на 
возвратные мутации. Таблица поправок приведена в ссылке выше. От 
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24 до 37 поколений до общего предка следует добавлять всего одно 
поколение, от 38 до 46 поколений – надо прибавлять два поколения.   

 
Переходим к расчетам.  
 
В списке - десять 37-маркерных гаплотипов, на все – 30 мутаций от базового 
гаплотипа, которые легко выявляются. Получаем 30/370/0.00243 = 33 
поколения без поправки на возвратные мутации, то есть 34 поколения с 
поправкой, что дает 850±180 лет до общего предка (правила расчета 
погрешностией даны в ссылке выше).   
 
В том же списке - 19 25-маркерных гаплотипов, на все – 29 мутаций от 
базового гаплотипа. Получаем 29/475/0.00183 = 33 поколения без поправки 
на возвратные мутации, то есть 34 поколения с поправкой, что дает 850±180 
лет до общего предка. 
 
В том же списке - 22 12-маркерных гаплотипов, на все – 15 мутаций от 
базового гаплотипа. Получаем 15/264/0.00183 = 31 поколение без поправки 
на возвратные мутации, то есть 32 поколения с поправкой, что дает 800±220 
лет до общего предка. 
 
Видно, что погрешности (рассчитанные для 95%-го уровня достоверности) 
явно избыточные, потому что данные сходятся значительно лучше, чем 
погрешности. Эти погрешности основаны на 5%-ном уровне ошибки для 
константы скорости мутации, так что для 95%-ной достоверности 
погрешность не может быть менее 10% («два сигма») просто по 
определению. В приведенных выше случаях погрешность (стандартные 
отклонения) была от 21% до 28%, поскольку выборки малы, общий предок 
относительно недавний, и мутаций, соответственно, тоже мало.  
 
Итак, получилось, что общий предок всех людей в выборке с указанными 
гаплотипами жил между 1160 и 1210 гг нашей эры, плюс-минус 
погрешность. Это практически совпадает с данными генеалогов, что они 
жил в 1200-х гг.         
   
ПИСЬМО СОРОКОВОЕ  
(перевод с английского) 
 
Я – из Словении, и нас целая группа, очень интересующаяся вопросами 
ДНК-генеалогии. Очень много людей из нашей страны интересуются, 
откуда произошли словене, как они появились в Европе. Много гаплотипов 
гаплогруппы R1a1 в Словении больше похожи на русские и белорусские 
гаплотипы, чем на гаплотипы из соседней Хорватии, из Загреба. У нас в 
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коллекции есть 319 9-маркерных словенских гаплотипов разных 
гаплогрупп, среди них 114 9-маркерных гаплотипов R1a1 (36%) и 48 
гаплотипов R1b (15%). Не могли бы вы нам помочь как-то с ними 
разобраться? Гаплотипы прилагаем.  
 
МОЙ ОТВЕТ: 

 
Рис. 1. Дерево из 319 девяти-маркерных гаплотипов Словении. 
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Взгляните на 9-маркерное дерево из всех 319 гаплотипов Словении (рис. 1). 
Обычно 9-маркерные деревья дают неважное разрешение, но здесь 
гаплогруппы R1a1 и R1b выделяются очень хорошо. Ветвь R1a1 – справа 
вверху, ветвь R1b – ниже, на 4 часа. Затем идет малая ветвь G2, затем J2, I1a, 
I1c, I1b, и так далее. Там уже разрешение хуже.  
 
Ветвь гаплогруппы R1a1 окаймляют с двух сторон две малые ветви, 
устремленные вверх. Одна, у самого начала дерева, на самом вверху – имеет 
базовый гаплотип (в формате FTDNA) 
 
13-25-16-11-11-14-Х-Х-Х-13-11-30 
 
Это – или «западная евразийская», или «центральная евразийская» ветвь, 9-
маркерные гаплотипы не позволяют провести более детальное разрешение.  
Она более заметна на дереве только гаплотипов R1a1 (рис.2), ветвь из 13 
гаплотипов в самом низу. Она содержит 22 мутации, что дает 2750±650 лет 
до общего предка этой ветви. 

 
Рис. 2. Дерево из 114 девяти-маркерных гаплотипов гаплогруппы R1a1 

Словении. 
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В работе (Рожанский и Клёсов, Вестник Российской Академии ДНК-
генеалогии (2009), т. 2, №6, стр. 974-1099) показано, что западно-евразийская 
ветвь имеет общего предка 2750±370 лет назад, то есть в точности, как и 
словенская ветвь, а центрально-евразийская ветвь имеет общего предка 
3225±340 лет назад.       
 
Вторая подветвь, окаймляющая снизу ветвь R1a1 на рис. 1, на 3 часа, 
состоящая из 20 гаплотипов, имеет базовый гаплотип   
 
13-25-17-10-10-14-Х-Х-Х-13-11-30 
 
Он отличается на три мутации от западной евразийской ветви   
 
13-25-16-11-11-14-Х-Х-Х-13-11-30 
 
и содержит 40 мутаций на все 20 гаплотипов, то есть 0.222±0.035 мутации на 
маркер, по сравнению с 0.188±0.040 мутаций на маркер для западно-
евразийской ветви. Как видно, эта ветвь более древняя, и действительно, 
она имеет 3350±630 лет до общего предка. Это – безусловно западно-
славянская ветвь, и ее носители должны иметь субклад R1a1a7-M458. На 
рис. 1 она явно с примесями других 9-маркерных гаплотипов, поскольку ее 
возраст должен быть 2600±300 лет.  На рис. 2 эта ветвь справа, на 3 часа. Там 
в ней всего 15 гаплотипов, ветвь при переходе от общего дерева несколько 
перестроилась. Эти 15 гаплотипов имеют точно тот же базовый гаплотип 
западно-славянской ветви,  содержат 28 мутаций (уже 0.207±0.039 мутаций 
на маркер), и это дает 3075±660 лет до общего предка ветви. Уже в пределах 
погрешности с 2600±300 лет для западно-славянской ветви.    
 
В целом все дерево гаплотипов R1a1 (рис. 2) содержит 237 мутаций на 114 
гаплотипов, что дает 3500±420 лет до общего предка. Эта цифра 
определенно занижена, потому что наличие ветвей обычно делает общего 
предка «древнее».  
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Рис. 3. Дерево из 48 девяти-маркерных гаплотипов гаплогруппы R1b 

Словении. 
 
Еще пример – гаплогруппа R1b в Словении. Дерево гаплотипов приведено 
на рис. 3. Справа вверху (на 2 часа) находится ветвь гаплотипов с 
DYD393=12. Это – группа древних гаплотипов с предком еще древнеямной 
(курганной) культуры в Волжском регионе. В целом все гаплотипы имеют 
125 мутаций от базового гаплотипа  
 
13-24-14-11-11-14-Х-Х-Х-13-13-29 
 
Это – «атлантический модальный гаплотип», его возраст обычно составляет 
около 4 тысяч лет. За счет ветви «курганных» гаплотипов возраст здесь 
окажется несколько древнее. Действительно, 125 мутаций на 48 гаплотипов 
дают 4500±600 лет до общего предка, в пределах погрешности от обычного 
возраста «атлантического модального».  
 
Если снять «курганную» ветвь», то на оставшиеся 42 гаплотипа придется 
107 мутаций, что даст 4400±610 лет до общего предка большинства R1b 
Словении.  
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Можно посчитать и по-другому. Все  дерево имеет 4 «базовых» гаплотипа 
(на самом верху дерева, номера 190, 273, 275, и 284). Поэтому имеем 
ln(48/4)/0.017 = 146 поколений без поправки на возвратные мутации, или 
170 поколений с поправкой, то есть 4250 лет до общего предка. Это уже 
более близкая к реальности величина.  
 
Базовый гаплотип «курганной» ветви  
 
12-24-14-11-12-14-Х-Х-Х-13-13-29 
 
отличается на две мутации (отмечено) от «атлантического модального», и 
имеет общего предка 2125±780 лет назад. Это явно отражает прохождение 
«бутылочного горлышка» популяции данной древней линии в конце 
прошлой – начале нашей эры.  
 
Наконец, различие на две мутации в базовых гаплотипах «курганной» 
ветви и всего остального дерева разводит их общих предков на 3350 лет, и 
помещвет его на 4900 лет назад. Это – или Русская равнина, или Малая 
Азия. В Европе таких древних общих предков гаплогруппы R1b нет.   
    
ПРОДОЛЖЕНИЕ ПЕРЕПИСКИ 
 
Замечательно, я не могу поверить, что у меня в руках дерево словенских 
гаплотипов, о чем я мечтала несколько лет. Вы сделали для словенских 
энтузиастов очень большое дело.  Большое спасибо.  
  
 
ПИСЬМО СОРОК ПЕРВОЕ  
(перевод с английского) 
 
Я получил результаты своего тестирования, и оказалось, что у меня 
гаплогруппа R1b1b2*, то есть снип М269, и никаких больше нисходящих 
снипов: L23-, L49-, P311-, P312-, U106-.  
 
Что это означает? Кто мои предки? Мой гаплотип на первых 25 маркерах 
 
12-24-13-11-11-13-11-12-12-13-13-29—16-9-9-11-11-23-15-19-28-16-16-16-17 
 
Я – араб, живу в Алжире, куда мои предки перебрались с Аравийского 
полуострова в 750-800 гг нашей эры. 
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
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Спасибо за ваши сведения, они для меня ценны и подтверждают 
соображения, о которых я не раз писал. Ваши предки пришли с Русской 
равнины, из древнеямной («курганной») археологической культуры, 
прошли через Кавказ и Анатолию на Ближний Восток.  Другие ушли 
оттуда в Европу – или через Пиренейский полуостров, или другим путем 
через Балканы. Ваши предки остались на Ближнем Востоке и перебрались 
на Аравийский полуостров, дальнейшее вам известно.  
 
Ваш гаплотип типичен для «курганной» культуры и для Кавказа, где у 
потомков древних носителей гаплогруппы R1b1b2 имеются характерные 
мутации, а именно DYS393=12 и DYD458=16. В Европе это 13 и 17, 
соответственно. Есть еще некоторые детали, например, в Европе последние 
две аллели обычно 17-17, на Кавказе они 16-16, у вас – промежуточные 16-17. 
На Кавказе тоже обычно нет европейских снипов, которые вы перечислили, 
там снипы останавливаются либо на М269, как у вас, либо продвигаются до 
L23, но не далее. Остальное уже продукт европейских миграций, у вас, 
естественно, их нет.  
 
ПИСЬМО СОРОК ВТОРОЕ  
(перевод с английского) 

Пишу вам из Австралии. Я принадлежу к древнему шотландскому клану 
MacEacharn, которые в составе группы родственных семей занимали земли 
в шотландских регионах Kintyre, Islay, и Morvern. Истории последних двух 
ветвей во многом запутанны. Фамилии за многие века претерпели 
изменения, и теперь звучат как MacEacharn, MacEachran, MacEchern, 
MacEachern, Macharn, MacEacharin, MacEachthighearna, MacEachairn. Предки 
вышли из Ирландии, и имена предков упоминаются 19 раз в the Annals of 
the Four Masters, the Annals of Tigernach и the Annals of Ulster, и впервые 
упомянуты  в 760 году в the Annals of Ulster. 

Посылаю Вам список из 72 гаплотипов гаплогруппы R1a1 возможных 
потомков нашего древнего рода, с просьбой помочь разобраться.  
 
В результате междоусобиц в 14-м веке клан MacIness бежал со своими 
людими и нашим родом в Craignish. В те времена было опасно говорить о 
своем родстве с Сомерледом и кланом MacIness, так что архивы запутаны. 
Реджинальд, о котором нынешний клан МакДоналдов говорит как о 
третьем сыне Сомерледа (в чем я не уверен), похоже, продолжил род лорда 
Джона. Где-то между ним и лордом Джоном отпочковались MacAlister. В 
книге издания 1881 года, в которой описаны все сведения на то время о 
клане МacDonald, и которую MacDonald утвердили в качестве основного 
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источника информации, говорится, что относительно Реджинальда 
имеется очень немного сведений. Сейчас его потомками могут быть 
MacCallum.  
 
Сомерлед, внроятно, имел DYS458=15, хотя нанешние МакДоналды имеют 
DYS458=16. Возможно, они не имеют к нему отношения, хотя они говорят, 
что имеют.  
 
Взгляните на прилагаемые данные. Ваши исследования могут изменить 
историю и выяснить истину.  
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Вот как выглядит дерево из 72 гаплотипов в 29-маркерном варианте, 
которые Вы предоставили.  
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Видно, что у представленной серии гаплотипов по меньше мере две ветви – 
одна в нижней части дерева, и другая – остальная часть дерева. В ней тоже 
есть свои подветви, но это сейчас не так важно.    
 
Ваши 29-маркерные гаплотипы нестандартны, и для их использования в 
расчетах их необходимо откалибровать. Для этого я использовал 88 
гаплотипов клана Доналдов, тем более что они попадают примерно в том 
же временной период. Вот как я это делал. 
 
Все 88 гаплотипов МакДоналдов в 25-маркерном формате имеют 127 
мутаций от базового гаплотипа 
 
13 25 15 11 11 14 12 12 10 14 11 31 16 8 10 11 11 23 14 20 31 12 15 15 16 
 
Мы знаем, что константа скорости мутации для этих 25 маркеров равна 
0.046 мутаций на гаплотип на поколение, и 0.00183 мутаций на маркер на 
поколение. Отсюда получаем 127/88/25/0.00183 = 32 поколения (без 
поправки на возвратные мутации) или 33 поколения (825 лет до общего 
предка) с поправкой.  
 
В 29-маркерных гаплотипах, что Вы предоставили, добавились маркеры 
GATA H4, DYS460, YCA IIa и YCA IIb. Они добавляют в 88 гаплотипах 
Доналдов 24 мутации (13, 4, 0 и 7 мутаций, соответственно). Соответственно, 
имеем 151 мутацию на 29-маркерных гаплотипах. Поскольку 32 поколения 
(без поправки на возвратные мутации) остаются теми же, то константа 
скорости мутации для 29-маркерных гаплотипов равна 151/88/k = 32, то 
есть k = 0.054 мутаций на гаплотип за поколение, или 0.0018 мутаций на 
маркер за поколение.      
 
Переходим к дереву гаплотипов.  Все 72 гаплотипа имеют 165 мутаций на 25 
маркеров, или 184 мутации на 29 маркеров, от базового гаплотипа 
 
13 25 15 11 11 14 12 12 10 14 11 31 15 8 10 11 11 23 14 20 31 12 15 15 16 11 12 19 21  
 
Последние четыре аллели приведены выше. Они точно такие же, как у 
МакДоналдов. Число этих мутаций, казалось бы, указывает, что общий 
предок жил 1325±180 лет назад (25-маркерные гаплотипы) или 1300±160 лет 
назад (29-маркерные), но так считать не стоит. Дело в том, что на дереве 
выделяется отдельная, более старая ветвь, имеющая меньшие размеры по 
сравнению с остальной частью дерева. У нее явно свой базовый гапллотип, 
и поэтому число мутаций от базового гаплотипа в этой ветви изменится.      
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Примечательно, что базовый гаплотип дерева на все 29 маркерах в точности 
равен базовому гаплотипу «молодой скандинавской ветви» (Рожанский и 
Клёсов, 2009), который в 67-маркерном варианте приведен ниже: 
 
13 25 15 11 11 14 12 12 10 14 11 31 - 15 9 10 11 11 23 14 20 32 12 15 15 16 – 11 12 19 
21 16 16 17 18 34 38 12 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 11 12 12 13 8 14 23 
21 12 12 11 13 11 11 12 12  
 
Время до общего предка в «молодой скандинавской ветви» соответствует 
1900±400 лет (ссылка выше). Проверим, какой возраст дерева, приведенного 
выше, если считать правильно.  
 
В старой ветви на лереве 14 гаплотипов, на все – 37 мутаций в 25-маркерном 
формате, и 44 мутации в 29-маркерном формате, от базового гаплотипа 
 
13 25 15 11 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 23 14 20 32 12 15 15 16 11 12 19 21  
 
Это дает 1550±300 лет до предка (25-маркерный формат) и 1600±290 лет (29-
маркерный формат). Обратите внимание на сходимость общих предков по 
25- и 29-маркерным гаплотипам. Выделены мутации, которые характерны 
для старой ветви.  
 
Остальная часть дерева из 58 гаплотипов имеет 94 и 106 мутаций в 25- и 29-
маркерных форматах от базового гаплотипа 
 
13 25 15 11 11 14 12 12 10 14 11 31 15 8 10 11 11 23 14 20 31 12 15 15 16 11 12 19 21  
 
Это дает 900±130 и 900±125 лет до общего предка. Здесь сходимость данных 
уже практически абсолютная. Получается, что общий предок жил в 12-м 
веке, и если вычесть 900 лет от нынешней даты, то получается 1110 год н.э. 
Естественно, такая точность излишняя, но стоит учесть, что Сомерлед 
погиб в 1164 году. Иначе говоря, данные не противоречат тому, что общим 
предком дерева, за вычетом старой ветви, мог быть Сомерлед. Ветви справа 
и слева на дерева различаются всего на две мутации: справа, у клана 
MacNeill, DYS385b=13, DYS458=15; справа, у МасДоналд, DYS385b=14, 
DYS458=16. У Сомерледа с равной вероятностью могла быть та или другая 
комбинация, поскольку боковые ветви почти одинаковы по размерам.   
 
Вот теперь можно рассчитать возраст всего дерева. Разница в три мутации 
(дистанция 1750 лет) между двумя ветвями – старой (1550±300 лет) и 
молодой (900±130 лет) помещает их общего предка на (1750+1550+900)/2 = 
2100 лет назад. Напомним, что общий предок «молодой скандинавской 
ветви» жил 1900±400 лет назад, то есть в пределах погрешности расчетов.    
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Действительно, между этими базовыми гаплотипами – всего дерева и 
«молодого скандинавского» - всего одна мутация. На самом деле та м даже 
меньше – всего 0.61 мутация (поскольку у дерева выше средняя величина 
мутированной аллели равна 31.13, а в молодой скандинавской ветви 31.74. 
Разница в 0.61 мутации на 29 маркеров эквивалентна всего 150 годам 
разницы между их общими предками, что в пределах погрешности 
расчетов.     
       
Теперь о вопросе, был ли Сомерлед «норманом». Данные показывают, что 
он скорее был потомком относительно недавних выходцев с Русской 
равнины, или даже из Средней Азии. Взглянем на базовый гаплотип 
Русской равнины:  
  
13 25 16 11 11 14 12 12 10 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 -- 11 11 
19 23   
 
Это – самый близкий базовый гаплотип к базовому гаплотипу дерева, 
приведенного выше. Все остальные европейские ветви гаплогруппы R1a1 
имеют  или 17 в DYS390, или 10 в DYS391, или 29 в DYS389-2, или 11 в 
DYS439, или 16 в DYS458, или 16 в DYS464b, или 15 в DYS464c, или сочетание 
этих  аллелей.   
 
«Возраст» предкового гаплотипа Русской равнины 4800±500 лет, его ветви с 
таким же базовым гаплотипом - 3325±340 лет.    
 
Еще интересное наблюдение. Базовый среднеазиатский гаплотип, 
принесенный ариями в нынешнюю Киргизию по пути в Индию, имеет 
следующий вид:   
 
13 25 16 11 11 14 12 12 10 14 11 32 -- 15 9 10 11 11 23 14 21 31 X X X X -- 11 X 19 23 
 
Это «возраст» 1600±230 лет. Но это – тех, кто остался в Средней Азии. У тех, 
кто мог уйти в Скандинавию, датировка могла быть несколько другой. 
Видимо, по пути и была приобретена характерная мутация  в паре19-21 в 
маркерах YCAII a, b. Археологая известно, что в середине (или в первой 
четверти) первого тысячелетия нашей эры некие азиатские группы или 
племена прибыли в Скандинавию. Ясно, что они были европеоидами, как и 
арии Русской равнины (гаплогруппы R1a1), от которых они произошли.  
«Старый скандинавский» базовый гаплотип     
 
13 25 15 11 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 11 12 19 23  
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тоже по виду очень похож на гаплотип Русской равнины, и отличается от 
него только двумя мутациями на 29 маркерах (выделено). Так что Сомерлед 
вполне мог быть не «Норманом». Да и откуда у нормана гаплогруппа R1a1? 
С этого и нужно начинать вопрос.   
  
 
ПИСЬМО СОРОК ТРЕТЬЕ  
 
Предисловие: Это письмо не содержит расчетов и описаний миграций. Но оно 
настолько типично, что я решил его поместить вместе с моим ответом, 
обращаясь тем самым ко многим интересующимся ДНК-генеалогией.    
 

Сравнив матрицы гаплотипов, я выявил, что мой 17-маркерный гаплотип  
наиболее близок к седьмой ветви вашего списка семи угро-финских 
(уральских) племен возрастом 1400 лет. У них разница всего в один шаг по 
391 маркеру. Даёт ли это мне что-нибудь в определении своего места? Ведь 
ваше дерево из 76 гаплотипов гаплогруппы N1c составлено на основании 
выборки по двенадцати областям России, куда я не вхожу. Ведь у меня даже 
нет уверенности, что я отношусь к зырянам, не говоря уже более о 
детальном (племенном) делении. По зырянам даже базы данных 
практически нет. Неужели это действительно так, и даже имея 68-
маркерный тест, я не могу найти своего места. 

 

МОЙ ОТВЕТ 

Ваш вопрос "дает ли мне что-нибудь" зависит от поставленной задачи и от 
Вашего мировоззрения в целом. Для одних и гаплотипа-гаплогруппы знать 
не надо, это "ничего не дает". Как и генеалогия вообще - что она "дает"? 
Другие месяцами сидят в архивах, значит, что-то дает. Третьим знать свой 
гаплотип - уже достаточно. Четвертым надо идти вглубь, поднимая все 
новые и новые вопросы и последовательно отвечая на них. И каждый раз 
это "что-нибудь дает", иначе не тратили бы на это время. 

У Вас уже есть гаплотип, и Вы нашли ветвь. Дает ли это что-нибудь? Я 
за Вас не могу ответить. Все равно Вы конкретного предка по имени-
фамилии по гаплотипам не найдете. Так в чем Ваша задача перед самим 
собой? 

 Моя - понять историю моих предков. Решить исторические задачи, 
которые не могут решить историки и археологи. Решить задачи 
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современной лингвистики. Понять историю славянского народа. Решать 
загадки и ребусы истории народов. Например, древних еврейских 
священников. Поверить Библию ДНК-генеалогией.  

Эти все задачи решаемы и приносят удовлетворение первооткрывателя.  

А Ваша задача? Как Вы определяете "свое место" в поставленной задаче, 
если таковая вообще ставилась? Что такое "найти свое место" в Ваших 
терминах?  

Вы, похоже, хотите выйти на уровень исследования. Это - научная задача, и 
решать ее надо адекватными методми. А именно, построить детальное 
дерево своей гаплогруппы со своим гаплотипом, выявить ветвь, понять, это 
просто ветвь, или снип-зависимая (то есть представляет отдельный снип), 
организовать зырян на тестирование на гаплотипы, встроить их опять в 
дерево, рассчитать временнЫе показатели для дерева, и вот там понять свое 
место. Другого варианта нет. И то это будет не "ваше место", а место Ваших 
предков в общей картине древнего рода. Вот этот материал уже можно 
публиковать в виде статьи, и в этом будет не только удовлетворение 
интереса, но и вклад в историю своего рода и народа.  

 Основные подходы к этому опубликованы, но надо изучать материал. 
Много есть в нашем Вестнике, в том числе и по истории гаплогруппы N. 
Она пока мало изучена.   

Желаю удачи.  

ПИСЬМО СОРОК ЧЕТВЕРТОЕ  
(перевод с английского) 
 
Я читал ваши дискуссии на форуме Rootsweb о скандинавских ветвях 
гаплогруппы R1a1. Очень хотел бы знать, в какой из них находится мой 
гаплотип? Я – норвежец, у меня YCAIIa/YCAIIb = 19/21, DYS 458=15, я 
принадлежу к группе, которая составляет 6% населения Норвегии belonging  
 

http://no.wikipedia.org/wiki/Nordisk_R1a_Y-DNA-prosjekt  
 
Мои субклады - L168+ L175- L176- L23- L49- M124- M157- M173+ M198+ M343- 
M56- M64.2- PK5- P98- SRY10831.2+ L158- 
 
Наиболее совпадающие с моим гаплотипы – из Шотландии, Ирландии и 
Шетландии. Генеалогическая документация моя уходит до 1628 года. 67-
маркерный гаплотип прилагаю.   
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Какая ветвь «моя»? 
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Нет проблем. Посмотрите на дерево гаплотипов, ваш гаплотип в «молодой 
скандинавской ветви», и очень там комфортабельно сидит. Он помечен 
вашей фамилией. Базовый (предковый) гаплотип ветви:   

13 25 15 11 11 14 12 12 10 13 11 30  --- 15 9 10 11 11 23 14 20 32 12 15 15 16 -- 11 12 
19 21 16 16 17 18 34 38 12 11  -- 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 11 12 12 13 8 
14 23 21 12 12 11 13 11 11 12 12  
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Ваш гаплотип имеет всего одну мутацию от базового на первых 25 
маркерных, причем эта мутация – одна из наиболее быстрых (DYS464b, 
15 14). Есть еще мутации в панелях 26-37 и 38-67, но это нормально. 
Неподелеку от вашего гаплотипа – ветвь МакДоналдов, которые по 
отношению к вашей ветви – дочерние.  

Общий предок вашей ветви жил 2475±320 лет назад, в середине первого 
тысячелетия до нашей эры. Эта ветвь пока удерживала DYS456=15, но из 39 
гаплотипов вашей ветви на дереве у пяти там уже 16. Поэтому Сомерлед из 
вашей ветви мог иметь или старую аллель 15, или уже новую 16.  
     
 
 
ПРОДОЛЖЕНИЕ ПЕРЕПИСКИ  
 
Огромное спасибо за то, что наконец я понял, в каком контексте и 
окружении нахожусь. Это – намного более того, что дали мне 
многочисленные генеалогические документы, и что я воссоединился с 
«молодой скандинавской ветвью».  А то, что мы еще и родительские по 
отношении к клану МакДоналдов, приводит меня в восторг. Спасибо 
 
 
ПИСЬМО СОРОК ПЯТОЕ  
 
Пишу вам из Словении. Мы здесь очень интересуемся ДНК-генеалогией, и 
особенно гаплогруппами I2a, R1a1 и R1b, которых здесь большинство. 
Направляем вам список из тридцати одного 39-маркерных гаплотипов 
Словении гаплогруппы I2a, помогите разобраться, когда жил наш общий 
предок, и насколько наши гаплотипы сопоставимы с друними 
европейскими I2a.  
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Вот как выглядит дерево из 31 гаплотипа в 39-маркерном варианте, которые 
вы предоставили.  
 
Этот гаплотип несколько нестандартный, и константа скорости мутации 
его маркеров в среднем равна 0.00183 мутаций на маркер на поколение, или 
0.071 мутаций на гаплотип на поколение (в 25 лет).  
 
Как видно, дерево гаплотипов ровное и довольно симметричное, все ветви 
примерно одинаковой длины. Это означает, что в хорошем приближении 
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вся эта популяция имеет одного общего предка. Он имел следующий 
гаплотип (в формате DYS 19, 385a, 385b, 389-1, 389-2, 390, 391, 393, 393 -- 426, 
437, 438, 439, 441, 442, 444, 445, 446, 447, 448, 449 -- 452, 454, 455, 456, 458, 459a, 
459b, 460, 461, 462, 463, 635 -- GGAAT1B07, YCAIIa, YCAIIb, GATA A10, GATA 
H4, 388).   
 
16 14 15 13 31 24 11 11 13 -- 11 15 10 13 15 11 10 11 13 25 20 32 -- 12 11 11 15 17 8 
10 10 12 12 20 23 -- 11 21 21 12 11 13     
 

 
Дерево 39-маркерных гаплотипов гаплогруппы I2a2 Словении. Дерево 
состоит из 31 гаплотипа 
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Поскольку от этого базового гаплотипа вся серия имеет 187 мутаций, то 
общий предок этой выборки жил 187/31/0.071 = 85 поколений без поправки 
на возвратные мутации, или 93 поколения с поправкой, что дает 2325±290 
лет назад.  
 
В более принятом 12-маркерном варианте этот базовый гаплотип имеет вид 
 
13 24 16 11 14 15 11 13 13 13 11 31 
 
Это точно такой же базовый гаплотип, как в Восточной Европе (Рольша, 
Украина, Белоруссия, Эстония, Россия, Литва), все – субклад I2a2, с 
возрастом общего предка 2650±320 лет. В Германии - 2575±510 лет, и по всей 
Европе 2275±380 лет, у всех субклад I2a2. Как видите, все то же самое – и 
гаплотип, и общий предок.  
  
 
ПИСЬМО СОРОК ШЕСТОЕ 
(перевод с английского) 
 
Имеется довольно большая группа людей в Европе, у которых имеется 
гаплогруппа R1a1 с DYS388=10. Более того, у многих из них имеется 
DYS448=0, то есть нуль-мутация на этом маркере. Имеются предположения, 
что мы представляем группу с субкладом L12. После многочисленных 
дискуссий по географии нашей группы, мы приходим к заключению, что 
общий предок части нашей группы жил в Нижней Саксонии, откуда его 
потомки перебрались в Голландию, а другие потомки – в Англию. 
Помогите разобраться в этих гаплотипах, и особенно в тех, что с нуль-
мутацией. Когда жил этот общий предок? 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Дерево из шестидесяти 67-маркерных гаплотипов по вашему списку 
показано ниже. Оно явно состоит из двух совершенно разных ветвей.  Одна, 
плоская и совсем молодая (по виду) ветвь из 20 гаплотипов находится в 
правой верхней части дерева. Все гаплотипы в ней содержат нуль-мутацию 
у DYS448. Гаплотип под номером 146 занимает одиночную позицию, но он 
также содержит нуль-мутацию. Либо в нем ошибка, либо это остаток каких-
то ближайших потомков первопредка с этой нуль-мутацией. 
 
Если его временно убрать, и рассмотреть оставшиеся 19 гаплотипов, то они 
содержат всего 18 и 22 мутаций в их 37- и 67-маркерных гаплотипах. Это 
соответствует 275±70 и 200±50 лет от общего предка с нуль-мутацией.  
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Базовый гаплотип этой ветви с нуль-мутацией следующий: 
 
13 24 16 10 11 14 12 10 10 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 24 14 0 32 14 14 15 15 – 11 11 19 
23 17 17 19 18 34 39 14 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 16 11 12 12 13 8 12 23 
22 12 12 11 13 11 11 12 12 

 
Дерево 67-маркерных гаплотипов гаплогруппы R1a1 c DYD388=10. 
Дерево состоит из 60 гаплотипов. Все 20 гаплотипов ветви справа вверху 
имеют DYS448=0.  
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Остальная – слева и внизу – часть дерева имеет довольно сложную 
структуру. Ветвь в нижней части дерева (гаплотипы 57, 59, 71, 91, 114 и 116)  
имеет базовый гаплотип  
 
13 25 17 10 11 14 12 10 10 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 24 14 19 33 14 15 15 17 – 11 11 19 
23 15 16 19 18 34 37 14 11 – 11 8 17 17 8 13 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 14 24 
22 12 12 11 13 11 11 12 13 
 
На все шесть 67-маркерных гаплотипов приходится 101 мутация, что 
помещает общего предка на 3325±470 лет назад. Рядом с ними ветвь из 14 
гаплотипов возрастом 1275±260 лет.  
 
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 19 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 
 
Это та же ветвь, что описана нами в статье (Рожанский и Клёсов, 2009) под 
названием «Молодая ветвь десятников», с общим предком, который жил 
1425±180 лет назад.    
 
Ветвь из 17 гаплотипов слева – возрастом 2150±290 лет (по 37-маркерным 
гаплотипам). Ее базовый гаплотип в 67-маркерном варианте 
 
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 15 15 19 20 33 39 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 
 
Это – несколько искаженная «Старая ветвь десятников», возраст которой 
был ранее определен в 2925±370 лет (Рожанский и Клёсов, 2009).   
 
Три гаплотипа справа на самом верху дерева имеют возраст общего предка 
2625±770 лет или 2250±530 лет для 25- и 37-маркерных гаплотипов.  
 
Попарное сравнение гаплотипов с нуль-мутацией, нижней и левой ветви 
показало, что все мутационные расстояния там примерно равны друг 
другу, и составляют 19, 19 и 18 мутаций на 67 маркерах. Это помещает их 
общих предков на 3650, 4200 и 4500 лет назад, то есть в среднем на 4000±500 
лет назад.  
 
Более детальное определение состоит в сравнении всех четырех 67-
маркерных базовых гаплотипов (последняя ветвь из трех гаплотипов в 
расчет не бралась из-за ее малочисленности и неточности). Все четыре 
гаплотипа отличались на 43 мутации от базового  
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13 25 16 10 11 14 12 10 10 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 24 14 19 32 13 14/15 15 16/17 – 
11 11 19 23 15 16 19 19 33/34 39 13/14 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 12 13 
 
Это дает примерно 3800 лет до общего предка ветви с DYS388=10. Наконец, 
если сравнить его с базовым гаплотипом Русской равнины 
 
13 25 16 11 11 14 12 12 10 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 – 11 11 19 
23 16 16 18 19 34 39 13 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 14 23 
21 12 12 11 13 11 11 12 13 
 
то эти гаплотипы различаются всего на 8 мутаций на 67 маркерах, что 
помещает их общего предка примерно на 5 тысяч лет назад. Это и есть 
время выхода носителей гаплогруппы R1a1 на Русскую равнину.  
 
Итак, общий предок гаплотипов R1a1 с DYS388=10 и DYS388=12 был тот, что 
вышел на Русскую равнину около пяти тысяч лет назад. Примерно 3800 лет 
назад образовалась мутация DYS388=10, и носители ее переселились в 
северо-западную Европу, видимо, в Норвегию, в первом тысячелетии до 
нашей эры. Там эта мутация разошлась по Британским островам, 
Голландии и Германии. К востоку от Германии ее почти нет. Всего 200-250 
лет назад произошла нуль-мутация в маркере DYS448, и ее носители живут 
в основном в Англии, Германии и США.     
 
 
ПРОДОЛЖЕНИЕ ПЕРЕПИСКИ: 
 
>Если его временно убрать, и рассмотреть оставшиеся 19 гаплотипов, то они 
содержат всего 18 и 22 мутаций в их 37- и 67-маркерных гаплотипах. Это 
соответствует 275±70 и 200±50 лет от общего предка с нуль-мутацией.  
 
Вы совершенно правы. Это поразительно, насколько совпадает с 
«классической» генеалогией. Наш (группы с нуль-мутацией) общий 
предок, Роберт Такер, умер в 1750 году в Вирджинии, то есть 260 лет назад.   
 
 
ПИСЬМО СОРОК СЕДЬМОЕ  
 
Много говорят о том, что на Алтае должны быть самые древние гаплотипы 
гаплогруппы R1a. Так ли это?  
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МОЙ ОТВЕТ: 
 
Питер Андерхилл с коллегами в своей недавней работе (2009) привели ряд 
алтайских гаплотипов гаплогруппы R1a1. Гаплотипов группы R1a* они не 
обнаружили, но привели 13 десятимаркерных гаплотипов R1a1a* (по новой 
номенклатуре). В формате DYS 393, 390, 19, 391, 388, 439, 389-1, 392, 389-2, 461 
эти гаплотипы выглядят так: 
 
13 26 16 11 12 11 14 11 17 10 
13 26 16 11 12 11 14 11 17 10 
13 26 16 11 12 11 14 11 17 10 
13 25 16 11 12 11 14 11 17 10 
13 26 16 11 12 11 14 11 17 10 
13 26 16 11 12 11 14 11 17 10 
13 26 16 11 12 11 14 11 18 10 
13 25 16 11 12 11 14 11 18 10 
13 26 16 11 12 11 14 11 18 10 
13 26 16 11 12 11 14 11 18 10 
13 26 16 11 12 11 14 11 17 10 
13 26 16 11 12 11 14 11 18 10 
   
Особняком стоит еще один гаплотип   
 
14 24 17 11 12 10 13 11 18 10 
      
В первых двенадцати гаплотипах всего 7 мутаций на 120 маркеров от 
базового гаплотипа (в формате FTDNA) 
 
13 26 16 11 X X X 12 11 14 11 31 -- 10  
 
что дает 7/120/0.0018 = 32 поколения без поправки на возвратные мутации, 
или 33 поколения с поправкой, то есть 825±320 лет до общего предка. Это – 
12-й век нашей эры, плюс-минус несколько столетий.  
 
 Эта картина напоминает ситуацию с якутами, гаплотипы которых прошли 
бутылочное горлышко популяций  всего 1300 лет назад, в первом 
тысячелетии нашей эры. Вот и на Алтае что-то случилось в R1a1 в начале 
прошлого тысячелетия.  
 
Последний гаплотип необычный, вполне возможно, мутированный, но он 
не относится к большинству, рассмотренному выше. Он находится от их 
базового на 6.6 мутаций, то есть суммарно на 14,150 лет между свои и их 
общими предками. Это помещает общего предка всех приведенных 
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гаплотипов примерно на 7500 лет назад. Действительно, это намного 
раньше, чем время R1a1 на Русской равнине.  
 
Базовый гаплотип общего предка серии из 12 гаплотипов отстоит от 
базового гаплотипа R1a1 Русской равнины на четыре мутации. Это 
помещает ИХ общего предка на 6400 лет назад.  
 
Получается, что алтайские гаплотипы не с Русской равнины.  Это – древние 
гаплотипы R1a1 Южной Сибири, видимо, не раз проходившие бутылочное 
горлышко популяции.   
 
 
ПИСЬМО СОРОК ВОСЬМОЕ  
 
Я сделал себе генетический анализ, хотя в этом я ничего не понимаю; 
моя специальность - теоретическая физика. Именно поэтому ваша 
разъяснительная статья «Се человек» была мне так интересна. В 
сертификате, который я получил, значится, что моя гаплогруппа R1a1 
(M17), т.е. та же, что и у вас, хотя 12 двухзначных цифр, которые вы 
приводите, у меня с вами в общем-то не совпадают. У меня последняя 
цифра 17, а у вас 30. Может ли такое быть?  
 
Описание миграции моего предка в сертификате тождественно вашему 
описанию. Это тоже удивительно, поскольку насколько мне известно все 
мои предки - чистокровные евреи-ашкенази, из восточной Польши 
и западной Белоруссии. Этот факт прослеживается и задокументирован с 19 
века. 
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Спасибо за комментарий и вопросы. На них легко ответить. 
 
1. Я немало занимался ДНК-генеалогией евреев, в том числе евреев-
ашкенази. На сайте http://aklyosov.home.comcast.net в статьях и материалах 
на эту тему вы найдете подробный ответ и на Ваш вопрос о R1a у евреев.  
 
2. Некоторая иллюстрация к этому дана на рисунке ниже. Это из рубрики 
"Обращения читателей и персональные случаи ДНК-генеалогии" журнала 
Вестник ДНК-генеалогии за ноябрь прошлого года. Гаплотип слева – 
спасенного во время войны мальчика, который по матери, видимо, был 
евреем, а по отцу, как выяснилось – предположительно скандинавом. Если 
Вас смутит, что я назвал "нееврем" мальчика, у которого мать - еврейка, 
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сообщите, я поясню. Обратите внимание, как плотно вокруг дерева сидят 
гаплотипы евреев гаплогруппы R1a1, и как чувствительно дерево к 
«чужакам». Сидят плотно – потому что молодая популяция, образовалась 
всего тысячу лет назад, см. ниже.   
 

 
 
  
Дерево 25-маркерных гаплотипов евреев гаплогруппы R1a1, и гаплотип 
(слева, номер 262S) предположительно скандинава, той же гаплогруппы 
R1a1.   
 
 
3. Гаплогруппа R1a1 встречается у евреев (ашкенази) [хотя "чистокровных", 
как Вы написали, не бывает; впрочем, это у Вас просто фигура речи, как не 
бывает чистокровных русских и кого угодно]. У евреев, впрочем, 
встречаются почти все гаплогруппы, история бурная была. Об этом тоже 
много в моих очерках-расследованиях по еврейской тематике. R1a1 
проникла в их среду, естественно, половым путем, 1100+/-150 лет назад, то 
есть в десятом веке плюс-минус век. Подозрение, естественно, на хазар, но 
это совсем не обязательно. Это могла быть и Италия, и Германия, и прочая 
Европа. География этого гаплотипа у евреев в деталях повторяет ареал 
расселения ашкенази начала-середины 19-го века. Это - по сведениям 
тестированных евреев R1a1 о месте жительства их наиболее далеких 
прямых предках (как правило, 19-й век). 
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4. Маршрут движения предков гаплогруппы R1a1 в сертификате в общем (и 
в частности) неверен. Авторы текста просто пошли по накатанному пути 
отцов-основателей популяционной генетики, которые придумали эту 
версию в виде очередной басни, которых насочиняли в то время 
предостаточно. Данных-то не было, а соблазн описать мир был, что якобы 
данные есть. Я тоже, признаться, поверил им в те времена, когда писал 
первую версию рассказа несколько лет назад, и тоже пошел на поводу. 
Потом стал разбираться сам... в общем, разгребать пришлось много. Потому 
и последующие версии очерка, по ходу появления новых данных. 
Хотя движение R1a1 из Южной Сибири через Евразию на запад осталось, 
только прибытие их в Южную Сибирь было другим, и пришли они на 
Балканы, и только оттуда начали расходиться по миру примерно 6000 лет 
назад. Оттуда, с Балкан, они на Русскую равнину и пришли 5000 лет назад, 
и прошли дальше в Среднюю Азию и Урал 4000-3600 лет назад (бронзовый 
век), а оттуда спустились в Индию и Иран в виде тех самых ариев. Которых 
так извратили нацисты, перепутав всё, что только можно было перепутать - 
и язык, и происхождение, и superiority. 
 
Так что Вы, хотя и еврей, но по мужской линии потомок ариев. Никуда не 
деться. Медицинский, так сказать, факт. 
 
5. R1a1 устанавливается по разным снипам, дублирующим. У меня, 
например, по М198. У Вас - по М17. Обычно по М17, но не всегда.  
  
6. Базовый гаплотип - это не совсем усреднение с округлением. Это,  скорее, 
"эквидистанционное расстояние" от всех аллелей гаплотипов в выборке, 
или минимизация этого расстояния. И это тоже не так однозначно, 
поскольку гаплотипы в выборке могут быть "приблудные". Их надо убирать 
по специальным критериям. То, что у Вас 17, это и есть 30. Просто надо 
сложить ваши 17 с вашими же 13 через аллель левее. Это две разных 
системы записи. Одни записывают не складывая (тогда 17), другие - 
складывая (тогда 30).  
  
 
ПИСЬМО СОРОК ДЕВЯТОЕ 
 
Обращаюсь к вам  с просьбой разобрать мой необычный случай, который 
вполне может представлять собой, кроме всего прочего, и научно-
статистический интерес.  Я  происхожу из одного из дворянских  родов 
Курской губернии, ведущего начало от   некого помещика    Ивана 
Ивановича,  получившего вотчину за боевые заслуги от царя Алексея 
Михайловича Тишайшего, причём есть основания полагать, что этот мой 
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предок вышел либо из детей боярских, либо пришёл из Польши и на сей 
предмет я уже нашел в Российском Архиве Древних Актов -  по 
невероятному везению - в наличии в описях  ряд  документов 17-го века, 
которые непосредственно касаются моих предков. Наше поместье 
располагалось недалеко от Мирополья и Суджы и на протяжении долгого 
времени  эта территория в составе Суджанского уезда входила в состав 
Курской губернии, хотя некогда принадлежала к территории Сумского 
полка Белгородского края –все эти названия, конечно же,  очень вам 
знакомы.  Проще выражаясь, я ваш земляк  в относительно близком к  
самому точному  пониманию  этого слова.  Пишу вам полагая, что мой 
генеалогический случай не оставит вас  равнодушным, поскольку в 
некоторой степени он является если не феноменальным  для сферы 
генетической генеалогии, но как минимум неординарным его назвать 
можно точно.  
 
Не так давно я сдал тест  в 23andme.com  и получил оттуда ответ c 
результатами теста – сразу первый же нетерпеливый взгляда на строчку с 
 отцовской  линией  Y и  представьте себе -  J1! После недолгих уточнений 
оказывается, что  у меня не J1e (его 23andme типирует), а J1 (M267), который 
в FTDNA  принято понимать как J1*, хотя существует вероятность, что этот  
мой субклад  так же может относиться к  J1b или J1c, который 23andme не 
типирует.  
 
Получаю  небольшой шок, но сразу заглядываю  в раздел, где расположены  
этно-популяционные данные, и вижу, что я славянин из числа «самых 
славянских славян» с равномерной смесью великоросской, малоросской и 
польской крови  плюс немного немецкой, скандинавской и фино-угорской,  
собственно, каковым и привык считать себя, получая информацию от 
родителей с рождения. По другим данным, я нахожусь в равноудалённой 
точке  между русскими и оркнейцами примерно в районе немцев и 
поляков. При наличии у меня  J1 (M267) и отсутствия генетических 
родственников полная картина становится, как вы уже сами понимаете, 
очень необычной.   
 
Вы знаете, что даже у людей, имеющих хотя бы очень дальнее родство с 
евреями, база выстреливает сотни еврейских родственников. Но для меня 
система нашла всего  63 человека, причём  из них евреев всего два - очень 
удалённые, с которыми, судя по  пропорции этих двух от общего числа 
даже дальних 63-х  родственников я имею пересечения    именно по 
славянской линии, а не  по еврейской, что говорит о том, что еврейский 
адюльтер в  моей мужской линии исключён, даже если бы  если бы это 
произошло даже 10 колен назад,  “Real Finder”  от 23andMe  в любом случае 
 показал бы множество евреев в «аутосомной родне», на что есть множество 
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примеров в RF 23andme.  Далее, нахожу, что по аутосомам у меня общий 
HID c греком с Крита, который является ещё вдобавок моим совпадением 
по  субкладу (J1-M267)  с временным расстоянием до общего предка лет 
семьсот. Сдать тесты FTDNA на выявление  гаплотипа  я ещё не успел, но 
мой дальний родственник-грек уже имеет данные по 67-ми маркерам  и 
учитывая наше с ним совпадение по SNP и наличию общего HID на 
аутосомной части генома имею основание предполагать, что и гаплотип у 
нас с ним должен быть, с очень  большой степенью вероятности,  
одинаковый.  Что характерно, наличие ближайшего окружения в базах 
Ysearch и FTDNA  по его гаплотипу показывает и евреев и неевреев – там 
есть итальянцы, испанцы и немец. Что вы можете сказать по этому поводу? 
Вот 67-маркерный гаплотип «моего» грека (гаплогруппа J1, тестирована): 
 
12 24 13 10 12 18 10 15 11 12 11 29 -- 18 8 9 11 11 24 14 20 31 14 15 15 16 16 -- 10 9 
19 21 15 14 18 17 32 39 13 10 -- 11 8 15 16 8 12 10 8 11 9 11 22 22 18 11 12 12 17 8 12 
27 24 14 12 12 14 11 12 12 11   
 
На мой взгляд – это генетическая «интрига».  
 
 
МОЙ ОТВЕТ (выдержки): 
 
... Давайте с самого начала договоримся - "классическая генеалогия" и ДНК-
генеалогия иногда просто не пересекаются. Поэтому либо мы о дворянах и 
детях боярских, то есть о бумагах и архивах, либо о том, что у вас на самом 
деле в ДНК. Вы человек взрослый, и определенно понимаете, что одно из 
другого отнюдь не вытекает и не коррелирует - в общем случае. Потому 
что шерше ля фам. 
 
...В этом случае никакого научно-статистического интереса Ваш случай не 
представляет, и необычным никак не является. Я умышленно пишу столь 
жестко, чтобы Вас несколько "охолонить". Давайте исходить из того, что Вы 
считаете себя русским, а оказались гаплогруппы J1. Вот и вся история. 
Задача - надо разобраться, из каких краев пришел этот J1. Никакие дети 
боярские к этому отношения в данном контексте не имеют.  Вот Вам 
пример - евреи были в Киеве в хазарские времена, R1a1 и J1 гуляли вместе.  
 
Первое - советую Вам сделать в FTDNA 67-маркерный гаплотип. На грека 
надеяться можно, но не настолько, чтобы полагать, что у вас с ним 
одинаковые гаплотипы.  
 
Далее, никакие "этно-популяционные" данные с J1 (или с любой другой 
гаплогруппой) не коррелируют. Гаплогруппе J1 как минимум 40 тысяч лет. 
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Она неистребима. Евреев тогда, понятно, не было. Были бедуины. Никакие 
"этно-популяционные" тесты на такую глубину не достают. И даже в 10 раз 
меньше.  
 
Но для того, чтобы это вообще рассматривать, надо перепроверить ваш 
гаплотип. По нему я уточню, когда жил ваш общий с евреями (или 
арабами, что тоже не исключено) или бедуинами общий предок. Тогда 
будет предмет разговора.    
 
 
ОТВЕТНОЕ ПИСЬМО (выдержки): 
 
Да, конечно же, я  понимаю, я всего лишь хотел дать расширенную 
информацию, дополняющую исходные данных. Видимо, всё-таки здесь 
очень важно, что   при любых обстоятельствах я знаю свою родословную, 
причём последним причисленным по официальным канонам Российской  
Империи  был мой дед, а не очень далёкий и сомнительный предок, 
причём всё подтверждено метриками на протяжении почти десяти колен. 
Это так, на всякий случай… Гаплогруппа то необычная,  хотя похоже  на то, 
что эта «необычность», как раз и может дополнительно подтверждать 
неразрывность рода. Для меня сейчас важно понять, пришёл мой предок из 
Украины или был «прислан», а может быть «выслан»  из Москвы в 
Слобожанщину/Курщину,  коих фактов было не мало и это собственно и 
подвигло  меня на генетический тест. Появление  J1  меня нисколько меня 
не травмирует, но даже наоборот добавляет некоторой интриги в дело о 
моей родословной. Что касается евреев-хазаи и древних киевлян, я даже 
имею смелость предполагать, что именно из этого рассеяния моя линия и 
могла произойти, почему бы и нет? Более того, насчёт соседства J1  и  R1a 
вы наверняка в курсе –у ассирийцев (халдеев)  это два основных субклада, 
причём J1, кажется, если не ошибаюсь, в основном  именно M267*. 
 
Вы всё говорите правильно, только с моей стороны необходимо дать 
уточнение – тест показал J1*,  т.е. M267*. Пробежавшись по статистическим 
данным я заметил, что даже и для евреев эта группа  является крайне 
редкой, ну  а что уж говорить - для русских вообще абсурдной.:-) Вот это и 
вызвало мои рассуждения на тему научно-статистического интереса.  Да, 
кстати, хочу обратить снова ваше внимание, что по аутосомам сижу 
западнее  России и в родне полно поляков, немцев и кельтов. Евреев в 
родичах на 23andme нет вообще, хотя появление еврейского предка хотя бы 
поколений на 10 назад, выдает в 23andMe “Relative Finder” сотни еврейских 
предков (проверено на практике). У меня и не было заблуждений на счёт 
возможных адюльтеров, просто я хотел использовать свою вводную в 
первом письме  для утверждения, что каких-то «несанкционированных 
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вливаний» генетики за последних 13 поколений не было, или вероятность 
этого низка, т.е условно выражаясь я по генетическим данным именно 
таков,  коим меня и обозначили мои бабушки и дедушки в своих рассказах 
и легендах. 
 
Безусловно, сделать 67-маркерный гаплотип я и собираюсь сделать в 
ближайшее время. Буду действовать в этом направлении, и как только 
появится гаплотип, незамедлительно выйду  с результатом  на вас... 
 
Кроме всего прочего я хотел бы от себя лично  поблагодарить вас за  ваш 
труд о Детях Боярских, где вы в ярчайших красках обоснованно, 
объективно и доказательно описали страдания русского служилого 
сословия и вообще русского народа, столько натерпевшегося от зверств 
«соседей». Эти злодейства по  отношению к русскому народу забывать не 
должен никто и никогда, впрочем, как и  роль служилого дворянства и 
верного казачества  Слобожанщины и Курщины, отстоявшего право на 
существование России  и русского этноса в целом. Ваш труд с позиции 
людей мне подобных переоценить просто невозможно, и я теперь буду 
считать распространение сего вашего труда в Интернете просто своим 
долгом. 

 
 
ПИСЬМО ПЯТИДЕСЯТОЕ (перевод с английского) 
 
Несколько дней назад я нашел и прочитал Вестник Росийской Академии 
ДНК-генеалогии, выпуск 1 (на английском языке), и, похоже, нашел 
информацию, которую искал.  
 
Я недавно определил свой 12-маркерный гаплотип, который оказался 
гаплогруппы J2: 
 
12-23-15-10-12-17-10-16-12-13-11-30 
 
Но там – необычный элемент: DYS426=10, вместо обычного 11.  
 
Пытаясь понять, откуда я произошел, я рассматриваю варианты и   
вероятности неолитических фермеров, а также финикийца, араба, грека, и 
еврея. Сам я живу в юго-восточной части Сицилии, так что варианты могли 
быть самые разные.  
 
В поиске других вариантов гаплотипов с редкой DYS426=10 я и вышел на 
ваши статьи в Вестнике. На стр. 83 вы написали – «В базах данных имеются 
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только 14 гаплотипов гаплогруппы J2 c мутированным DYS426 из общего 
числа 1302 человек. Ни одного еврея среди них нет».  
 
Мой вопрос – на основании этой информации могу ли я вычеркнуть евреев 
из своих возможных предков, и сосредоточиться на финикийцах, арабах и 
греках? Про ряду признаков, наиболее подходят последние. Но может 
DYS426 более характерна для арабов?      
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Думаю, вы начали не с того конца. Забудьте на время о неолитических 
фермерах, финикийцах и всех прочих. Вы еще не там.  
 
Вот мои комментарии: 
 

1) Ваш DYS426 ровным счетом ничего не означает. Да, это редкая 
мутация. Однако она может произойти у любого в любом поколении. 
В том числе и у вас. Мутации происходят статистически, 
неупорядоченно. У кого-то да происходят.  
Я приведу вам пример. Мутации в DYS426 происходят в среднем 
один раз на каждые 10 тысяч поколений. Это действительно редко. 
Тем не менее, эта мутация происходит на каждые 10 тысяч рождений 
мальчиков. В большом городе (или стране), где в день рождается 2 
тысячи детей, из них примерно тысяча мальчиков, такая мутация 
происходит раз в 10 дней. Такую мутацию в мире имеют миллионы 
людей.  
Это означает, что вы просто не можете взять одну мутацию, даже 
DYS426, и искать в ней какой-то определенный смысл. Вы вообще 
можете быть первым в своей генеалогической линии, а у отца такой 
мутации может не быть. У миллионов людей в мире так и 
получилось.  

2) 12-маркерный гаплотип не даст вам никакой серьезной информации 
о ваших отдаленных предках, тем более о том, где они жили и к 
какой этнической или религиозной группе относились. Если вы 
хотите подойти к делу серьезно, вам нужно определить по меньшей 
мере 37-маркерный гаплотип, лучше 67-маркерный. Это поместит вас 
на определенную ветвь на дереве гаплотипов. Эта ветвь будет 
коллективом ваших более-менее родственников со всего мира. ОНИ 
дадут вам представление, откуда появились ваши предки. 
Одиночный гаплотип таких представлений не дает, он истории не 
рассказывает.  
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3) Вам нужно определить субклад, чем глубже, тем лучше, а не просто 
“J2”. J2 вам почти ничего не говорит, эта гаплогруппа разбросана по 
всему миру. Более глубокий субклад, например, J2a4h1 даст вам 
лучшее представление, откуда ваши предки.  

4) Комбинация пунктов 2 и 3 выше может помочь вам определиться с 
предками, хотя бы в первом приближении. После нахождения вашей 
ветви я помогу вам рассчитать время до вашего общего предка для 
всей ветви и ее подветвей. Это может быть 5000 лет, но может быть и 
500 лет. Если окажется 500 лет, то о каких «неолитических фермерах» 
может идти речь? О каких финикийцах?  

 
Как видите, на самом деле у вас сейчас почти никакой информации нет. 
Только самые общие представления-фантазии.  
 
К вашему вопросу о наличии DYS426 у евреев, могу только сказать, что не 
знаю ни одного случая этой мутации у арабов или евреев. Они обязаны 
быть, но еще не сдали свою ДНК на анализ. Сдадут.  
 
Когда у вас будет 37- или, лучше, 67-маркерный гаплотип и глубокий 
субклад, напишите мне. Тогда продолжим.       
 
 
ОТВЕТНОЕ ПИСЬМО: 
 
Огромное спасибо за ответы, они ясные и четкие, даже для меня, при 
полном отсутствии знаний и опыта в этих вопросах. Конечно, я непременно 
сделаю тесты, и через несколько недель напишу вам, направив эту 
информацию. А пока – что я могу сделать для вас на Сицилии?  
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
☺ 
 
Спасибо, пока ничего. Разве что пришлите свои расширенные гаплотип с 
гаплогруппой.  
 
 
ПИСЬМО ПЯТЬДЕСЯТ ПЕРВОЕ (перевод с английского) 
 
Пожалуста, помогите мне. Я пытаюсь найти своего отца, которого не знаю. 
Я занимаюсь этим несколько лет, используя традиционные способы, и 
сейчас перехожу на ДНК.  
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Мой биологический отец встретил мою будущую мать в 1951 году, когда ей 
было 19 лет. Поблизости были три военные базы, и они встретились на 
танцах, на которые обычно приходили много солдат. Думаю, что он был 
одним их них. Он назвался ей фиктивным именем. Это было в Вилтшире, 
Англия. 
 
Моя (и его) гаплогруппа J1e. Полагаю, что это или арабская линия, или 
северная или восточная Европа, которая могла отделиться от 
ближневосточной линии гаплогруппы J1e очень давно, на заре этой 
гаплогруппы. Скорее всего, я происхожу из этой второй группы.  Наверное, 
мой отец был англичанином. Хотя в 1951 году на базах служили еще 
канадские и польские парашютисты.  
 
Моя ДНК-тестирующая компания оказалась бесполезной в отношении 
поисков. Например, дала близкий гаплотип из Гвинеи-Биссау, что просто 
смешно. Не так ли? 
 
Направляю вам результаты анализа моей аутосомальной ДНК. мтДНК я 
еще не определял, но мой дед по материнской линии имеет I1a1b, а прадед 
по другой материнской линии имеет R1b1c. Подозреваю, что вряд ли 
можно установить, какая часть моего аутосомного анализа относится 
именно к моему отцу. Как это можно установить? Если он еще жив, то ему 
должно быть между 79 и 90 лет. Он, видимо, и не подозревает о моем 
существовании, как и о том, что у него – прелестная 5-летняя внучка. 
Можете ли вы мне помочь в поисках? Прилагаю мой 67-маркерный 
гаплотип.  
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Вы в целом правы в своем анализе. Ваш гаплотип относится к арабской 
линии гаплогруппы J1e, и ваш далекий предок мог, например, принимать 
участие в европейских походах в 7-м веке нашей эры, и остаться в Европе. 
После этого ваша линия стала фактически европейской. Технически, ваш 
отец мог быть любой европейской национальности, поскольку эта 
гаплогруппа разошлась за последнее тысячелетие по всей Европе – хотя в 
значительно меньших количествах, чем, например, гаплогруппа R1b1b2.     
 
Что практически определенно – вы не еврей по происхождению. Ваш 
гаплотип значительно удален от типичных гаплотипов евреев. К 
сожалению, ваш гаплотип определяли в компании Genebase, и у них своя 
система записи гаплотипов и своя система, какие маркеры анализировать. 
Поэтому я не могу сопоставить ваш гаплотип с другими в той мере, какая 
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дала бы ответ на многие вопросы. Но кое-что сделать можно. Например, на 
рисунке ниже показано дерево 37-маркерных гаплотипов гаплогруппы J1e  
для евреев (более плотная ветвь в верхней части дерева) и более 
«эклектичная» ветвь справа внизу, которая объединяет гаплотипы разного 
происхождения, но, видимо, в конечном итоге арабского происхождения. В 
той же ветви находятся гаплотипы и самих арабов. Туда же по ряду 
аллелей, которые удается идентифицировать, попадает и ваш гаплотип. 
Наиболее близкий аналог вашему гаплотипу – номер 99 на дереве, который 
принадлежит арабу.  
 

 
 
Дерево из 94 37-маркерных гаплотипов гаплогруппы J1e. Левая, более 
плотная ветвь, почти исключительно состоит из гаплотипов евреев, так 
называемые «модальные гаплотипы коэнов» по их гарактерным 6-
маркерным сегментам. Их общий предок жил примерно тысячу лет 
назад. Ветвь справа внизу почти не содержит гаплотипов евреев. 
Гаплотип 99 наиболее близок по аллелям гаплотипу автора 
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приводимого здесь письма.  Гаплотипы 99, 200, 201 и 202 принадлежат 
арабам (индексом s в 202s помечен араб-сайед, потомок линии 
Магомета).   
 
 
Это всё, что мог сделать с тем, что есть в наличии. Желаю успеха в 
дальнейших поисках.   
 
         
ПИСЬМО ПЯТЬДЕСЯТ ВТОРОЕ (перевод с английского) 
 
Я живу в Германии,  моя гаплогруппа R1a1, и мои относительно недавние 
предки жили в Польше последние 250-300 лет, хотя имели фамилии англо-
саксонского и шотландского происхождения. По некоторым причинам я 
полагаю, что имею отношение к скандинавам. Но меня озадачивает, что в 
маркерах YCAIIab у меня 19-24. Как такое может быть?  
 
Далее, если R1a1 прибыли в Европу из Азии, то как могло получиться, что 
эти два маркера (аллели) у скандинавов оказались 19-21, а не 19-23? Может 
ли быть такое, что все 19-21 в Азии вымерли, или все ушли в Скандинавию, 
никого не оставив?  
 
Как могло получиться, что у DYS388=10 эта пара 19-23, а не 19-21? 
 
Может ли помочь понять ситуацию то, что на Балканах для гаплогрупп I1 и 
I2 типична пара 19-21, а I1-I2 часто встречаются там же, где и R1a1?  
 
Может ли быть такое, что мутация в YCAIIb 23 21 произошла в течение 600 
лет,  между 2500 лет назад (когда преимущественног была 23) и 1900 лет 
назад (когда у многих скандинавов появилась 21)? 
 
Что вы по этим вопросам думаете? Это важный вопрос. Прилагаю свой 37-
маркерный гаплотип. Посмотрите на него, пожалуйста. Как вы можете 
объяснить мою пару 19-24? 
 
   
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Ваш интерес к скандинавским гаплотипам вполне оправдан, и это я поясню 
ниже. А вот повышенный интерес к паре 19-24 вряд ли оправдан, поскольку 
это просто случайная мутация от 19-23 на единицу «вверх», вот и всё. Такое 
может произойти у любого в любом поколении, хотя и происходит нечасто. 
Но в большом городе – каждый день. Или каждую неделю.   
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Смотрите сами. Скорость мутации у этого маркера (YCAIIb) по данным 
Чандлера 0.00123 мутации в поколение. То есть происходит в среднем один 
раз на 813 поколений. Естественно, если взять одну генеалогическую 
линию, то такая мутация случится раз в 20 тысяч лет. Но это же означает, 
что на 813 рождений мальчиков она в среднем и происходит. Вы – один из 
них. Или Ваш отец. Или другой предок в Вашей линии. Так что это 
нормальное дело. Что удобно, поскольку мутация относительно редкая – 
это искать близких родственников. Хотя, как понимаете,  можно захватить 
значительно более широкий круг людей, так что нужны дополнительные 
свидетельства родства.  
 
Из 613 37-маркерных гаплотипов группы R1a1 в моем списке «24» 
наблюдается у 13 человек, «25» у двоих, «22» у 18, и «19» у четырех. У 
остальных «23» или «21». Как видите, почти нормальное распределение.  
 
Так что с этим разобрались. Вряд ли «24» покажет Ваше происхождение.  
 
То, что у молодых ветвей скандинавов наблюдается преимущественно 19-
21, говорит о локальном распределении этого маркера в их популяции. Где 
и когда именно образовалась эта аллель «21» мы точно не знаем. Возможно, 
на Русской равнине между 4100 и 1900 лет назад, и оттуда носители 
YCAIIb=21 пришли в Скандинавию, не оставив никого из потомков на 
Равнине, возможно, оставили, но потомки вымерли, возможно, эта мутация 
образовалась в ходе их передвижения. Сценариев сколько угодно, но так ли 
они важны? Но мы знаем, что 4100±700 лет назад общий предок части 
населения Скандинавии и соседних регионов имел в этом маркере «23», а 
родственная популяция, произошедшая от этого общего предка, но уже с 
«21» в этом маркере, имела своего «отца-основателя», который жил 1900±400 
лет назад. Возможно, этот отец-основатель передвинулся на новое место, и 
дал свой «куст» популяции, которая сейчас выглядит как отдельная, 
молодая ветвь на дереве гаплотипов (см. ниже).     
 
То, что у DYS388=10 эта пара 19-23, а не 19-21, не имеет никакого отношения 
к этому вопросу. Это совершенно другая популяция, тоже имеющая свои 
корни, видимо, на Русской равнине, как и практически все современные 
европейские популяции группы R1a1, но у которой своя судьба. Там тоже 
есть разрыв между DYS388=12 и DYS388=10, и либо этот скачок был 
двойным (что маловероятно), либо опять потомки с DYS388=11 не выжили. 
«Разорванные» фрагменты популяций – совершенно типичная ситуация в 
современном мире. Среди 132 гаплотипов DYS388=10 в моем списке только 
двое имеют YCAIIb=21. Но, как видите, такие есть. Тоже, видимо, 
неупорядоченные мутации.  
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Что касается вашего вопроса – «может ли помочь понять ситуацию то, что 
на Балканах для гаплогрупп I1 и I2 типична пара 19-21, а I1-I2 часто 
встречаются там же, где и R1a1» - то нет, не поможет. Мутации в отдельных 
гаплогруппах – совершенно независимые события. Аллели не 
перескакивают из гаплогруппы в гаплогруппу.   
 
Что касается вашего личного гаплотипа – то он вполне комфортабельно 
сидит на скандинавском дереве гаплотипов, на «старой скандинавской 
ветви», слева, с вашей фамилией на нем.  
 

 
 
Дерево из 51 37-маркерных скандинавских гаплотипов. Исходное дерево, 
к которому добавлен гаплотип автора письма, опубликовано в работе 
(Рожанский и Клёсов, Вестник, т. 2, № 6, 2009, стр. 1010). Слева – «старая 
скандинавская ветвь», с возрастом общего предка 4100±700 лет. Справа – 
«молодая скандинавская ветвь», с возрастом 1900±400 лет.    
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Ваш гаплотип полностью совпадает с базовым (предковым) гаплотипом 
старой скандинавской ветви на первых 12 маркерах (первая панель), имеет 
пять мутаций на второй панели (маркеры 13-25), и еще 8 мутаций на 
третьей панели (маркеры 26-37). В сумме 13 мутаций на 37 маркерах 
отодвигают вас от общего предка – но, как видите, никакой статистики – 
примерно на 4225 лет. Это вполне близко с возрастом общего предка 
примерно 4100 лет. Так что вы вполне «среднестатистический потомок» 
старых скандинавов. От базового гаплотипа «молодых скандинавов» вас 
отделяло бы 17 мутаций на 37 маркерах, что никак бы не подходило по 
возрасту ветви.  
 
 
ПИСЬМО ПЯТЬДЕСЯТ ТРЕТЬЕ  
 
Подскажите, пожалуйста, как рассчитать по двум гаплотипам, 
приведенным ниже, когда жил наш общий предок (первый гаплотип мой): 
 

 
 

 
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Задача исходно некорректная, поскольку эти два гаплотипа принадлежат 
двум разным субкладам. Иначе говоря, общий предок как минимум был 
общим предком этих двух субкладов, а поскольку субклад J2a4b* является 
нисходящим по цепочке  
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J2 J2a  J2a4  J2a4b 
 
или  
 
M172  M410  L27  M67 
 
то общий предок вас двоих был как минимум общим предком гаплогруппы 
J2, плюс два временных расстояния – «внутри» гаплогруппы J2 и «внутри» 
субклада J2a4b. Это составит не менее 12 тысяч лет, и то это нижний предел.  
 
Посмотрим что даст формальный расчет, хотя для двух гаплотипов это 
примерно как бросать монету два раза, ожидая хорошей статистики. Или, 
перефразируя вопрос – «Моему соседу 28 лет, а мне 22. Какое растояние до 
нашего общего предка?». Если вы родные братья, то 6 лет, с 
определенными допущениями. Если двоюродные братья, то лет пятьдесят. 
Если троюродные, то лет 70-80. А если просто соседи, то может быть и 
много тысячелетий до вашего общего предка, а то и десятки тысяч лет, если 
сосед чернокожий.  
 
Иначе говоря, в простом варианте сравнивать следует в пределах своего 
рода при максимальном уточнении гаплогрупп и субкладов. Возвращаемся 
к формальному расчету, понимая, что это будет ниже нижней границы. 
Оказывается, к тому же, что приведенные гаплотипы представлены в друх 
разных форматах, первый в 17-маркерном Y-Filer (стандарт американского 
ФБР), второй в 37-маркерном FTDNA. Из первых 12 маркеров у них 
пересекаются десять (в Y-Filer отсутствуют DYS426 и 388). В этих десяти 
маркерах между гаплотипами пять мутаций. Средняя величина константы 
скорости мутаций для этих 10 маркеров равна 0.022 мутаций на гаплотип 
(0.0022 мутаций на маркер) (Klyosov, J. Genet. Geneal. 2009, vol. 5, No. 2, pp. 
186-216). Получаем временную разницу между двумя гаплотипами 5/0.022 = 
227 поколений без поправки на возвратные мутации, или 292 поколения с 
поправкой (поправочная таблица – в той же ссылке), что составляет 
примерно 7300 лет. Здесь явно нет «эквидистанционности» до общего 
предка, потому что один скорее всего намного древнее другого. Но если 
она есть, то общий предок жил примерно 7300/2 = 3650 лет назад. Если ее 
нет, то он вполне мог жить 7300 или 10000 лет назад, или 12000 лет назад, 
или почти любое время в этих диапазонах, или в более древние времена. 
Решение становится неустойчивым. К тому же на шести дополнительных 
маркерах прибавляется еще 7 мутаций, их становится 12 мутаций на 16 
маркерах. Поскольку для 17-маркерных гаплотипах в формате Y-Filer 
средняя скорость мутаций равна 0.002 на маркер, то имеем 12/16/0.002 = 
375 поколений до общего предка без поправки, или 585 поколений с 
поправкой, то есть 14625 лет между гаплотипами. Это уже более 
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реалистично. Значит, общий предок жил как минимум 7300 лет назад, а 
скорее ближе к 14 тысячам лет назад.                     
 
 
ПИСЬМО ПЯТЬДЕСЯТ ЧЕТВЕРТОЕ 
 
Я внимательно читала ваши статьи про 12 колен израилевых, а также серию 
статей про гаплотипы евреев, после чего многое для себя прояснила. Тем не 
менее, гаплотип и гаплогруппа моего отца для меня (и для него) остаются 
загадкой. Собственно, гаплогруппу мы и не выясняли, думали, что из 
гаплотипа и так станет ясно, что это типичный еврейский гаплотип. Но 
определили мтДНК и у него, и у меня. В общем, разобраться не можем. 
Посылаю Вам всё необходимое для входа в нашу страничку в Genebase. 
Помогите, пожалуйста. Что это все означает в отношении истории наших 
предков, родов? Если нужно, сделаем дополнительные тесты.  
 
 
МОЙ ОТВЕТ:   
  
Действительно, гаплогруппа вашего отца не определена, поскольку такого 
заказа не было. Но с ней всё достаточно просто, это J2. Причем либо сама J2, 
либо ее субклад J2a4, судя по некоторым соседям на той же ветви дерева 
гаплотипов (см. ниже), для которых этот субклад был определен.   
 
Теперь – примечание по тестированию ДНК вашего отца. К сожалению, вы 
тестировались не в той компании. У вас определен 81 маркер, но большого 
толку это не дает, для построения дерева пришлось ограничиться первыми 
24 маркерами. Потому что после этого система Genebase  резко отклоняется 
от принятой во многих научных исследованиях (что в свою очередь 
базируется на стандарте компании FTDNA) . Например, если бы маркер 
DYS425 был определен, то он был бы или 0 (ноль), или большое число 
(обычно 12). Если 0, то сразу была бы ясна более глубокая принадлежность 
вашего отца к более детальным гаплогруппам, а именно, у него была бы 
гаплогруппа J2a4b1. У них у всех 0 в той позиции. Однако Genebase  этот 
маркер не определяет. Он определяет много других, которые в научных 
исследованиях пока не используют.  
 
Взгляните на дерево гаплотипов гаплогруппы J2, к которой принадлежит 
ваш отец: 
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Здесь – 209 гаплотипов евреев и арабов гаплогруппы J2. Как и описано в 
Библии и Торе, генеалогическая линия гаплогруппы J2 разошлась на 
еврейскую и арабскую линию примерно 4100 лет назад. Точнее, в 
Библии/Торе написано несколько другими словами, но суть та же. Это 
дерево гаплотипов отражает современный расклад потомков евреев и 
арабов гаплогруппы J2.  Гаплотипы с номерами менее 100 – арабские, 100 и 
выше – гаплотипы евреев. Если приглядеться – они совершенно не 
перемешиваются. На дереве 15 ветвей, и еврейские не содержат арабских 
гаплотипов, и наоборот.    
 

Jews 

Arabs 

Arabs 

Arabs 

Jews-RB 

Jews 
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Одна из ветвей слева помечена Jews-RB. Это – ветвь вашего отца. Его 
гаплотип – в середине ветви, помечен RB. Обратите внимание, это очень 
компактная ветвь из 11 гаплотипов, все они практически одинаковые. 
Число мутаций в них означает, что все 11 произошли от одного общего 
предка ветви, который жил 875±230 лет назад, то есть в 12-м веке, плюс-
минус два столетия. Арабских гаплотипов, как уже понятно, в этой ветви 
нет, как и никакой другой ветви евреев.  
 
Вот фамилии тех, кто фактически являются родственниками Вашего отца, 
пусть и из 12-го века и до настоящего времени (в данном журнальном 
варианте фамилии опущены, приведу здесь только широко 
распространенные – Левин, Гринспэн, Вайнштейн, Спилберг, Фиш...). Это – 
имена наиболее известных отдаленных предков, в основном 19-го века, 
иногда 18-го, иногда 20-го.  
 
Пока трудно сказать, это ветка имеет хазарское происхождение, или это 
мигранты из Иудеи на север, в Германию-Польшу. Но в любом случае 
корни этой ветви, как и всех ветвей этой гаплогруппы, имеют 
ближневосточное происхождение. Это – Израиль или Иудея, что, впрочем, 
в этом контексте одно и то же. Корни одни.  
 
Примечательно то, что все 11 гаплотипов ветви тестированы в 25-
маркерном варианте. Если бы дерево строилось в 37-маркерном варианте 
или выше, то этой ветви уже бы не было, и гаплотип вашего отца просто 
завис бы. Точнее, дерево его куда-либо пристроило, по степени 
относительной похожести, но информация была бы бедной или 
искаженной. Так что получается, что и 67-маркерное тестирование вашего 
отца ничего бы нового в данном случае не принесло.   
 
Перейдем к гаплогруппам по материнской линии. И здесь Вас ждет 
сюрприз. И у вас, и у отца – сугубо европейская линия, гаплогруппа Н. 
Такая же и у меня, точнее, у моей матери. Вот как это выглядит: 
 
Гаплотип Вашего отца:   А вот мой гаплотип: 
16519С      16519С 
263G, 309.1С, 315.1C    263G, 309.1С, 315.1C, 477.C 
 
Как видите, мы практически родственники по материнской линии.  
А вот гаплотип Марии Антуанеты, королевы Франции, жены Людовика 
XVI: 
 
16519С       
263G, 315.1C, 152C, 194T  
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Совпадает с Вашим отцом (точнее, его мамой) в трех позициях из пяти. 
Тоже фактически родственники. Каких-то несколько тысяч лет назад.  
Теперь ваш гаплотип. Он более редкий: 
 
16519С, 16114T, 16344T      
263G, 315.1C, 309.1C, 189G  
 
Но Вы в известной степени родственница отцу по материнской линии. Как 
видите, у Вас с ним совпадают четыре мутации из Ваших семи.  
 
Когда я написал – «редкий», я вот что имел в виду: в коллекции Genebase 
(которая – небольшая, по причинам периферийности компании) мтДНК 
Вашего отца совпадает в точности еще с 42 человеками, и отклоняется на 
одну мутацию еще с 167 человеками. У Вас же – нет совпадения ни с кем, не 
совпадения даже с одной мутацией, и только совпадает с одним человеком 
по двум мутациям.  
 
Так что вы – редкость.  
 
Если Вы хотите узнать, что эти обозначения в гаплотипах мтДНК означают 
– почитайте мой рассказ под названием «Се- человек», часть 2 – «О 
женщинах»: 
 
http://www.lulu.com/items/volume_63/3595000/3595786/1/print/3595786.p
df 
 
ПРОДОЛЖЕНИЕ ПЕРЕПИСКИ: 
 
Так, может, мне сделать какие-либо дополнительные тесты? 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
В общем, Вы все основное уже узнали. Углубляться можно по двум 
направлениям (или по обоим одновременно), но предпочтительно через 
компанию FTDNA. Именно она задает стандарты большинства научных и 
прочих исследований.  
  
http://www.familytreedna.com/products.aspx 
  
Можно заказать deep clade test на гаплогруппу J2, это покажет, к какой 
именно конкретной "семье" принадлежит гаплогруппа вашего отца. Она 
или останется той же J2, и тогда это станет J2*, то есть уже "предельная", 
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или, скорее всего, станет J2a4b1. Можно сделать тест на 67 маркеров, тогда 
это позволит еще точнее поместить гаплотип на дереве. К сожалению, как я 
уже отмечал, все его ближайшие "родственники" сделали только 25-
маркерные тесты, поэтому 67-маркерный гаплотип отцу пока ничего 
особенного не даст, всё уже найдено.  
  
А схожесть по материнской линии с европейскими гаплогруппами - очень 
просто. Упрощенно говоря, есть девять основных линий мтДНК, девять 
матерей-основателей родов, и у нас всех троих - одна и та же. Это было 
примерно 20 тысяч лет назад. Наша была европейская. Евреев тогда, 
понятно, не было, но предки были. А дальше пошло дробление по более 
конкретным линиям. Вот у меня с вашим отцом материнские линии 
близкие, это опять же европейские, видимо, несколько тысяч лет назад. 
мтДНК консервативные, не то, что мужские. В них, бывает, тысячелетиями 
нет изменений, а в мужских - раз в несколько поколений происходит 
мутация. Но в любом случае линии у нас всех европейские, не 
африканские, не азиатские, не ближневосточные, не североевропейские. У 
большинства европейцев (процентов у сорока - по памяти) - гаплогруппа Н. 
В общем, почитайте статью, линк на которую дан выше.  
 
 
ПИСЬМО ПЯТЬДЕСЯТ ПЯТОЕ  
 
Если я правильно понимаю, теперь появилась возможность проследить 
эволюцию этноса путем расшифровки ДНК. Очень интересно узнать, 
подвергалась ли подробному исследованию ДНК чеченцев. Среди 
этнографов есть мнение, что этот этнос является наиболее древним на 
европейской территории. Особенно нахский род. Я – чеченка, отсюда и мой 
интерес. Если я обратилась не по адресу, то к кому мне обратиться для 
ответа на этот вопрос? Я изучала данные Тофанелли.   
 
МОЙ ОТВЕТ:  
  
Вы обратились в целом по адресу. Это примерно так, как Вы пишете, только 
не так прямолинейно. По структуре ДНК (ее определенных фрагментов) 
можно проследить родословную родов отдельно мужской и отдельно по 
женской линии.  
  
http://www.lebed.com/2006/art4606.htm 
  
http://www.lebed.com/2006/art4614.htm 
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ДНК чеченцев тестировали, но данные отрывочные, пока цельной кртины 
не составить. Но кое-что есть. Для того, чтобы составить более полную 
картину, нужны тесты ДНК-чеченцев, есть организации, которые этим 
занимаются. Несколько десятков тестов по всей Чечне, не говоря о 
нескольких сотнях, уже могли бы внести значительную ясность. "Мнения 
этнографов" меня, честно говоря, не интересуют, они, как правило, несут 
политическую компоненту, и никак не могут заглянуть вглубь на тысячи 
лет. Они могут (и должны) быть использованы как вспомогательный 
материал, и проверены на результаты тестирования ДНК. То, что 
чеченский этнос один из наиболее древних в Европе - это не совсем 
корректное высказывание. Тысячи лет назад "чеченцев" как таковых, 
конечно, не было, как не было французов, англичан или русских, грузин и 
армян. Но люди на тех местах жили, и рода их можно определять 
и датировать.  
  
Далее, нет "чистых" чеченцев, как и никакого другого этноса, это всегда 
совокупность нескольких родов (в смысле ДНК). Но есть рода 
доминирующие по численности. Среди чеченцев есть и R1a1, и R1b1, и G, и 
J1, и J2, возможно, и другие рода. Что касается нахского рода, его тоже 
можно протестировать и узнать принадлежность к родам. Для справки, эти 
рода (из перечисленных выше) датируются (по потомкам, живущим в 
настоящее время, то есть выжившим) примерно 4500, 6000, 8000, 4000 и 5000 
лет, но это в данном случае просто ориентиры. Возможно, осталась только 
линия, например, 800-летней давности, остальные не выжили. А если род 
не выжил, какой смысл говорить о том, что он древний? У осетин, 
например, основные линии G - примерно 650 и 2400 лет назад (первая, 
возможно, от Ос-Багатора).  
  
Если Вы изучали данные Тофанелли, то уже имеете представление. Не 
знаю, как Вы считали гаплотипы, поделитесь. И что получилось?  
  
В качестве примера к моему пояснению могу привести дерево гаплотипов 
дагестанцев гаплогруппы J1, построенное по данным (Tofanelli et al., 2009), 
раз уж Вы его упомянули. В этом списке из 87 представлены два горских 
еврея из Дербента, 13 татов, 16 аварцев, 12 кубачинцев, 9 лакцев, 12 
чеченцев и 23 табасаранца. Как видите, все они принадлежат одному роду, 
J1. К этому роду принадлежат много евреев и арабов, бедуинов, и не только 
ближневосточных представителей. Так что, как видите, об особой «чистоте» 
здесь говорить не приходится, да «чистых» на Земле и нет.  
 
Дерево гаплотипов приведено ниже. Оно имеет здесь чисто 
иллюстративный характер, и показывает, что носители гаплогруппы J1 в 
Дагестане образуют весьма сложный конгломерат генеалогических ветвей, 
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многие из которых относительно недавние, «возрастом» всего несколько 
сотен лет (плоские ветви), но некоторые – весьма древние, те, что далеко 
отходят от основания дерева.  В целом время жизни общего предка каждой 
ветви без труда определяется по картине мутаций в гаплотипах ветви. 
Например, общий предок чеченцев гаплогруппы J1 жил всего 600±180 лет 
назад, аварцев – 1600±360 лет назад, табасаранцев (в основном, хотя на их 
ветви есть гаплотипы татов, кубачинцев, и некоторых других) – 2475±320 
лет назад.  
 

 
Дерево 20-маркерных гаплотипов  гаплогруппы J1 дагестанцев, 
построено по данным (Tofanelli et al, 2009). Дерево содержит 87 
гаплотипов. Индексы соответствуют названиям этнических групп: 
аварцы, горские евреи, кубачинцы, лакцы, табасаранцы, таты, чеченцы. 
Время жизни общего предка данной выборки равно 3850±650 лет назад, 
и это соответствует «возрасту» как ветви татов и горских евреев (три 
гаплотипа в правой части дерева), так и остальной части дерева, 
потомков древних бедуинов (см. текст). 
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То, что общий предок чеченцев гаплогруппы J1 жил всего 600±180 лет назад, 
относится именно к тем 12 чеченцам в списке. Возможно, если расширить 
список до несколько десятков человек, а то и до нескольких сотен, то 
картина изменится. Но вряд ли изменится принципиально, как показывает 
опят работы с гаплотипами. Могут добавиться новые ветви, уточнятся 
датировки. Дела за самими чеченцами, если они хотят более детально 
узнать свою историю, историю своих родов.   
 
 
ПРОДОЛЖЕНИЕ ПЕРЕПИСКИ: 
 
Большое спасибо. Вообще-то я статью Тофанелли не изучала, а просто на 
нее посмотрела. С гаплотипами я работать не умею. Но многое сейчас стало 
яснее.    
 
 
ПИСЬМО ПЯТЬДЕСЯТ ШЕСТОЕ 
 
Недавно на Форуме RootsWeb Кен Нортведт опубликовал 
предварительную серию скоростей мутаций для ряда маркеров, которые 
значительно отличались по величинам от скоростей мутаций Джона 
Чандлера. Поскольку ваши расчеты в значительной степени базируются на 
скоростях мутаций Чандлера, не возникнет ли необходимость в 
корректировке ваших расчетов? 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Нет, не возникнет. И не возникнет по ряду причин.  
 
Во-первых, я не использую скорости мутаций по отдельным маркерам, 
поскольку они определяются авторами с огромной ошибкой. Я использую 
скорости мутаций для наборов маркеров, как, например, для 12-, 17-, 25-, 37- 
45-, 67-маркерных гаплотипов, а в целом для более чем 30 разных 
последовательностей гаплотипов, и получаю их калибровкой по известным 
генеалогиям или историческим событиям (Klyosov A.A. DNA Genealogy, 
mutation rates, and some historical evidences written in Y-chromosome. I. Basic 
principles and the method. J. Genetic Genealogy. 5, 186 – 216, 2009).  По первой 
панели, для 12-маркерных гаплотипов, калибровка дала те же данные, что и 
по скоростям мутации Чандлера, а именно 0.022 мутаций в среднем на 
гаплотип на поколение. Но по сумме первой и второй панелей, для 25-
маркерных гаплотипов, средние скорости мутаций Чандлера существенно 
отклонились от калиброванных, и скоростями Чандлера после 12 маркеров  
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не пользуюсь, разве что для отдельных маркеров, и то проверяю их 
калибровкой.     
  
Во-вторых, Нордведт получил различия (от Чандлера) по отдельным 
маркерам, но по сумме скоростей для панели величины остались 
практически теми же самыми. Например, для первых 12 маркеров (первая 
колонка) величины скоростей мутаций по Чандлеру (вторая колонка) и 
Нордведту (третья колонка) следующие: 
 
393 0.00076 0.00129   
390 0.00311 0.00236 
19 0.00151 0.00317 
391 0.00265 0.00163  
385a 0.00226 --- 
385b 0.00226 --- 
426 0.00009 0.0000369 
388 0.00022 0.00122 
439 0.00477 0.00360 
389i 0.00186 0.00184   
392 0.00052 0.00062 
389ii 0.00242    --- 
     
По всем 12 маркерам суммарная скорость мутаций по Чандлеру равна 0.022 
(средняя скорость мутаций на маркер 0.00183 на поколение); по 9 маркерам 
для сравнения с новыми данными Нортведта средняя скорость мутаций по 
Чандлеру равна 0.01549, а по тем же 9 маркерам у Нордведта она равна 
0.01676, то есть различие всего в 8%. Это – в пределах погрешностей 
расчетов с  этими маркерами и гаплотипами.       
 
То же и по второй панели – суммарное различие по семи скоростям 
мутаций, которые Нордведт определил, составило с данными Чандлера 
только 6% (0.0233 и 0.0218, соттветственно). Так что разницы по средним 
скоростям мутаций практически нет, а по отдельным маркерам никто не 
считает по причине, указанной выше.    
 
 
ПИСЬМО ПЯТЬДЕСЯТ СЕДЬМОЕ (перевод с английского) 
 
Обращаюсь к вам за помощью. Мы с братом носим знаменитую фамилию 
(я ее не привожу – АК), и гаплотип брата – на одноименном сайте-проекте. 
Половина участников этого сайта имеют гаплогруппу J2. Наша фамилия 
считается норманской. Когда оказалось, что мы J2, многие стали говорить, 
что мы евреи и что наш гаплотип совпадает с гаплотипом коэнов.  Я нашла 
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этот гаплотип, и, честно говоря, не вижу ничего похожего. Может, наш 
гаплотип в той же степени похож на арабский, но в нас ничего арабского 
тоже вроде бы нет.  Более того, проблема в том, что ничего похожего на наш 
гаплотип вообще, сдается,  нет.  
 
Но некоторые люди стали распускать о нас слухи, говорить плохие вещи, 
особенно один ненормальный из другого проекта, который утверждал, что 
его гаплотип похож на гаплотип Вильгельма Завоевателя, и хвастал своей 
родословной, которой позавидовал бы и собачий клуб США.  А у него тоже 
оказалась J2. Он думал, что у него окажется R1b, и называл нас бастардами. 
Это было очень плохо с его стороны.   
 
Посмотрите, пожалуйста, на наши гаплотипы, и скажите, откуда мы? Я не 
расстроюсь. Я уже устала от плохих людей, которые чванятся и говорят про 
нас плохие вещи. Нак что вся надежда на вас.  Гаплотип привожу, как и 
линк на наш сайт-проект.  
 
 
МОЙ ОТВЕТ:   
 
Постарайтесь не поддаваться на насмешки. Ваша гаплогруппа J2 столь же 
достойна, как и любые остальные.  
 
Похоже, что из 77 гаплотипов вашего проекта все J2 относятся к субкладу 
J2a4, поскольку все трое, которые глубоко тестировались, имеют этот 
субклад и неотличимы от всех остальных. Далее, все J2 из вашего проекта 
принадлежат к одной молодой ветви, которой всего только 400 лет, и 
которая появилась в конце 16-го века – начале 17-го. Как это могло 
случиться – вы догадаетесь сами. Например, молодая леди из вашего рода 
влюбилась в симпатичного араба, и вуаля. А почему в араба – я поясню 
ниже.  
 
Как вы правильно заметили, больше половины из ваших J2 имеют 
одинаковые гаплотипы, а именно 51 гаплотипов из 77 в 12-маркерном 
формате. Я называю такие идентичные гаплотипы «базовыми», поскольку 
они обычно представляют собой предковые гаплотипы, кроме некоторых 
специальных случаев. Я обычно использую формулу для расчета времени, 
когда жил общий предок популяции, и в этом случае она выглядит так:   
[ln(77/51)/0.022] = 19 поколений, то есть примерно 475 лет назад. 0.022 – это 
константа скорости мутации для 12-маркерных гаплотипов, то есть среднее 
число мутаций на гаплотип за поколение в 25 лет [Klyosov, J. Genet. Geneal., 
v. 5, No. 2, 186-216, (2009)]. 
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Вот так выглядит дерево 12-маркерных гаплотипов для всех J2a4 в вашем 
проекте: 
 

 
 
Здесь 51 базовый гаплотип сидят вокруг дерева, и один мутированный явно 
выпадает от остальных, поскольку у него непропорционально много 
мутаций. У него, к сожалению, только 12-маркерный гаплотип, так что 
неавозможно узнать, вернется ли он обратно в коллектив на более длинных 
гаплотипах. Именно в таких ситуациях логарифмический метод более 
предпочтителен, поскольку в нем не подсчитывают мутации, а только 
идентичные гаплотипы.    
 
Предковый (базовый) 12-маркерный гаплотип для всего дерева такой: 
 
12 23 14 10 13 17 11 15 11 13 11 29 
 
Точно такой же и у вашего брата. Он не похож на известные гаплотипы 
евреев гаплогруппы J2, которых в гаплогруппе J2 насчитывают пять 
подгрупп, или ДНК-генеалогических ветвей.     
 
Если мы посмотрим на 25-маркерные гаплотипы, то таких в вашем проекте 
71. Дерево гаплотипов становится более пушистым, так как 25-маркерные 
гаплотипы содержат в среднем вдвое больше мутаций, чем 12-маркерные:  
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Все дерево содержит 34 базовых гаплотипа, то есть [ln(71/34)/0.046] = 16 
поколений, то есть общий предок всех 71 гаплотипов жил 400 лет назад. 
0.046 – это константа скорости мутации для 25-маркерных гаплотипов.  
Базовые 25-маркерные гаплотипы такие: 
 
 12 23 14 10 13 17 11 15 11 13 11 29 – 14 9 9 11 11 24 15 22 29 13 13 15 16  
 
Это опять в точности гаплотип вашего брата, так что вы продолжаете 
оставаться в короне вокруг дерева. Это вовсе не означает, что ваша линия 
моложе, чем остальных 70 человек, все 71 принаждежат к одной 
генеалогической линии. Просто ваши конкретные предки сохранили, чисто 
случайно, предковый гаплотип в неизменном виде за прошедшие 400 лет.    
 
Перейдем к 37-маркерным гаплотипам. Дерево имеет такой вид: 
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Оно состоит из 70 37-маркерных гаплотипов, 20 из которых базовые. Вы 
можете их сами пересчитать. Поэтому [ln(70/37)/0.09] = 14 поколений, то 
есть примерно 350 лет до общего предка. 0.09 – это константа скорости 
мутации для 27-маркерных гаплотипов. Все 70 гаплотипов содержат 126 
мутаций от базового гаплотипа  
 
12 23 14 10 13 17 11 15 11 13 11 29 – 14 9 9 11 11 24 15 22 29 13 13 15 16 – 10 10 19 
22 15 15 16 14 34 35 11 9 
 
И это опять в точности гаплотип вашего брата. Вы продолжаете удерживать 
корону на дереве. 126 мутаций в 70 37-маркерных гаплотипах дают такую 
формулу  
 
126/70/0.09 = 20 поколений, то есть 500±70 лет до общего предка. 
Погрешность расчетов определялась так, как описано в ссылке, данной 
выше. На самом деле 350 лет до предка, рассчитанные выше, имеют 
погрешность 350±80 лет, так что обе даты пересекаются на 430 лет назад. 
Эта же дата – средняя для логарифмического метода, в котором мутации не 
подсчитываются, и для линейного метода, в котором мутации 
подсчитываются.  
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Наконец, посмотрим на 67-маркерное дерево гаплотипов. Оно содержит 54 
гаплотипа, из которых 14 – базовые, то есть идентичные друг другу. Это 
дает [ln(54/14)/0.145] = 9±3 поколения, или 225±75 лет до общего предка. Во 
всех 54 гаплотипах – 111 мутаций от базового гаплотипа  
 
12 23 14 10 13 17 11 15 11 13 11 29 – 14 9 9 11 11 24 15 22 29 13 13 15 16 – 10 10 19 
22 15 15 16 14 34 35 11 9 – 10 7 14 15 8 11 10 8 10 10 12 17 17 16 11 12 13 16 8 12 23 
22 12 12 11 13 11 12 12 11 
 
и это дает    
 
111/54/0.145 = 14 поколений, то есть 350±50 лет до их общего предка.  
 

 
Удивительно, но ваш гаплотип (точнее – вашего брата) опять среди 14-ти 
базовых.   
 
Как видите, подсчеты для столь разных гаплотипов привли примерно к 400 
годам до вашего общего предка. -  475, 400, 350, 500, 225, и 350 лет, что в 
среднем близко к 400 лет.   
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Теперь следующий вопрос – откуда взялся ваш гаплотип? Для ответа на 
этот вопрос посмотрим на общее дерево еврейских и арабских гаплотипов 
гаплогруппы J2 в 67-маркерном формате:  

    
Все арабские гаплотипы имеют нумерацию ниже 100, все еврейские – 100 и 
выше. Ваш гаплотип оказался слева, с надписью Mont. Как видите, дерево 
четко разошлось на еврейские и арабские ветви, они практически не 
пересекаются. Это, впрочем, не удивительно. Имеется только одна ветвь, 
которая расщепляется на две почти разные половины, одна – арабская, 
другая – еврейская (в правой нижней части дерева), и их общий предок, как 
евреев, так и арабов, жил 4175 лет назад. Как его зовут, вы догадаетесь сами.   
 
Как видите, ваш гаплотип сидит в исключительно арабской ветви, и 
окружен арабскими гаплотипами. Это и есть объяснение происхождения 
вашего гаплотипа.  
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ПИСЬМО ПЯТЬДЕСЯТ ВОСЬМОЕ 
 
Подскажите, пожалуйста, к какой ветви гаплогруппы R1a1a я отношусь? 17-
маркерный гаплотип прилагаю.  
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Поясню предметно. И для вас, и для других, которые продолжают 
заказывать 17-маркерный гаплотип для личных генеалогических поисков.  
 
Как я сейчас покажу, 17-маркерный гаплотип на самом деле мало что дает, 
и самое главное - это то, что вы узнали, что ваша гаплогруппа R1a1. Сам 17-
маркерный гаплотип к этому почти ничего не прибавляет.  
 
Если записать ваш гаплотип в более принятом формате (формат FTDNA), 
то треть его, то есть первые шесть аллелей, выглядят так: 
 
13 25 16 11 11 14   
 
Это - совершенно такой же, как у большинства носителей R1a1 в России. У 
многих на четвертом месте 10, но это, сами понимаете, вольная мутация, 
может гулять туда-сюда.  
 
Далее у Вас два маркера пропущены (DYS426 и 388), но они практически в 
этой гаплогруппе у всех одни и те же, 12 и 12.  
 
Потом у вас идет девятка (с пропусками ряда маркеров по формату FTDNA) 
 
11 13 11 29 18 14 20 12 17 
 
Это - наиболее информативная часть вашего гаплотипа. Там у вас все свои 
личные мутации. Они выделены жирным шрифтом. Остальные пять - как у 
всех, они обычно не меняются.  
 
Так что, как видите, на самом деле у вас всего четыре маркера (из 17), на 
которых можно что-то строить. Потому что последние два (DYS438 и 635), 11 
и 23, тоже такие же, как у всех.  
 
Сами понимаете, что на четырех маркерах далеко не уехать. Тем более что 
два из них - 11 и 29 - имеют такие же значения у миллионов и миллионов 
человек. Хотя у самого предкового гаплотипа России и Украины там 10 и 30, 
но, сами понимаете, мутации опять вольные. Например, предковый 11 - в 
центрально-европейской ветви, в западно-карпатской, и в западной 
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евразийской, а в остальных паре десятков ветвей там 10. 29 - в западно-
карпатской ветви, в центрально-европейской, в остальных в основном 30.  
 
Так что человек скорый на выводы скажет - так это же или западно-
карпатская или центрально-европейская ветви, там именно 11-29 в этой 
паре. Может быть. А может, и нет, потому что там другие несовпадения с 
вашим гаплотипом. Например, в западно-карпатской не 16-11 в первом 
блоке, как у вас, а 15-10, и там же не 14, а 15. И не 18, а 15. Хотя 17 (выделена 
выше) стоит именно в западно-карпатской. И в центрально-европейской. 
Так что опять дилемма.  
 
Может, и центрально-европейская, но там опять же 10, а не 11 в четвертом 
маркере в первом блоке. И не 18, а 16 в последующем.  
 
Вот и всё, ваши маркеры закончились. А вот если бы у вас было 67, или хотя 
бы 37 маркеров, точек опоры было бы значительно больше.  
 
Вывод ясен - 17-маркерные гаплотипы в ДНК-генеалогии не для 
индивидуального пользования, а для группового. Вот если взять пару сотен 
таких гаплотипов, то они при построении дерева распадутся на ветви.  
Ветви будут устойчивыми, а вот сами гаплотипы - нет, и будут скакать из 
ветви в ветвь при каждом добавленном маркере.  
 
Именно потому 17-маркерный гаплотип - "научный", а не 
индивидуальный. Хотя его сформировали для индивидуальных целей - но 
не для ДНК-генеалогии, а для судебно-криминальных расследований. Но 
там другая ситуация - если у убийцы такой-то 17-маркерный гаплотип, и у 
у подозреваемого точно такой же, то деваться некуда.  Но это ведь не 
генеалогические поиски ветви. 
 
Короче, 17-маркерные гаплотипы работают только в большой группе.  Они 
- для исторических исследований. Но не для индивидуальной ДНК-
генеалогии. Кроме разве что для очень необычных аллелей, которые могут 
быть редкой меткой. У вас одна такая метка есть - это аллель 18. Обычно 
она 15 или 16, у евреев этой гаплогруппы 14. Но для поисков ветви она не 
подходит, она индивидуальная.  
 
 
ПИСЬМО ПЯТЬДЕСЯТ ДЕВЯТОЕ (перевод с английского) 
 
Я – еврей гаплогруппы R1b, и мой 12-маркерный гаплотип (это – максимум, 
что у меня определено) следующий (в формате FTDNA): 
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13 23 14 11 12 13 12 13 12 13 13 29 
 
Откуда мои предки?  
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
По 12-маркерному гаплотипу обычно ответ очень неопределенный, но у вас 
гаплотип уж очень характерный. Он отличается от обычных европейских 
базовых гаплотипов на четыре мутации (выделены выше), которые так 
просто и случайно не получаются. Любая из них может быть делом случая, 
но не все четыре сразу.  
 
Четыре мутации в 12-маркерных гаплотипах в среднем разводят общих 
предков на 5550 лет. Учитывая, что общие предки субкладов гаплогруппы 
R1b в Европе жили примерно 4500 лет назад, это помещает общего предка 
вашего и европейских гаплотипов примерно на 5025 лет назад.  
 
Это – не случайная величина. Это времена жизни на Ближнем Востоке 
предков современных евреев гаплогруппы R1b.  Вот – три датировки общих 
предков популяций евреев R1b (Klyosov, 2008, Вестник, том 1, №1, стр. 221) – 
5400, 5000 и 4900 лет назад. Как видите, вид вашего гаплотипа определяет 
вашего предка в тот же временной интервал.  
 
К этому есть серьезная историческая причина. Хотя гаплогруппу R1b часто 
называют «западноевропейской», но это только потому, что в Европе 
носителей этой гаплогруппы много, порядка 60% от всех. Но в древности, 
примерно 7-5 тысяч лет назад, носители этой гаплогруппы мигрировали на 
пути из Центральной Азии через Кавказ и на Ближний Восток, откуда часть 
их ушла в Европу. Евреев как таковых тогда, понятно, не было, но предки 
их были. Вот тогда-то гаплогруппа R1b и вошла в ближневосточные 
популяции. Часть этих носителей гаплогруппа и стали евреями через 
тысячу и более лет. Так что ваша генеалогия – очень древняя.    
 
 
ПИСЬМО ШЕСТИДЕСЯТОЕ (перевод с английского) 
 
На сайте worldfamilies.net активно обсуждают новый субклад Rb1b2-L277, c 
модальным гаплотипом 
 
12 24 14 11 11 14 12 12 12 13 14 28 – 17 9 10 -- 15 19  -- 15 15 16 18 – 19 23 16 12 11 
23 
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(здесь во второй панели пропущены DYS455, 454 и 447 (после первых трех 
маркеров панели, а также DYS449), а далее,  после четверки DYS464, идут 
YCAII, DYS607, 438, 461и 465).    
  
и также отдельный модальный гаплотип евреев в этом же субкладе 
 
12 24 14 10 11 15 12 12 12 13 14 28 – 15 9 9 -- 14 19  -- 15 15 16 17 – 19 23 17 12 11  
 
Можно ли оценить, насколько древние эти ветви и сам субклад R1b1b2-
M269-L23-L277? 
 
 
МОЙ ОТВЕТ: 
 
Оценить можно. В моей статье про гаплотипы евреев (Klyosov, Вестник, 
июнь 2008, том 1, №1, стр. 222) приведен полный 37-маркерный базовый 
гаплотип этого субклада. Тогда это субклад был неизвестен, но базовый 
гаплотип его был идентифицирован: 
 
12 24 14 10 11 15 12 12 12 13 14 28 – 15 9 9 11 11 25 14 19 29 15 15 16 17 – 11 12 19 
23 16 17 19 17 34 38 12 12   
 
Как видно, это точно тот же гаплотип, что приведен выше, только полный, 
без пропусков. Общий предок этой популяции евреев жил 775±150 лет 
назад, примерно в 13-м веке нашей эры.  
 
Сравним его с базовым гаплотипом родительского субклада L23, возраст 
которого 5475±680 лет (Клёсов, 2010): 
 
12 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 – 16 9 10 11 11 25 15 19 29 14 15 16 18 – 11 11 19 
23 15 15 17 17 37 37 12 12   
    
Различия в мутациях выделены. Понятно, что 5 тысяч лет разницы в их 
общих предках (L23 и L277) привели к появлению многих мутаций, а 
именно 20 мутаций. На 37-маркерных гаплотипах это показывает 20/0.09 = 
222  284 поколения, то есть 7100 лет между их общими предками. Иначе 
говоря, общий предок субкладов L123 и L277 жил (7100+5475+775)/2 = 6675 
лет назад. Это, видимо, и есть более правильное время жизни общего 
предка субклада L23. Возможен и другой вариант – что на самом деле, с 
учетом дробных величин алелей, между этими двумя базовыми 
гаплотипами будет не 20 мутаций, а, скажем, 16. Тогда 16/0.09 = 178  217 
поколений, или 5425 лет между общими предками, то есть общий предок, 
то есть предок субклада L23 жил примерно 5800 лет назад, что в пределах 
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погрешности приведенный нами выше величины. Чтобы выбрать, какой 
вариант более корректный, надо смотреть сами индивидуальные 
гаплотипы.   
 
Сам субклад L277 отличается по своему базовому гаплотипу от 
родительского L23 значительно меньше:   
 
12 24 14 11 11 14 12 12 12 13 14 28 – 17 9 10 -- 15 19  -- 15 15 16 18  
 
12 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 – 16 9 10 -- 15 19  -- 14 15 16 18   
 
Если в показанных аллелях базовый гаплотип ветви евреев субклада L277 
отличался от L23 на 8 мутаций, то базовый гаплотип всего субклада L277 – 
на 4 мутации. Это означает, что между их общими предками менее 2500 лет, 
и общий предок субклада L277 жил оценочно около трех тысяч лет назад.  
 
 
 
 
  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



519 

LETTERS IN ENGLISH 
 
 
LETTER SIXTY-FIRST 
 
I live in Northern France, my ancestors (since at least 13th century) lived in 
Antwerp, and I am a participant in the Flanders Project. My haplogroup is R1a1-
M17, and my 37 marker haplotype is attached (it is not shown here – AK). R1a1 is 
a reasonably rare among Flanders, and its share there is merely 3.9% (31 out of 
789). For the record, other haplotypes have the following presence among the 
Flanders:  
 
R1b-M343 (485)   61%      
I1-M253 (93)   12% 
I2b-M223 (48)  6.1% 
E1b1b-M215 (36)  4.6% 
R1a-SRY 10831.2 (31) 3.9% 
J2a-M410 (26)  3.3% 
G2a-P15 (24)   3.0% 
I2a-P37.2 (15)   1.9% 
J1-M267 (10)   1.3% 
J2b-M12 (6)   0.8% 
T-M70 (6)   0.8% 
L-M11 (4)   0.5% 
Q-M242 (4)   0.5% 
I2-P215 (1)    0.1% 
 
Looking at my haplotype, can you tell whether I descended from the Vikings? I 
believe that DYS 389 = 14-31 are located predominantly in Northern Scandinavia. 
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My response: 
 
Your haplotype belongs to the “Old Scandinavian Branch” of R1a1 haplotypes. 
Here is a 25-marker haplotype tree of Scandinavian haplotypes, and you can see 
that your personal haplotype, marked as “JeanP”, comfortably sits in the fluffy 
(that is, ancient) branch on the right-hand side.  
 
The whole tree contains two principal branches – a “young” one on the left, 
which contains YCAII=19,21, with a common ancestor who lived 1900±400 years 
before present (Rozhanskii and Klyosov, 2009), and an “old” branch of the right, 
with YCAII=19,23, and a common ancestor of which lived 4100±700 years before 
present. In other words, you do belong to an ancient lineage of the R1a1 tribe.  
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Unfortunately, you obtained your haplotype from a company (not the most 
known FamilyTreeDNA) which uses a different nomenclature for alleles, and I 
could use only the first 25 markers in your haplotype. Your company uses 
different numbers for GATA, DYS607, CDYa,b, DYS442, and they are not 
compatible with the most widely used nomenclature. However, it is not a 
problem in your particular case, since your branch on the tree is easily 
recognizable even in the 25-marker format. I had those more detailed trees in 37- 
and 67-marker formats, and published them last year (see ref. above).       
 
This is the ancestral haplotype for your branch of 4100 years “old”: 
 
13 25 15 11 11 14 12 12 10 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 – 11 12 19 
23 16 16 18 19 35 38 13 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 13 23 
21 12 12 11 13 11 11 12 13 
 
In bold nine alleles are marked which are mutated in your haplotype in the first 
25 markers. There are rather many of those mutations because 4100 years from 
your ancestor is a long time period. In fact, your haplotype developed more 
mutations compared with other folks on your branch, because your haplotype is 
already a half-way to the “Viking” haplotype. I will explain it below.    
 
The history of your lineage for the last ~ 5000 years is as follows. Your branch 
split from the “Base Haplotype of the Russian Plaine”, whose common ancestor 
lived on the Russian Plain around 4800 years before present. He has the 
following haplotype: 
 
13 25 16 11 11 14 12 12 10 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 – 11 11 19 
23 16 16 18 19 34 39 13 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 14 23 
21 12 12 11 13 11 11 12 13 
       
As you see, it is “older” by only four mutations in all 67 markers. It is translated 
to 700 years difference between them, hence, the difference between 4800 and 
4100 years before present. 
 
Your ancestral “Old Scandinavian” haplotype (4100 ybp) derived “Young 
Scandinavian” ancestral haplotype 1900±400 years before present. It already had 
YCAII=19,21. Many Vikings had that haplotype (with some mutations) and 
brought it to the Isles.  
 
The “Clan Donald” family descended from the “Young Scandinavian” branch 
around 650 years before present.  
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The current data show that the “Old Scandinavian” branch was brought to 
Scandinavia in the middle of the first millennium AD from either the Russian 
Plain, or from Central Asia, where this lineage was brought by the Aryans on 
their way from Europe to the East 4500-4000 years ago, and then to India and 
Iran in about 3500 years before present. Common ancestors of the R1a1 family in 
India and Iran lived around 4050 years ago, and their ancestral haplotypes are 
practically identical with that on the ethnic Russians.    
 
 
LETTER SIXTY-SECOND 
 
Some days ago I have found and read your work "Proceedings of the Russian 
Academy of DNA Genealogy “, Volume 1 and maybe I have found there right 
information I was looking for. My haplogroup is J2 (tested), haplotype is 
attached. I am trying to understand from where my the paternal line might come 
from.  I was considering the Neolithic farmer option together with the 
Phoenician, theArab, the Greek, and the Jewish one considering also the history 
of the place where I live: South-East Sicily. Since I have an odd value 
for DYS426=10, that seems to be very rare for J2 haplogroup, I started to search 
for information, and I found in your work cited above at page 83 the following: 
“Regarding haplogroup J2, there are only 14 individuals among total of 1,302 
with a mutated DYS426. None of them is Jewish. 
 
So my question is: given your results and having DYS426=10 in J2 can I exclude 
at least the Jewish option? Please note that the Greek is very likely in my opinion. 
Can I consider this value a proof of a non-Jewish origin? May be I am an Arab? I 
read that in the ancient Roman empire almost 10% of the total population of 
about 100 millions were Jews and only this fact in my opinion should suggest 
that many genetic lineages have been lost forever or entirely migrated to non-
Jewish population due to pogroms or conversions into Christian or Muslim 
religions or even due to Spanish Inquisition, so how can we know for sure who 
has Jewish ancestors and who has not based only on the modern partial data? 
For example,  with the Spanish Inquisition only for Sicily bery many Jews have 
been erased, partially emigrated and partially converted causing a lost of many 
lineages in the second case. More or less the same arguments could be valid also 
for Arabs but they are much more numerous. 
 
 
 
 
 
 



523 

MY RESPONSE: 
 
In my opinion, you have started from the wrong end. Forget about "Neolithic 
farmers" and Phoenicians. You are not there yet. 
 
Please consider three simple rules: 
   
1. Your DYS426=10 means nothing. Yes, it is a very rare mutations. However, it 
can happen with anyone in any generation. Mutations are random.  
   
Let me give you an example. Mutation in DYS426 happens once in 10,000 
generations. It is rare indeed. However, it means that it happens once per 
every 10,000 births. In a large city (or a country) with 1000 births every 
day, this mutations happens every 10 days. There are millions of men with 
such a mutation.  
 
It means, you cannot look at an isolated mutation (even in DYS426) and 
get any distinctive sense in it. You might be first in your lineage who got 
it, and your father does not necessarily to have it. 
 
2. 12-marker haplotype does not give you any serious information in 
terms of your ancestors, and even less in terms of their location. If you are 
serious, you have to have AT LEAST 37-marker haplotype. Better, if 
67-marker one. It will place you on a certain branch in a haplotype tree. This 
branch will be a collection of your (more or less distant) relatives from all over 
the world. THEY will give you an idea where your ancestors came from. A single 
haplotype does not tell a story. 
  
3. You HAVE to determine a deeper clade, rather than just "J2". "J2" tells you 
almost nothing. J2 are all over the world. A deep clade, such as J2a4h1 will tell 
you much better where your ancestors came from.  
 
A combination of items 2 and 3 will give you an assignment that you need. 
After making sure that the branch you belong to belongs to a certain clade, 
you can calculate (not you, but me) time to your common ancestor for the 
branch. It can be 500 years, it can be 5,000 years. If it, say, 500 years, what 
"Neolithic" you are talking about? What "Phoenicians"? 
  
As you see, you do not have practically ANY information to consider as yet.  
 
To your direct question regarding the Jews, I do not know any Jews or 
Arabs who have DYS426=10 in haplogroup J2. There MUST be, but they did not 
test their DNA as yet. But, as you know now,  it means just nothing.  
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After you acomplish items 2 and 3 done, give me your 37- or (better) 67-marker 
haplotype, and your deep clade. I will calculate a timespan to your early 
ancestors and tell where they came from. 

 
A 25-marker haplotype tree of the Jews and the Arabs of haplogroup J2. 
Haplotype numbered below 100 belong to Arabs, of 100 and above belong to 
the Jews.  
 
I am certainly not in a good position to second-guess your origin from different 
things which you have meant. However, I can tell that based on 25 marker 
haplotypes your personal haplotype does not fit any know lineage of the Jews or 
the Arabs. 
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Of course, 67 marker haplotypes would give you the best resolution. Imagine, 
besides your current 25 markers, there will be 42 more which would place you to 
a branch you belong to with a much higher certainty. 
 
Here is an example what can be done with your 25 marker haplotype. If you read 
the paper 
  
http://precedings.nature.com/documents/4206/version/1 
  
you will see J2a4 (in fact, J2a4b and J2a4b1 branches) on haplotype trees. Those 
are Jews and Arabs. You might have thought that you have some Jewish or 
Arabic Y-chromosomal background. See the attached haplotype tree with your 
name on the top. You do not belong to either Jewish or Arabic lineages. As you 
see, your haplotype is an "outcast" there. You even climbed on a top of the tree to 
escape both of them.  
  
 
A CONTINUATION: 
 
Your findings are very useful to reject some of the first hypothesis I did, 
but now I'm getting a little puzzled since some clues in my paternal family 
seem to point to a "conversion" origin. Now I wonder: "converted from what"? 
Below some of the clues I considered till now: 
 
- Paternal grandfather kept and hid a book written with an alphabet that was 
neither Latin nor Greek, the book was later seized by one of the priests of 
the town after his death (1950) saying that this was not a Christian book and thus 
dangerous. Was it the Koran? Was it something else? 
 
- Despite to some local traditional recipes in my father's family they did 
not use animal fats for cooking or they did not cook milk and meat together, 
considered distasteful and harmful to health. 
 
- My surname is an Arab word and even a name of a town and of some other 
places (a river, a lake) around here. Even in Sicily usually converted families took 
names of places. 
 
- Sometimes my father joked about the tradition of using red strings against 
bad luck or the evil eye. 
 
Meanwhile I'm waiting for my 37-marker haplotype. Do you believe that 67 
markers could be really useful, or I'm too far from any meaningful match? 
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A CONTINUATION: 
 
I have tested my Deep Clade, and obtained J2a4 
 (L24- L25- L26+ L27+ M172+ M319- M339- M419- M47- M67- M68- M92- P81-). 
  
and obtained my 37 marker haplotype (attached).  
 
FTDNA has informed me: "There are currently 186,698 samples in the database. 
This represents 36, 937 unique twelve marker haplotypes, 68,251 unique twenty-
five marker haplotypes, and 78,362  unique thirty-seven marker haplotypes...", 
that means that they find an average of 1 unique thirty-seven marker 
haplotypes in each two samples, more or less. This does not seem encouraging to 
me. I'm starting to think that to have some interesting match I'll have to wait 
for some years. 
 
MY RESPONSE: 
 
Please forget about the “matches”. For one meaningful match there might be a 
dozen (or more) absolutely accidental matches, due to a silly statistics. There are 
thousands and tens  of thousands of people in your haplogroup, and there are 
only a few possible haplotypes with their mutations. Of course, there would be 
dozens and hundreds of haplotypes accidentally matching. What can it tell you? 
 
Your 37-marker haplotype tree is shown below. You can see a power of 37-
marker data compared with 25-marker ones. In the 25-marker haplotype tree 
above your haplotype was sitting in the middle of nowhere (see the tree in the 
preceding letter). In the 37-marker tree (see above)  the addition of 12 markers 
made an important change, and your haplotype (marked RF) now sits in the 
lower left “corner” being surrounded by several Jewish haplotypes and next to 
two Arabic haplotypes. It is not a very clear branch. Three Jewish haplotypes 
(209, 210, 211) are almost identical, hence, descended from a very recent common 
ancestor, who lived 850±300 years before present. The next set of Jewish 
haplotypes on the other side descended from a common ancestor who lived 
1275±380 years before present. However, these two sets descended from a very 
ancient common ancestor who lived approximately 7225 years before present (30 
mutations between their 37-marker haplotypes). Of  course, there were no Jews 
or Arabs those times. 
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A 37-marker haplotype tree of the Jews and the Arabs of haplogroup J2. 
Haplotype numbered below 100 belong to Arabs, of 100 and above belong to 
the Jews.  
 
 
It seems that your ancestors lived on the Mediterranean (where J2 came from) 
since times immemorial. When you have your 67 marker haplotypes, I can add 
something to the story.  
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LETTER SIXTY-THIRD 
 
I have a haplotype which you have defined as one of the Tenths in your recent 
paper, since it contains DYS388=10. However, it begins with “14”, which I do not 
see in your extended list of haplotypes of the Tenths in your publication 
(Proceedings of the Russian Academy of DNA Genealogy, 2010, June, No.6) 
 
http://www.lulu.com/items/volume_68/8895000/8895749/1/print/8895749.p
df 
 
I'm trying to determine if my ancestry is Irish or Scottish.  From what I can tell 
my DNA is leading more toward Scot since my haplogroup could be Norse.  
Does that sound correct? 
 
 
MY RESPONSE: 
 
The 67-marker haplotype tree of the Tenths is shown below. You can see your 
haplotype in the lower-right-hand side of the tree. As you see, it sits rather 
lonely, albeit adjacent to the branch which I described in detail in my paper, cited 
by you. The branch is rather "young", with a common ancestor who lived 
1275±180 years before present, that is around the 8th century AD. It is a so-called 
"young branch of the Tenths", with a common ancestor of 1425±180 years before 
present, and which was considered in detail from viewpoints of geography and 
history in my (with I. Rozhanskii) publication (in Russian) in the same journal, 
but No. 6, 2009. It will be translated to English and published. The paper is more 
than 100 pages long, and describes all known branches (nearly 20) of R1a1.  
  
There are two principal hypotheses regarding the origin of these haplotypes in 
the Isles.  
 
(1) Norwegian settlers in Northern parts of Ireland and Scotland, and (2) 
Norman invaders lead by Wilhelm the Conqueror in 1066. There were many 
Viking descendents among his troops, who settled in Normandy and the Low 
Countries by that time.     
 
However, there are more details in your personal haplotype. It differs from the 
"Young Tenths" base (ancestral) haplotype by 14 mutations in 67 markers, which 
translates to 2700 years cumulative difference between the common ancestor of 
the "Young Tenths" and yourself. It is clearly more than 1425±180 years 
separated him from our times. In other words, a common ancestor of HIM and 
yourself lived (2700 + 1275)/2 = 2000 years bp, or (2475+1425)/2 = 1950 ybp, 
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which is the same thing. In other words, it was the beginning of the Common 
Era.  
 

 
 
I do not think there were Scotts or Irish in your roots that time. They were 
Scandinavians or even members of those tribes who came from the East. You can 
call them Scythians, or Sarmatians, or protoSlavs, or protoRus, or whoever. It 
would be the same thing in this context.   
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A RESPONSE TO ME: 
 
I  was reading Samaritan history. "In the Roman provinces, Sarmatian 
combatants were enlisted in the Roman army, whilst the rest of the population 
was distributed throughout Thracia, Macedonia and Italy. " 
 
Isn't possible that my ancestor could have become a Roman soldier and was sent 
to Britain to fight or guard Roman Interests in Britain?  Eventually staying and 
starting a family of his own? 
 
I haven't seen this theory anywhere else. 
 
MY RESPONSE: 
  
Of course it is possible. However, it is as possible as lots of other possible 
stories. Any theory should have something to be based on. If, for instance, there 
is any indication that the Sarmatians (or Italians on that matter) have had 
DYS388=10 haplotypes, this would such a (tentative) base. However, DYS388=10 
were not found in the South at all. They are very much localized in the North-
West of Europe, albeit similar with haplotypes of the Russian Plain. Clearly, they 
are from the same barrel.  
  
Aside of it, we know nothing more. 
 
 
LETTER SIXTY-FOURTH 
 
I am presently reading your two part article in the JOGG "DNA Genealogy, 
Mutation Rates, and some Historical Evidence Written in The Y-chromosome".   
 
My grandfather was an R1a1 and from Ireland historically. We have no Idea how 
long, but family history says we are Irish. I would be curious if you have an idea 
were his haplotype comes from? To give you more detail, my grandfathers 
family has been in Georgia, USA for several generations back to the early 1800's 
maybe late 1700's and before then they were from Ireland. After researching 
modal haplotypes I see that he match's the Eastern European modal closest, and I 
suspect his family must have been from Germany or Poland. We have no family 
history of this, the family history ends in Ireland. 
 
I have asked our people, and they created a modal from the others that math my 
grandfather. They told me that I use as a modal an old Ysearch entry, with only 
37 markers, constructed by a Scandinavian project, and it has little weight. 
According to them, my nearest neighbors in YSearch on 67 markers are five 
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individuals from USA and England, origins or others unknown, and the closest 
distance is 5, then 12, 12, 14, and 15 in 67 marker haplotypes. Therefore, they told 
me that “there is no reason to think you have recent Slavic ancestry”, and “the 
six of you appear to form a reasonably coherent cluster.  When I enter you six 
into expert Ken Nordtvedt’s spreadsheet, you six have an intraclade TMRCA of 
65 generations, or about 2000 years.  I can only guess that your cluster first 
formed among one of the peoples that later invaded England: the Angles, 
Saxons, or Jutes”. Also they told me that my haplotype is positioned with respect 
to the following Polish clusters as: 
 
Vs. J : 93 generations or 2800 years 
Vs. A : 109 generations or 3300 years 
Vs. I : 110 generations or 3300 years 
Vs. G : 112 generations or 3400 years 
  
Eventually they told me that I belong to the “Anglo-Saxon Modal” cluster. It was 
based on a table of seven haplotypes – one from England, four from the USA and 
two unknowns.  
 
What would you say? 
 
 
MY RESPONSE: 
 
Please forget about "modals" and those “clusters” There is no such a thing as a 
"match" with any particular haplotype. Those are just illusions. Haplotypes 
mutate, and mutate in "either side" with each of their 67-marker (in your case). 
That guy's haplotype you compare your haplotype with -also mutates "either 
side" pretty fast. Each marker in a 67-marker haplotype mutates once - on 
average - every 200 years. Hence, after only 2000 years you and that fellow you 
compare with, mutate - each - 10 times. What "match" are you talking about??     
  
All those "matches" people around are talking about is just a scam. They are, as a 
rule, just an accidental overlapping. A few haplotypes out of thousands always 
overlap.  
  
Therefore that first table with “genetic distances” between 5 and 15 does not 
make sense at all in your situation.  
  
When your adviser compared your haplotype with some mysterious "J" (a Jewish 
"cluster"??), "A", "I" or "G", it had a bit better sense, since it was a comparison not 
with individuals, but with "clouds" of haplotypes, with more degrees of freedom. 
However, the biggest problem with that "Polish project" is that they took only 
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Polish haplotypes, which represent only fragments of the European field of R1a1 
haplotypes. The last “Anglo-Saxon” thing is also practically meaningless, since it 
was again based on “distances” between 5 and 11 for a few people, mainly from 
the USA.  
  
Back to your actual question. Your haplotype belongs - with a high probability - 
to the Balto-Carpathian branch of R1a1 haplotypes. You can meet haplotypes of 
that branch in many parts of Europe, but their most compact locations is indeed 
in Poland, Lithuania, Carpathian region, and crosses Europe west to Ireland. The 
map of the distribution of this branch is shown below (Rozhanskii and Klyosov, 
2009).  
 

 
  
 
The Balto-Carpathian haplotype tree is also shown below, with your haplotype 
sitting rather comfortably in it. As you see, its length (which shows a time 
distance from a common ancestor of the whole tree) is about the same as the 
average tree haplotypes. The common ancestor of the tree (that is the Balto-
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Carpathian branch of R1a1) lived 2625+/-290 years before present. This was a 
mid of the 1st millennium BC, when R1a1 were re-populating Europe, moving 
from the Russian Plain. Most of European haplotypes and their branches (more 
than 10 of them) have appeared in Europe around that time.  

 
 
 
Your haplotype has a mutational difference from the common ancestor of the BC 
branch (mind you, not from another guy, but from the common ancestor, which 
haplotype is firmly established) by 12 mutations per 67 markers. It corresponds 
to approximately 2275 years, which is indeed within the timeframe of the branch 
existence. You cannot belong to the Jewish R1a1 branch (J), because your 
mutational difference from its common ancestor is 23 mutations per 67 marker. It 
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is 4700 years difference. There was no Jews 4700 years ago in the first place, 
much less in R1a1 haplogroup (it is 1100+/-150 years old).  
 
 
LETTER SIXTY-FIFTH 
 
Your comment on the List regarding the Spanish L21 group is interesting.  I am 
not a scientist.  Would you mind taking a look at the attached email and excel file 
and letting me know if you can draw any conclusions about any of these groups 
and the likely migration path of P312, leading to the L21 SNP?  The Mackenzie / 
McIver group is so close to the WAMH modal.  Is there any way to tell when it 
split from L21? 
Any thoughts would be most appreciated. 
 
MY RESPONSE: 
 
Thank you for the dataset. First, I should pay a compliment to a person who has 
composed the dataset and split it to the lineages. It was done quite acurately, and 
the haplotype tree showed almost the same pattern. With some exceptions, of 
course, since human eye cannot handle a space of 37 marker haplotypes.  
 
Below is the haplotype tree in the 67-marker format, along with the base 
haplotypes for each branch, and principal results of calculations. 
 
It is of an interest that the Basques and "the Norse Sea" haplotypes (they are 
names so in your dataset) formed the same branch. There is no any "Northern 
Sea" apparently here, there is a tight family of the Basques and the fellows from 
France (no wonder), Dutch, Denmark, Germany. Either all of them belong to R-
M153, or 37-marker haplotypes are essentially identical in P312 and M153 
lineages. They have the same base haplotype and the same common ancestor of  
850±220 ybp (25-marker haplotypes) and 1225±210 ybp (37-marker haplotypes), 
which is within margin of error. As one can see, it is a quite recent family. Either 
the Northerners brought their haplotypes to Iberia, or vise versa. Here is their 
base haplotype (R-M153?), in which deviations from subclades P312 and L21 are 
marked: 
 
13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 – 17 9 10 11 11 25 14 18 29 15 15 17 17 –  
10 10 19 23 16 15 18 17 36 38 12 12 – 11 9 15 16 8 10 10 8 10 10 12 23 23 16 
10 12 12 15 8 12 22 20 13 12 11 13 11 11 12 12   
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There are five branches on the tree, and all five are rather young. All of them are 
clearly derived from one common ancestor. According to the phylogenetic tree, 
we cannot mix U106 (Hunsingers, U106, R1b1b2-a1a1) and the rest, which are 
P312 (-a1a2), L21 (-a1a2f or -a1b5, which is the same thing), unless we aim at 
R1b1b2-a1a (P310 or P311) or R1b1b2-a1 (L51). But those common ancestors are 
much "older" compared to the tree.  
 

 
 
Therefore, I calculated an "age" of a common ancestor with the Hunsingers 
(U106+P312) and without them (P312 or L21) as follows from the tree. Those who 
understand the subclades better then me will adjust the conclusions accordingly. 
  

Basques + Norse 

Spanish L21+ 

Honsinger

Campbells 
McIvers 
McQueen 

Mackenzies 
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The "age" of common ancestors of all the five branches are between 525 and 1250 
years (see below), that is all of them lived practically in this millennium. All of 
those are “young families”. THEIR common ancestor lived around 3500 years 
before present (without the Hunsingers) or around 3800 ybp (with the 
Hunsingers), hence, almost no difference. This is close to the "age" of P312 or L21 
themselves.  
 
The Mackenzie/Cameron base haplotype (850±310 ybp for 25-marker 
haplotypes, 750±220 ybp for 37-marker haplotypes) 
 
13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 – 17 9 10 11 11 25 15 18 29 15 15 17 18 –  
11 11 19 23 16 15 18 17 36 37 12 12 – 11 9 15 16 8 10 10 8 11 10 12 23 23 16 
10 12 12 15 8 12 22 20 13 13 11 13 11 11 12 12    
 
 
The Campbell/McIver/McQueen  base haplotype (850±300 ybp for 25-marker 
haplotypes, 550±170 ybp for 37-marker haplotypes) 
 
13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 – 16 9 10 11 11 25 14 18 29 15 15 17 18 –  
11 11 19 23 16 15 18 17 36 37 12 12 – 11 9 15 16 8 10 10 8 11 10 12 23 23 15 
10 12 12 15 8 12 22 20 13 13 11 13 11 11 12 12   
 
 
The Hunsingers base haplotype (650±240 ybp for25-marker haplotypes, 525±150 
ybp for 37-marker haplotypes) 
 
13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 – 17 9 10 11 11 25 15 19 30 15 15 17 17 –  
11 11 19 23 16 15 18 17 36 37 12 12   
 
 
Spanish L21+ base haplotype (1250±370 ybp for 25-marker haplotypes, 
1275±280 ybp for 37-marker haplotypes) 
 
13 24 14 11 12 14 12 12 11 13 13 29 – 17 10 10 11 11 24 15 19 31/32 14/15 15 
17 17 – 11 11 19 23 15 16 18 17 37 38 11 12   
 
Base haplotype for all the five lineages (four deviations from L21 and P312 are 
marked): 
  
13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 – 17 9 10 11 11 25 15 18 29 15 15 17 17 –  
11 11 19 23 16 15 18 17 36 37 12 12 – 11 9 15 16 8 10 10 8 11 10 12 23 23 16 
10 12 12 15 8 12 22 20 13 13 11 13 11 11 12 12  
 
For a comparison, L21 = P312 base haplotypes is given below:  
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13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 – 17 9 10 11 11 25 15 19 29 15 15 17 17 –    
11 11 19 23 15 15 18 17 36 38 12 12 – 11 9 15 16 8 10 10 8 10 10 12 23 23 16 10 12 12 
15 8 12 22 20 13 12 11 13 11 11 12 12 
 
Now, answering your question on a migration path of P312 leading to L21. As far 
as I know, there is absolutely no data or proof that "pre-P312" (who? L11? L51?) 
got to the Danube valley from the Black Sea, as you have suggested (in a separate 
letter). It is just a conjecture, as tons of other conjectures. The present-day 
"frequencies" of haplotypes is only a circumstantial evidence, because of multiple 
bottlenecks, mass migrations, wars, etc. We have to consider TMRCAs, and other 
independent evidences - historical, archaeological, linguistics, etc. Any conjecture 
should be bound to independent data to become a hypothesis. 
  
The way how I see migration paths of R1b1b2 are as follows: there were a 
number of them from Asia to Europe. The main way was from Asia through the 
Russian Plain (TMRCA ~ 7,000 years there, the Kurgan archaeological culture), 
and then they split onto at least three ways: a Northern way, along the Baltic Sea, 
the Western way, across the Balkans, the Southern way, across the Caucasus 
(TMRCA for L23 is ~6,000 ybp) to Anatolia and to the Middle East, from where 
one way to the West was along Asia Minor through the Mediterranean and the 
Balkans, and another way across North Africa, Egypt, to the Atlantics and North 
to Iberia around 4500 years before present. P312 apparently went the last way. 
There are many indications to support it, including R1b1b2 in the Lebanon and 
around, with TMRCA ~ 5500-6000 ybp, R1b1b2 in Egypt, Jewish haplotypes with 
TMRCA ~5500 ybp, spilt of R1b1a to Cameroon/Chad (TMRCA ~4400 ybp) from 
the North African path, DNA genealogy of cattle's in Iberia from North of Africa, 
and the main one - Bell Culture path from ~ 4500 to ~3500 to Europe from Iberia. 
They were certainly R1b1b2. Besides, predominantly P312 in Iberia, and their 
downstream L21 in France (4200 ybp) and then all over Europe and in the Isles, 
around 3200-3600 ybp.  
  
In other words, P312 came to Iberia around 4500 ybp, moved to Europe and 
produced L21 there around 4200 ybp, and then other dsownstream R1b1b2 
subclades. L2 (4225±450 ybp), L20 (4300±610 ybp), U152 (4125±450 ybp), M153 in 
Iberia is dated by 2325±340 ybp, M222 in Europe by 1450±150 ybp, plus a series 
of young Irish subclades.        
  
Other L23 and their subclades went to Europe directly to the West - L51, L11, 
U106, U198, and other. All of them have TMRCA around 4500 ybp or younger.           
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LETTER SIXTY-SIXTH 
 
One of my friends from Saudi Arabia and my uncle (my mother's brother ) from 
Egypt both belong to haplogroup R1a1. I was astonished by the spread of this 
haplogroup and the many distinct divisions that it has. I am my self  J1c3 formaly 
known as J1e. 
  
If you are welling to help, I attached herewith the 37 markers of my uncle 
haplotype to search in your database and trace the roots. The R1a1 haplotype of 
my friend was determined on 12 markers only, and all 12 match that od my 
uncle’s haplotype.  
 
MY RESPONSE: 
 
Your uncle from Egypt, and apparently your friend from Saudi Arabia have a 
direct ancestry - surprise - from the Russian Plain, around 4800 years before 
present. This family, that is a branch of the R1a1 haplotype tree, called the R1a1 
Central Eurasian Branch, aka the R1a1 Russian Plain branch. A 67-marker 
haplotype of the ancestor was as follows: 
  
13 25 16 11 11 14 12 12 10 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 – 11 11 19 
23 16 16 18 19 34 39 13 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 14 23 
21 12 12 11 13 11 11 12 13 
  
Deviations from your uncle's haplotype in the first 37 markers are shown. There 
are 10 of them, which are not many. For a comparison, it deviates from the R1a1 
Western Carpathian Branch by 14 mutations, from the R1a1 Western Slavic 
branch by 16 mutations, from the R1a1 Central European Branch by 18 
mutations, and from the Jewish R1a1 Branch by 23 mutations.     
  
Below is a haplotype tree of the Russian Plain Branch in the 37-marker format, to 
which your uncle's haplotype is placed (it went to the upper right-hand side). As 
you see, it sits there rather comfortable. It belongs there.   
 
Now, a few calculations. 23 mutations from the Jewish R1a1 ancestral haplotype 
places your uncle from the common ancestor of the R1a1 Jews by 8550 years, 
which in turn places a common ancestor of your uncle and the R1a1 Jews by 
about 4825 years ago. It is again the same R1a1 Russian Plain ancestral 
haplotype.  
  
10 mutations from the Russian Plain ancestral haplotype indicate that a direct 
ancestor of your uncle and apparently that of your friend, split from the 
Russian Plain haplotype around 3950 years ago.  This fits pretty well with the 
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"age" of R1a1 haplotypes in the Arabian Peninsula, and there are quite a few of 
R1a1 there, 5% to 9% of all Arabian haplotypes.     
 
 

 
A 37-marker haplotype tree of the R1a1 Russian Plain Branch (aka Central 
Eurasian Branch) consisting of 91 haplotypes. The Arabic/Egyptian haplotype 
marked “Eisa” is in the upper right-hand side of the tree.  
 
 
We can only guess how R1a1 bearers got to the Arabian Peninsula and Egypt 
some 4000 years ago. It might be on their way across Caucasian Mountains to 
Anatolia and then down South and South-West, around the same time when 
another wing of the Aryan R1a1 moved East to the Ural Mountains and then 
down to India, where they reached around 3500 years ago. That is how the 
IndoEuropean family of languages was first established. In fact, my personal 
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haplotype was derived from that Aryan wing, and as a result of it my 67-marker 
haplotype matches almost identically with many Indian 67-marker 
haplotypes. My 67-marker haplotype sits on the haplotype tree in the same 
branch with the Indian 67-marker haplotypes, with our common ancestor of 3700 
years before present.  
 
 
CONTINUATION: 
 
Wow! 
 
I wish I can pay back this favor from you. If you come to Saudi Arabia I will be 
honored if you become my guest. 
 
One thing I did not mention is that my grand father from my mother side (who is 
my uncle father) came from Egypt to Saudi Arabia. 
 
But this is very interesting, only 10 distance from the Russian Plain haplotypes. 
 
My friend from Saudi Arabia is a native Bedouin/Nomad to the Arabian 
peninsula. He belongs to a native tribe that is very famous and may be a major 
element in old Arabic kingdoms. In my opinion the J1c3(my group) were limited 
in number when the old scattered kingdoms were at their peak about 1000 year 
before Christ. 
 
But any way people are much closer than what they think, and I hope this 
science will bring peace to the world. 
 
Peace upon you. 
 
 
MY RESPONSE: 
 
Thank you for you kind and warm words.  
 
Actually, what I have said about the Arabian Peninsula and Saudi Arabia (also 
Oman, Qatar, UAE) and R1a1 is in a way applicable to Egypt. The Aryans (which 
in my "book" is a general designations of R1a1 bearers in the 1st-3rd millennia BC 
and maybe earlier, since it was them who came to India and Iran in the middle of 
the 2nd millennium BC under that name) apparently spread those times in Asia 
Minor, the Middle East, and Egypt. Historians call those tribes by different 
names typically without realizing that they were the same people, R1a1 
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haplogroup (in fact, the same goes to R1b1 carriers those times). Apparently 
those (R1a1) were the people who brought chariots there (and elsewhere).    
  
Then, for your information, it is rather easy to translate mutational differences 
into generations and years, since it was all calibrated (taken one generations as 25 
years for the purpose of the calibration). In this particular case 10/0.09 = 111 
(generations) without a correction for back mutations, and 124 generations with 
the correction, that is 124x25 = 3100 years between the two haplotypes. 0.09 here 
(mutations per haplotype per generation) is the mutation rate constant for 37-
marker haplotypes. For 25-marker haplotypes it is 0.046, for 67-marker ones it is 
0.145. For 12-marker haplotypes it is 0.022, however, 12 marker haplotypes give a 
low precision, statistics is not there. Correction for back mutations are made 
using published tables (Klyosov, 2009, J. Genetic Genealogy, vol. 5, pp. 186-216).   
  
It is of an interest that you have mentioned that your friend belongs to a native 
tribe that is very famous and may be a major element in old Arabic kingdoms. 
This reminds me the Aryans story in India, where the R1a1 who came there 3500 
years before present formed upper castes and took the privileged positions in 
religion and in the military. It might be a similar situation in the Arabian 
peninsula and in Egypt those times. This probably has escaped from historians, 
and on obvious reason - they are not familiar with DNA genealogy and 
haplogroups.    
  
Your J1e haplogroup is no less famous, and the so-called "Cohen Modal 
Haplotype" which was so trumpeted around turned out to exist as long as 9,000 
years ago among Bedouins, and belongs to the Arabs no less than to the Jews (in 
fact, in MUCH higher quantities). The Jewish "Cohen" J1e haplotype has 
appeared only 1050 years before present, well into the Diaspora (Klyosov, 
Human Genetics, 2009).   
 
 
LETTER SIXTY-SEVENTH 
 
You are quite right in your analysis of R1a1a Highland Clansmen (Proc. Russian 
Academy of DNA Genealogy, 3, No. 8, 1325-1358, 2010), the DNA data do not 
show   Somerled on the haplotype tree. However, they probably show Donald 
the Eponymous, MacRanald of the Isles (1190-1269), who was the great-
grandfather of John, first Lord of the Isles (died 1386), and also progenitor of 
MacAlisters. Numerous MacAlisters descend from him, a couple of them with 
quite reliable paper trails.  
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MY RESPONSE: 
 
Yes, indeed, haplotypes of most of MacAlisters are pretty similar with those of 
McDonalds. The list of Clan Donal Project (http://dna-project.clan-donald-
usa.org/tables.htm) includes ten McAlisters, and the respective haplotype tree in 
37 marker format is shown below.  

 
The 37 marker haplotype tree for McAlisters. The numbering corresponds to 
family members named their the most distant ancestors as Charles (1727-1815), 
Charles (1693-1774), James (b. 1797), William (b. 1820, Glasgow), Andrew (b. 
1820, SC), John (1760-1808), Archibald (b. 1813). The two haplotypes in the 
lower part of the tree are unrelated to other in historical time period.     
 
The two haplotypes in the lower part of the tree have the YCAIIa,b pair 19-23 
(unlike 19-21 in all others in the family), along with many other mutations from 
the family base haplotype (alleles in the last panel, 38-67 marker, were provided 
by the first four haplotypes) 
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13 25 15 11 11 14 12 12 10 14 11 31 -- 15 8 10 11 11 23 14 20 31 12 15 15 16 – 11 12 19 
21 17 16 17 18 34 39 12 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 11 12 12 13 8 14 23 
21 12/13 12 11 13 11 11 12 12 
 
The above, McAlister base haplotype deviates by only 1.5 mutations from the 
Clan Donald base haplotype:  
 
13 25 15 11 11 14 12 12 10 14 11 31 -- 16 8 10 11 11 23 14 20 31 12 15 15 16 – 11 12 19 
21 17 16 17 18 34 39 12 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 11 12 12 13 8 14 23 
21  
12 12 11 13 11 11 12 12 
 
It results collectively in the only 250 year difference between the two common 
ancestors, of Clan Donald and McAlister Clan, and THEIR common ancestor 
(collectively here means not a direct time distance between them, since the two 
most recent ancestors of their lineages could have lived in different times, but a 
cumulative time in the course of which the mutational difference between their 
present-day ancestors is accumulated; if the two common ancestors would have 
lived at the same time, THEIR common ancestor lived 125 years earlier). 
 
All seven haplotypes of present-day McAlisters accumulated 19 mutations in 
their 37 marker haplotypes from the above base McAlister haplotype. It results in 
19/7/0.09 = 30 generations from their common ancestor, or 31 generations with a 
correction for back mutations, that is 775±190 years. Since similar calculations 
gave 625±90 years to the Clan Donald common ancestor, and the cumulative 
difference between them was 250 years, then THEIR common ancestor lived 
(625+775+250)/2 = 825±200 years before present. Unfortunately, seven 
haplotypes for McAlisters cannot give better statistics. Anyway, their common 
ancestor, who presumably was Donald the Eponymous (1190-1269) lived 
1185±200 years before present, according the data of DNA genealogy.     
 
 
LETTER SIXTY-EIGHTH 
 
You have mentioned Clan Douglas in your recent publication on the R1a1a 
Highland Clansmen. Can you elaborate the data in more detail? It seems that 
Archibald Lord of Douglas died around 1240 AD. From him two lineages have 
descended, with a number of first generations in the 13-15th centuries in the both 
lineages. William Lord of Douglas (was killed in 1333) belonged to one of them, 
as well as James 2nd Earl of Douglas and Mar (was killed in 1388), and William 
Lord of Liddesdale (was killed in 1353) belonged to the other lineage.  
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MY RESPONSE:     
 
The Clan Douglas dataset of 13 haplotypes employed in the cited paper consists 
of two main lineages, as it is shown in the Figure below. 

 
 
The 37 marker haplotype tree for the Douglas Clan. The numbering 
corresponds to family members named their the most distant ancestors as 1- 
William (1850), 4 – William (1700), 6 – James (1808-1890), 9 – William (1733), 10 - 
John (1767?).     
 
 
The branch around the “trunk” of the tree has a rather recent common ancestor, 
while the second one goes much deeper in time and belongs to the Young 
Scandinavian branch. The common ancestor of this Clan Douglas branch lived 
2400±450 years before present, and had the following 37 marker haplotype: 
  
13 25 15 11 11 14 12 12 10 14 11 31 – 15 8 10 11 11 23 14 20 31 12 15 15 16 -- 11 12 19 
21 17 16 17 18 34 38 12 11 
  
It fits precisely to the Young Scandinavian base haplotype (Rozhanskii and 
Klyosov, 2009). All four haplotypes contain 23 mutations, which gives 23/4/0.09 
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= 64 generations without the correction for back mutations, or 68 generations 
with the correction, that is 1700±390 years to a common ancestor. This again fits 
to the “age” of the Young Scandinavian branch.  
 
Please notice the 15-8 pair along with 19-21 (marked in bold above). This is an 
ancestral pair towards the Clan Donald R1a1 branch. Those Douglas individuals 
(designated in the paper as DG 1, 6, 12, 13) probably all have the newly 
discovered 176.1 SNP, as well as probably all Donald Clan individuals from the 
same lineage.     
  
Another, more recent lineage is not quite related to the above one. It has 15-9 and 
19-23 pairs (see above), quite common for the Old Scandinavian branch 
(Rozhanskii and Klyosov, 2009), as well to the Russian Plain branch, the Old 
Scandinavians descended from. It has the following base haplotype 
  
13 25 17 11 11 14 12 12 10 13 11 31 -- 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 12 16 16 -- 11 11 
19 23 15 16 18 16 34 38 14 11 
  
All 9 haplotypes in the lineage contain 32 mutations from the above base 
haplotype, which gives 32/9/0.09 = 40 42 generations, that is 1050±210 years to 
their common ancestor. He lived around 10th century AD (±2 centuries). It is 
somewhat earlier than   the "classical" genealogy of Archibald Lord of Douglas 
(died 1240), however, it might  fit to the genealogy of William/Willem de 
Douglas (1174-1213).  
 
A careful consideration of the last lineage showed that it splits onto two sub-
lineages, with base haplotypes 
 
13 25 17 11 11 14 12 12 10 13 11 31 -- 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 12 12 16 -- 11 11 
19 23 15/16 16 18 16 34 38 14 11 
 
(12 mutations in four haplotypes, that is 12/4/0.09 = 33 34 generations, that is 
850±260 years to a common ancestor), and  
 
13 25 17 11 11 14 12 12 10 13 11 31 -- 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 12 16 16 -- 11 11 
19 23 15 16 18 16 34 39 14 11 
  
(15 mutations in five haplotypes, that is 15/5/0.09 = 33 34 generations, that is 
850±240 years to a common ancestor).  
 
These two might be the same lineage, with a mutational jump 16 12 in the 24th 
marker. Such a four-step jump happens, for example, among MacDonalds 
(though their lineage is quite unrelated to this one), and is a result of recLOH, 
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described in the first article in this issue of the Proceedings. This jump should be 
counted as one-step mutation in calculations.  
 
Obviously, the same lineage split around 850 years ago as a result of recLOH 
conversion in DYS464c (marked in bold).    
 
The two above base haplotypes differ by 1.85 mutations (1.0, 0.3 and 0.55, 
respectively, in the marked markers), which places their common ancestors apart 
by 1.85/0.09 = 21 generations total, which in turn places THEIR common 
ancestor at (525+850+850)/2 = 1100 years before present, to the 10th century AD 
(±2 centuries). This is the same value as obtained above.    
 
 
LETTER SIXTY-NINETH 
 
In your article “Irish Haplotypes and Haplotypes” published in the Proceedings, 
No. 6, June 2010, pp. 1029-1053, you have analyzed the principal Irish DNA-
lineages M222 (25%of total), L226 (“Irish III”, 2.6% of total), “South Irish” (4.6% 
of total), “North Irish” (1.25% of total), along with some other smaller lineages. I 
am sending you a dataset of apparently what can be called “Irish Group 
IV”lineage. They have two distinct and identical tetra-local signatures – 10-12-15-
13 in DYS391-385a-385b-426, and 15-15-16-18 in DYS464a-d.  Some of my work in 
identifying origins of those seen to conform can be seen on 
http://sites.google.com/site/irishtype4/  
The lineage was first mentioned by Ken Nordtvedt in June 2006 as per the Roots 
list http://archiver.rootsweb.ancestry.com/th/read/GENEALOGY-DNA/2006-
06/1151028429 who called it the ‘Irish Continental’. It was later expanded by 
other authors such as Jim Cullen on whose predictor it appears. It subsequently 
became re-named the ‘Irish Group IV’. I’m not qualified to say if the 
identification of the sub-clade via the stated ‘signature’ markers is valid, but it 
now appears accepted as a legitimate grouping.  Any thoughs?  
 
MY RESPONSE: 
 
I suggest you to double check principles based on which you pick haplotypes 
which supposed to be "Irish IV". A 67-marker haplotype tree for 44 haplotypes 
from your list showed that it is very unlikely that the dataset belongs to any 
"family" of haplotypes. The dataset is VERY heterogeneous.  
 
If the basic principle of haplotype selection was some kind of a "signature", it is 
not a good principle. Silly statistics can make any "signature" in quite unrelated 
haplotypes. It is quite clear that your "Irish IV" belong to different subclades and 
lineages.     
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CONTINUATION: 
 
Yes, indeed, the spread sheet I sent you included a lot of raw data. I am 
forwarding you an edited list. 
 
 
MY RESPONSE: 
 
The haplotype tree for all 22 of 67-marker haplotypes from your list is shown 
below.   
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As you can see, it is very “heterogeneous” and contains two rather distant 
branches, a couple of stray haplotypes, and a couple of small branches or sub-
branches. It shows that the selection of those haplotypes in the dataset suffered 
from some inconsistencies.  
 
It fact, I am always dubious regarding hand-picking of haplotypes based on 
some “signatures”. Haplotypes mutate, and some of those hand-picked 
haplotypes can belong to some other “family” with just an accidental “match” in 
them, or, on the contrary, some haplotypes can be lost because of some 
mutations.  
 
There are two more objective ways to select haplotypes, as you well know – 
either based on SNPs, or let computer do it. When the SNP is identified, you 
cannot pick haplotypes based on your “taste” and judgment, you have to follow 
the SNP, you do like the haplotype or not. Unfortunately, in this particular case 
the SNP was not identified as yes, hence, it is a job for computer (see below).  
 
In other words, hand-picking ALWAYS leads to a more narrow selection of 
haplotypes. You pick just a “tip of the iceberg”, and miss more mutated 
haplotypes. As a result, TMRCA is always more recent than it should be. You 
arbitrarily chose a more recent common ancestor.  
 
What is worse, as the tree shows, you have mixed two different DNA-lineages. 
Of course, eventually they have the same, more distant common ancestor, since 
they are within the same haplogroup anyway, however, you in fact picked two 
“tips of icebergs”, from two different lineages.  
 
Let’s see what you have got, and then I will try to correct the situation, at some 
extent. I will run some rough calculations, just to show you an overall picture.  
 
The right-hand side branch contains seven “clean” haplotypes or eight, if to add 
BCHT9. Let’s see, it is stray haplotype or it belongs to the branch.  
 
The base (ancestral) haplotype of the branch is as follows:  
 
13 24 14 10 12 15 13 12 12 13 13 29 – 17 9 10 11 11 25 15 19 29 15 15 16 18 –    
10 10 19 23 16 15 17 17 36 39 12 12 – 11 9 15 16 8 10 10 8 11 10 12 23 23 16 10 12 12 
15 8 13 22 21 13 12 11 13 11 11 12 12 
  
The seven haplotypes have collectively 37 mutations from the base haplotype. It 
gives 37/7/0.145 = 36.5 generations without correction for back mutations, or 
37.5 generations with the correction, that is 940±180 years to a common ancestor.  
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If we consider all eight haplotypes of the branch, there are 43 mutations, hence, 
43/8/0.145 = 37 generations  38 generations, that is 950±170 years to a common 
ancestor. It is practically the same thing.     
        
The base haplotype of the left-hand side branch of 8 haplotypes is as follows:  
 
13 25 14 10 12 15 13 12 13 13 13 29 – 17 9 10 11 11 25 15 19 28 15 15 16 18 –    
10 10 19 23 15 15 17 17 35/36 37 12 12 – 11 9 15 16 8 10 10 8 12 10 12 21 23 16 10 12 
12 15 8 14 22 21 13 12 11 13 11 11 12 12/13 
     
As you see, the both branches have the two “signatures” which you have 
outlined, however, they represent two difffernt lineages with two different 
common ancestors.    
 
There are 11 mutations between these two base haplotypes, if to consider the 
rounded alleles. In fact there are 9.625 mutations. However, as you will see 
below, there is not a big difference between the two values. There are only 26 
mutations in all 8 haplotypes of the branch from the above base haplotype, 
therefore: 26/8/0.145 = 22 generations, that is 550±120 years to a common 
ancestor (there is no correction for back mutations for 22 generations).  
 
When two base haplotypes are separated by 9.625 mutations, and the respective 
common ancestors lived 950 and 550 years ago, then THEIR common ancestor 
lived 1650 years ago, in the middle of the 1st millennium AD. If we would have 
taken 11 mutations (between the rounded up alleles), there would be 1800 years 
to THEIR common ancestor. It is within margin of error of the calculations.     
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A 67-marker haplotype tree for 1036 haplotypes (mainly subclades of R1b1b2)  
of the Ireland Heritage project  
http://www.familytreedna.com/public/IrelandHeritage/default.aspx 
The outlier 796 belongs to R1b1 haplogroup. Branches for five clades (or 
branches) are indicated.  
 
 
A tentative conclusion: for those hand-picked haplotypes of Irish IV series, there 
are two lineages, with 550±120 and 950±170 years to their common ancestors, 
and THEIR common ancestor lived close to the beginning of the AD.  
 
 

M222 

South 

Irish III 

North 

Irish IV
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In order to see the actual branch of Irish IV haplotypes, not a hand-picked one, I 
took the Irish Heritage Project database 
http://www.familytreedna.com/public/IrelandHeritage/default.aspx 
 

Irish IV 
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with its 1036 of 67-marker Irish R1b1b2 haplotypes, and composed a 67-marker 
haplotype tree. There are five “families” of haplotypes identified on the tree by 
their position, including Irish IV. I will now described how I did it.       
 
I took a list of all 1036 haplotypes and found a few haplotypes which look similar 
to the base haplotypes of Irish IV family, identified above. It turned out that all of 
them were located within one particular branch of 21 haplotypes. The branch is 
shown in the next figure, between haplotypes 2857 and 1581. In fact, the closest 
branch contained only 6 haplotypes (1480, 1482, 1491, 2857, 3126, and 3185), 
however, it was clear that this 6-haplotype sub-branch is a part of a very distinct 
branch of 21 haplotypes. This Irish IV branch is tiny, and contain only 21/1036 = 
2%of all Irish R1b1b2 haplotypes in the Project.  
 
This 6-haplotype branch has the following base haplotype: 
 
13 24 14 10 12 14/15 13 12 12 13 13 29 – 17 9 10 11 11 25 15 19 29 15 15 16 18 –    
10 10 19 23 15 15 17 17 36 39 12 12 – 11 9 15 16 8 10 10 8 11 10 12 23 23 16 10 12 12 
15 8 13 22 21 13 12 11 13 11 11 12 12 
 
It differed only by ½ mutation per all 67 markers from the above “Irish IV” 
haplotypes you sent me. Besides, there were both 14 and 15 alleles in the sixths 
marker from the left. In other words, both the “signatures” you have indicated 
are there, in the above base haplotype. However, in the “real life” the 10-12-15-13 
sequence can equally be 10-12-14-13. Apparently, a larger dataset should be 
considered in order to identify the “true” base haplotype.   
 
These 6 haplotypes contained 40 mutations from the above base haplotype, that 
is 40/6/0.145 = 46 generation  48 generations (after the correction for back 
mutations), that is 1200±225 years to a common ancestor.  
 
The adjacent small branch of 4 haplotypes contained 45 mutations from the 
following base haplotype: 
 
13 24 14 10 11/12 15 12 12 12 13/14 13/14 29/30 – 16 9 9/10 11 11 25 15 19 30 15 15 17 
18 – 10 11 19 22/23 16 15 18/19 17 36 37 12 12 – 11 9 15 16 8 11 10 8 11 10 12 21/23 
23 16 10 12 12 15/17 8 12 22/25 21 13/14 12 11 13 11 11 12 12 
 
It gives 45/4/0.145 = 78 generations  85 generations, that is 2125±380 years to a 
common ancestor. 
 
The last two base haplotypes differed by 15.66 mutations (marked above) , which 
gives ~ 3175 years to THEIR common ancestor.  
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Finally, if to consider all 21 haplotypes in the branch in Figure above, their 25-
marker base haplotype is as follows 
 
13 24 14 10 11 14 12 12 12 13 13 29 – 17 9 10 11 11 25 15 19 30 15 15 16 18  
 
all 21 haplotypes contain 107 mutations from this base haplotypes, which gives 
107/21/0.046 = 111 generations  124 generations, that is 3100±430 years to a 
common ancestor, who has the base haplotype shown above. This is presumably 
a more realistic common ancestor of Irish IV family. What you hand-picked, it 
was apparently some more recent branch of Irish IV family. As you see, its 
“signature” are not 10-12-15-13 in DYS391-385a-385b-426, but 10-11-14-12. The 
“signature” 15-15-16-18 in DYS464a-d is indeed as one you have suggested. 
 
For the record, the “signatures” in other subclades and groups of Irish 
haplotypes are as follows: 
 
11-11-13-12 M222 and a small unassigned branch 
11-11-14-12  L226, “North Irish” and “Scottish Borders 1” (and also P312) 
10-11-15-12  “South Irish” 
11-11-11-12  “Scottish Borders 2” 
10-11-14-12  Alleged Irish IV 
10-12-15-13  A branch of alleged Irish IV 
 
15-16-16-17  M222 
13-13-15-17  L226 (“Irish III”) 
15-15-17-17  “South Irish”, “North Irish”, “Scottish Borders 1”, a small 
   unassigned branch (and also P312 and L21) 
14-15-17-17  “Scottish Borders 2” 
15-15-16-18  Alleged Irish IV 
 
 
 
LETTER SEVENTIETH 
 
(Continuation from Letter 62) 
 
Our correspondence has started with a statement and a question: “My 
haplogroup is J2 (tested), haplotype is attached. I am trying to understand from 
where my the paternal line might come from”, and further on – “So my question 
is: given your results and having DYS426=10 in J2 can I exclude at least the 
Jewish option?”… “May be I am an Arab?”, and ended up with my final (at that 
time) comments: 
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-- Your 37-marker haplotype tree is shown…. You can see a power of 37-marker data 
compared with 25-marker ones. In the 25-marker haplotype tree, your haplotype was 
sitting in the middle of nowhere (see the tree in the preceding letter). In the 37-marker 
tree the addition of 12 markers made an important change, and your haplotype (marked 
RF) now sits in the lower left “corner” being surrounded by several Jewish haplotypes 
and next to two Arabic haplotypes. It is not a very clear branch. Three Jewish haplotypes 
(209, 210, 211) are almost identical, hence, descended from a very recent common 
ancestor, who lived 850±300 years before present. The next set of Jewish haplotypes on 
the other side descended from a common ancestor who lived 1275±380 years before 
present. However, these two sets descended from a very ancient common ancestor who 
lived approximately 7225 years before present (30 mutations between their 37-marker 
haplotypes). Of course, there were no Jews or Arabs those times. 
 
It seems that your ancestors lived on the Mediterranean (where J2 came from) since times 
immemorial. When you have your 67 marker haplotypes, I can add something to the 
story.  
 
In the mean time, answering more questions from my correspondent, I wrote: 
 
… It does not make much sense to calculate "common ancestors" when 
haplotypes are SO different within a small branch. You can only tell that 
their common ancestor lived a VERY long time ago. 
 
… A difference between your 37-marker haplotype and ##209, 210, 211 
haplotypes (which are very similar between those three) is as many as 35 
mutations per those 37 markers. This places YOUR common ancestor with those 
three individuals to around 8175 years ago. This already makes the picture 
pretty clear in a sense that those times there were no "Jews" or "Arabs". 
Though haplotype J2 was, all right. Your ancestor is there. 
 
… It is quite clear that 67-marker haplotype tree will move your haplotype 
elsewhere. When haplotypes sit together, it does not make difference - 25-, 
37- or 67-haplotype tree. The result will be the same. Your haplotype is "a 
lonely wolf", and depending on markers 38-67 it can be moved from one branch 
to another one. Therefore, once you have a 67-marker haplotype, let me 
know.  
 
RESPONSE: 
 
I've got today all the 67 DYS (attached). Do you think it's possible to get to some 
more interesting conclusion now?  
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MY RESPONSE: 
 
The haplotype tree is attached (your haplotype, RF, is on 8 o'clock). The situation 
is clarified.  
  
Your oldest common ancestors are neither Jews nor Arabs. They are 
Mediterranean people.  
  

 
A 67 marker haplotype tree of the Jews and the Arabs of haplogroup J2 and 
subclades. Haplotypes numbered below 100 belong to Arabs, those of 100 and 
above belong to the Jews.  
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Even looking at your haplotype compared to the series of Jewish and Arabic 
haplotypes it becomes clear that it contains many very different mutations from 
the above two groups. You have quite different mutations in: the first 12 marker 
panel - two mutations which Jews and Arabs do not have; the the following 13 
markers (to make it 25 marker haplotypes) - three more mutations; in the 
following 12 markers - four more unusual mutations (already 9 mutations in the 
37 marker panel), and 7 more in the rest, 38 to 67 markers, which makes it 16 
unusual mutations in 67 markers. This translates into thousand of years of 
difference between your common ancestors and the Jewish-Arabic ones.  
  
More detailed consideration of your small branch showed that a nearest common 
ancestor of it lived 5600 years ago. Of course, there were neither Jews nor Arabs 
those times. So, now you can talk about Phoenicians, though it will be still a pure 
fantasy. However, now you have more ground than before.   
  
I hope it helps.  
  
RESPONSE: 
 
Thanks again for your help, reading one of your works it seems that my 
position falls inside an Arab/Turk section of the diagram below, taking me 
closer to the Arabs. Has this fact any significance or the mutations takes me 
anyway too far from them? 
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MY RESPONSE: 
 
Yes, they are Arabs and Turks NOW, however, your lineage split from a 
common ancestor   more than 5000 years ago. You cannot equalize haplogroup 
and an ethnicity. Ethnicity is a much more recent feature.   
  
If a difference would have been 500 or 800 years, your logic will be correct.   
 
RESPONSE: 
 
Is my understanding correct, that you have mixed different subclades of J2 
haplogroup on you diagram? I am asking because I have read somewhere that if 
these diagrams are done mixing up differents clades they could 
result back with "identical by state" and not "identical by descent" matches 
and that could drive toward wrong associations based on haplotypes that are 
similar by chance or by convergent evolution, but in my case I see that all 
the clades considered in the tree are offsprings of J2a. 
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What is the difference comparing with J2a4c or J2a4b or J2a or with other 
subclades too? Is it possible that two males belonging both to J2a4 develop the 
same mutation, bringing them together to J2a4c clade (or other) clades through 
different paths? I read that the TMCRA of the whole J2a4 should be more or less 
8500 years ago, is this data correct? 
 
I read that the last 30 markers of the 67-marker set are very slow-mutating 
ones and this is why they are used trying to figure out the structure of 
clusters and clades that go back many centuries or millenia. If this is 
correct how can I have a look striclty on those? 
 
As you can see I'm getting a little puzzled... 
 
MY RESPONSE: 
 
>As you can see I'm getting a little puzzled... 
  
You should not be. All questions you have touched are resolved in your case. In 
fact, my methodology was designed to resolve these questions in the very 
beginning. 
  
>Is my understanding correct, that you have mixed different subclades of J2 haplogroup 
on you diagram? I am asking because I have read somewhere that if these diagrams are 
done mixing up differents clades they could result back with "identical by state" and not 
"identical by descent" matches and that could drive toward wrong associations based on 
haplotypes that are similar by chance or by convergent evolution, but in my case I see 
that all the clades considered in the tree are offsprings of J2a. 
  
You are simply confused. This was my thesis in the first place, that different 
clades should not be mixed. This is exactly why I compose those haplotype trees, 
and RESOLVE these clades. Each branch represents difference clades and/or 
different lineages, and EACH one of them I analyze differently. Each one has its 
common ancestor.  
  
Most of the people mix all those haplotypes together, count mutations (or, God 
forbid, squares of those mutations) and get one phantom ancestor for everything. 
This is absolutely incorrect. I do things correctly by resolving, separating those 
branches and clades.   
  
We study the J2a4 branch (clade) separately, since it is a separate clade, and has 
one common ancestor. Furthermore, the branch consists of two subclades, J2a4b 
and Jea4b1, and so forth. Each one of them has its common ancestor. Only this 
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way you can analyze clades. Then, you can compare clades to each other, and it 
gives you more and more information. .   
  
>What is the difference comparing with J2a4c or J2a4b or J2a or with other subclades 
too? 
  
Each subclade has its own history. All subclade together compose the tribe. It is 
like you can study separately history of England, Ireland and Scotland, and 
altogerther it gives you history of British Islands. You can study history of all 50 
US states separately, but you will not get a full picture of the US. Only 
comparing them together you will get history of the US. 
  
The same things are with haplotypes and subclades.    
  
Is it possible that two males belonging both to J2a4 develop the same mutation, bringing 
them together to J2a4c clade (or other) clades through different paths? 
  
Of course, if those two males belong to J2a4c. Or I do not understand your 
question. Both Samuel Adams and John Hancock belonged to Massachusetts, 
and they both belonged to the United States. So what is a problem?  
  
>I read that the TMCRA of the whole J2a4 should be more or less 8500 years ago, is this 
data correct? 
  
I do not remember is it "correct" date (what if it is 8000 or 9000 years, would it be 
"incorrect"?). However, it looks as it in the right neighborhood. The Jewish J2a4 
population is, of course, MUCH younger.   
  
>I read that the last 30 markers of the 67-marker set are very slow-mutating 
ones and this is why they are used trying to figure out the structure of 
clusters and clades that go back many centuries or millenia. If this is 
correct how can I have a look striclty on those? 
  
It is generally correct. That is why the 37 marker panel has an average mutation 
rate constant of 0.00243 mutations per marker per generation, and the 67 marker 
panel has 0.00216 mutations per marker per generation. As you see, it is slower. 
However, you will not gain anything by using only the last 30 markers. The 
margin of error will be much wider. All 67 markers are fine with many millennia, 
I work with them with African haplotypes down to 40,000 years. For a good 
work one has to combine both fast and slow markers. This is the best way. 
  



560 

Please do not confuse yourself, as most of other people. They worry about 
everything, and as a result cannot analyze data. All their energy goes into 
worrying.   
 
 
LETTER SEVENTY-FIRST 
 

I just read your article on the Origin of the Jews and the Arabs from the 
evidence of the Y chromosome.  I found it very interesting and logical.  Thank 
you very much for writing it. 

My ancestors were from Spain.  I’ve been wondering whether or not my Y DNA 
is Sephardic Jewish, Arab, or another.  My haplogroup is J2a4b.  Can you please 
tell me from my Y-DNA markers (attached) whether or not you see evidence of 
either Jewish or Arab ancestry?   

I don’t know whether or not that would be helpful, but I tested positive for 
M172, M304, and M67.  A Y DNA match of mine had some more markers tested 
and also showed positive for L26 and L27. 

I would be very grateful if in your opinion you could please answer my question. 
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A 25 marker haplotype tree of the Jews and the Arabs of haplogroup J2 and 
subclades. Haplotypes numbered below 100 belong to Arabs, those of 100 and 
above belong to the Jews.  
 
 
MY RESPONSE: 
  
Your haplotype is not close to either the Arab or Jewish haplotypes. You do not 
belong to those populations. The haplotype tree is shown above, and your 
haplotype there is marked ARR (at 7 o’clock). This circular tree is attached just as 
an overall illustration, it is hard (but possible) to find your "ARR" haplotype. You 
can find it easily on the linear tree (attached), however, it takes several pages (not 
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shown here – AK). As you see, your haplotype is hanging sort of "nowhere" and 
is not associated with any branch. Almost all other haplotypes on the tree are 
Jewish (numbers above 100) and Arabic (numbers below 100). It is the same tree 
as given in the paper on the Jews and Arabs you have referred to.  
  
Unfortunately, your haplotype is not really informative for such delicate 
searches, since it has only 25 markers. Compared to a 67 marker haplotype, you 
are losing as many as 42 markers, which might navigate you into a certain 
branch, or still place you "nowhere". However, this would be a much more 
reliable "nowhere". 
 
 
RESPONSE: 
 
Thank you very much!  I have promptly tested for my 67 marker haplotype. 
Could you please give that a try and let me know if this haplotype is closer to the 
‘nowhere’, Jewish, or Arabic branches of your study? 
 
MY RESPONSE: 
 
The 67 marker tree is attached. The haplotype (on the very top of the tree, 
marked ARR) is adjacent to the J2a4b Jewish branch, but it is not a part of it. As 
you see, it is completely separate from them. The Jewish J2a4b branch has a 
common ancestor of 1200±210 years before present, and your ancestor is much 
older. Therefore, you do not belong to a Jewish or an Arabic branch. You are a 
descendant from old Mediterraneans.  
  
RESPONSE: 
 
Thank you very much for your gracious response!  When you wrote that my 
“ancestor is much older” than the Jewish J2a4b of 1200±210 years ago, what time 
frame can you confidently assign to “much older”?   
  
The reason that I ask is because according to historical accounts such as the 
record at http://www.thejerusalemconnection.us/news-archive/tag/sephardim  
Israelites were indeed settling in the Spanish Iberian Peninsula as early as 2970 
years ago (Solomon’s reign) and 2700 years ago (result of Assyrian captivity of 
the Northern Israelite Kingdom).   
  
Could my Ancestor’s haplotype then possibly be from Israelites who went to 
Iberia from 2500-2900 years ago, or is my haplotype definitively older than the 
Exodus (i.e. 3400 years ago) or even Abraham (i.e. over 4200 years old) and thus 
not possibly from Jewish descendents?   
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A 67 marker haplotype tree of the Jews and the Arabs of haplogroup J2 and 
subclades. Haplotypes numbered below 100 belong to Arabs, those of 100 and 
above belong to the Jews.  
 
 
Is my J2a4b haplotype so different from the Jewish J2a4b that it could not 
possibly have mutated from a common Israelite ancestor from 2900 years ago to 
1200±210 years ago?  If my haplotype is indeed older than the ancient Israelites 
that came to the Iberian Peninsula or even older than Abraham, then how did 
you determine the age of the origin of my J2a4b haplotype?  
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MY RESPONSE: 
 
>When you wrote that my “ancestor is much older” than the Jewish J2a4b of 1200±210 
years ago, what time frame can you confidently assign to “much older”?   
  
It is "much older" because your haplotype is VERY different from all other 
haplotypes in the branch J2a4 on the tree. That is why it sits quite separately, on a 
distance from the Jewish J2a4 haplotypes in the branch.  
  
To establish a time frame is rather easy - your haplotype has 25 mutations in all 
67 markers from the base Jewish J2a4b haplotypes (it is the closest to). It 
translates to 5200 years of a mutational difference (in other words, it takes 5200 
years on average for 25 mutations to occur between your haplotype and the 
Jewish branch). It brings a common ancestor for you and that Jewish branch you 
"associated with through a common ancestor" to 3200 years before present. The 
Jewish branch itself arose 1200 years ago.    
  
>The reason that I ask is because according to historical accounts such as the record at 
http://www.thejerusalemconnection.us/news-archive/tag/sephardim , Israelites were 
indeed settling in the Spanish Iberian Peninsula as early as 2970 years ago (Solomon’s 
reign) and 2700 years ago (result of Assyrian captivity of the Northern Israelite 
Kingdom).   
  
Well, as you see your ancestor lived there earlier. Of course, DNA genealogy 
would not give you all details, but it gives you directions, food for thought.  
  
>Could my Ancestor’s haplotype then possibly be from Israelites who went to Iberia from 
2500-2900 years ago, or is my haplotype definitively older than the Exodus (i.e. 3400 
years ago) or even Abraham (i.e. over 4200 years old) and thus not possibly from Jewish 
descendents?   
 
See above. 
 
>Is my J2a4b haplotype so different from the Jewish J2a4b that it could not possibly have 
mutated from a common Israelite ancestor from 2900 years ago to 1200±210 years ago? 
 If my haplotype is indeed older than the ancient Israelites that came to the Iberian 
Peninsula or even older than Abraham, then how did you determine the age of the origin 
of my J2a4b haplotype?  
 
See above.  As you see from the tree, your haplotype does not belong to the 
"Abraham branch" which is at the bottom of the tree. 
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RESPONSE: 
 
Sir, you are very kind.  G-d bless you for your help.  Thank you very much for 
your clarification below.  However, one thing is still not clear for me in your 
explanation below.  Did you mean that my last common ancestor with a Jewish 
J2a4b was 5,200 years ago or did you mean that my last common ancestor with a 
Jewish J2a4b was 3,200 years ago? 
  
 
MY RESPONSE: 
 
5,200 years ago was not a timespan to a common ancestor, but, I quote – “a 
mutational difference (in other words, it takes 5200 years on average for 25 mutations to 
occur between your haplotype and the Jewish branch). It brings a common ancestor for 
you and that Jewish branch you "associated with through a common ancestor" to 3200 
years before present. The Jewish branch itself arose 1200 years ago”.    
 
Besides, there were no Jews 5200 years ago, though, I repeat, it is not a timespan 
to your common ancestor with the Jewish J2a4b branch. There were no Arabs 
either. There were Bedouins, and people who lived in the Mediterranean region. 
They were J2, J2a, J2a4, J2a4b, etc. Your deep ancestor was of the J2a4b clade, as 
we call it now. Some of them, much later, had joined the Jewry. Your ancestors 
were not among them. Your DNA-lineage from 3200 and up to now did not cross 
with either the Jews or the Arabs. If it would have, your haplotype would have 
been in the Jewish branch. However, as you see, it is not. The J2a4b subclade 
includes both the Jews and non-Jews, and, I gather, MUCH more non-Jews. You 
are among those.  
  
It is possible (likely) that someone from your extended family, of hundreds or 
thousands people, joined the Jewry some time ago. Maybe 1200 years ago, maybe 
earlier or later. So he and you have a common ancestor 3200 years ago. Not a big 
deal (for the Jewry, that is).  
  
The reason that the Jews (J2a4b or other clades) form their own, distinct 
branches, is that they have lived in a kind of isolation, therefore, developed their 
own lineages. You do not belong to them, hence, you have a quite different 
haplotype.        
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RESPONSE: 
 
Thank you once again!   So based on your explanation, I can conceive of my 
YDNA scenario this way. Thousands years ago, maybe before even Abraham, 
who lived 4200 years ago, according to your study, a Mediterranean (perhaps a 
Semite in the Middle East or Anatolia) who was J2a4b, had descendents.  One of 
his many descendents became my ancestor about 3200 years ago. That ancestor 
also fathered a line apart from my line who about 2000 years later, or 1200 years 
ago had a mutation that at some point in history became a J2a4b Jewish line of 
descendants and those descendents are represented in your study.   Those Jewish 
J2a4b descendents in your study and I then share an ancestor about 3200 years 
ago whose was a J2a4b but whatever his religion was, his DNA is not currently 
represented in modern Jewry.  
 
MY RESPONSE: 
 
Yes, this story is practically exactly what I have described before.  
 
RESPONSE: 
 
I do not need to claim Israelite Hebrew ancestry.  I am content and thankful to be 
a Gentile who respects and loves G-d.  Yet Israelis have told me that I have a 
“Jewish soul”.  Therefore, due to my spiritual reality, I suspect that even if it was 
not by my Y chromosome, just by virtue of having Spanish ancestry, because of 
the inquisition and persecution of Jews in my ancient homeland of Spain, it is 
possible that I had Sephardic Anusim or Converso ancestors.   
 
Now, one thing I consider is the fact that 3400 years ago, the descendents of 
Abraham, Isaac, and Jacob left Egypt with representatives of 70 nations.  They 
were the strangers, that were not descendents of Abraham, Isaac, and Jacob but 
they joined themselves to the Hebrew nation.  I suspect that this is one of the 
reasons along with conversions and intermarriages for modern Judaism’s DNA 
diversity.  They did not carry Abraham’s DNA but their descendents became 
Israelites.   
 
I know you don’t believe that my YDNA ancestor was Jewish.  Chances are he 
was never Jewish.  But let me respectfully remind you that 3200 years ago when 
modern day Jews and I had a common ancestor, was after the Exodus, after the 
conquest of Canaan, and after Israelites inhabited the promised land.  So 
although the J2a4b Jewish mutation in your study is only 1200 years old, is it not 
conceivable that 3200 years ago the ancestors of the the J2a4b Jewish mutation 
were also Israelites?  Is it not possible that after the Assyrian exile, my Y DNA 
ancestors went to Spain and then lost touch with their Jewish past?   
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As a scientist, you would probably want to see some DNA evidence of my theory 
in my previous paragraph.  But I have none to offer you.  All I can tell you is the 
following. I have been in contact with two individuals who share my Y DNA per 
FTDNA.  They are both Puerto Rican.  They both have no real evidence of Jewish 
ancestry.  One, who shares my DNA pretty closely, is married to an Orthodox 
Jewess, he has the Machado-Joseph disease gene, he attends Shul with his wife 
and considers himself Jewish.  Our other match studies Torah and attends a 
Messianic Jewish congregation. 
  
If you were in my shoes and in the shoes of others who share my Y DNA and if 
you experienced what others like me experience as they share my sentiment of 
having a “Jewish soul”; if you strongly suspected that your heritage was taken 
from you because of prejudice and persecution and if like me you live wondering 
why Israelis and your own heart would tell you that you have a Jewish soul, 
 then you would understand why having evidence of a Jewish ancestor would 
indeed be a big deal.   
 
You has generously helped me.  Perhaps G-d can use you to someday in the 
future discover what is yet unknown to help conversos, anusim, and 10 lost tribe 
members identify our ancestry.  By the way, I would love to read your articles on 
the Lost Tribes that you have in Russian but I can’t read or speak Russian so 
please let me know if you ever have them translated into English.   
 
Very respectfully and very gratefully,  … 
 
MY RESPONSE: 
  
>I know you don’t believe that my YDNA ancestor was Jewish.  
 
No, it is incorrect. I was talking on haplotypes, not on faith. One can become 
Jewish today or tomorrow, if he wishes, and there is a procedure for it, but his 
haplotype will likely be very different from the Jewish (R1a1, for example)  
haplotypes. 
  
So please do not mix faith and haplotypes. True, that often the Jewish people 
form clusters of their haplotypes, and they are easily recognizable. However, 
there certainly are some atheists among them, or Catholics, or Orthodox 
Cristians. Haplotypes to not define faith. Faith does not define haplotypes or 
haplogroups. There is a probability, though, and every probability has a bell-
shaped curve (in a simplest way), with its tails from both sides. Some are in the 
"core", and there are most of them, but some are in the tails. You can never 
predict reliably individual cases, in the core or in the tail the person will be. 
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Your haplotype is not a typical Jewish one. You are a part of a different lineage, 
DNA-wise. It means - very likely - that your predecessors were not a part of an 
isolated Jewish comminity. Or your predecessor, say, 500 years ago stepped into 
the Jewish community, and fathered a boy who was still J2a4b, but not of a 
"Jewish" stock. There are plenty of different scenarios. However the very fact that 
your parents and grandparents are not Jewish, as I understand, tells me 
that either your heritage was broken, and your Jewish ancestors departed from 
the faith, or the Jewish faith was never there, or something else.  
  
I would advise you to keep faith and haplotypes separately.  
  
Best regards, and with sympathy…  
  
 
LETTER SEVENTY-SECOND 
 
I am R1a1a*, my haplotype is attached for your consideration. I was wondering 
which R1a1 branch would my paternal line be associated with based on your 
research.  
 
MY RESPONSE: 
 
You understand, that your (tentative) assignment to a branch is a matter of 
probability. Each branch can be considered as a "cloud", and edges of those 
clouds overlap with each other, hence, an assignment might be a good guess, 
might be not. Having said that, I believe that in your case I can make a 
reasonably good assignment. 
  
Your haplotype is an "ordinary" one (just like mine). No fancy "protuberances" of 
mutations (those happen very rarely), no exotic "signatures". It is certainly not a 
"Young Scandinavian" (a kind of "Viking"), and it is R1a1a*, after all, meaning 
you are one among zillions.  
  
To make a long story short, your ancestral haplotype came from the Russian 
Plain (aka Eastern European Plain), directly. Here is the probability: 
  
If to compare your haplotype with base (ancestral) 67 marker haplotypes of 
various branches, it deviates as follows: 
  
From  
-- the Jewish (Ashkenazi) ancestral haplotype - by 28 mutations 
-- the Central European ancestral haplotype (M458) - 25 mutations 
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-- the South-Eurasian - 25 mutations  
-- the Balto-Carpathian - 22 mutations 
-- the North-Eurasian - 22 mutations 
-- the North Carpathian - 19 mutations 
-- Old Scandinavian - 19 mutations 
-- West Eurasian - 19 mutations 
-- Russian Plain - 16 mutations (mutations in the panels: 1/12, 4/25, 13/37 and 
16/67 markers). For a comparison, the Central European gives 4/12, 8/25, 18/37 
and 25/67 markers).        
  
16 mutations in the 67 markers translate to 3100 years a time-wise difference 
between the Russian Plain common ancestor and your haplotype. The Russian 
Plain common ancestor lived 4800 years before present. That is, you are his 
"legitimate" descendant. (If you would have differed by, say, 30 mutations, you 
would have a distance from him by 6500 years, which is just impossible, since he 
was not even born that time. On the same reason, your distance from the Jewish 
common ancestor is 6000 years, while the Jewish R1a1 common ancestor lived 
only 1100 years ago).  
  
I hope it would be of help. 
 
RESPONSE: 
 
Thank you very much for this tentative assignment. I had thought I might lay 
somewhere between a Young Scandinavian and Old Scandinavian. Based on my 
STR values and ties to the British Isles I thought I might be a good candidate for 
an L176.1 SNP test. But perhaps that would be a waste of money given the 
relatively closer match to the Russian Plain haplotype. I believe I am about 40 
generations removed from Somerled based on the haplotypes of the current Clan 
Donald chiefs. 
 
 
LETTER SEVENTY-THIRD 
 
I found your contact info whilst doing a search for R1a haplogroup information.  
I am trying to sort out why my British grandfather's closest matches in Y-search 
are Pakistani, Russian and Polish.  I was hoping you could take a look at our Y-
search data and tell me if this is a singular mutation causing this or do we belong 
to a rarer grouping, we do not match other British Isles R1a which is what we 
expected. I would really appreciate your opinion. I have read some of your 
articles on your web-site and it appears you are very knowledgeable concerning 
R1a haplogroups. Hopefully soon I will have about a million SNPs from Illumina 
platform and am hoping that will be very informative.   
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MY RESPONSE: 
  
First, please disregard and forget those "matches". They could make some sense 
for 37 or better 67 marker haplotypes, but not for 25 or 12 marker ones. 
Mutations are random, realistically there are only about a few dozen the most 
often combinations, and you compare "matches" with millions and millions of 
people. Of course those "matches" are plain coincidences in 99+% of cases.  
  
25 marker haplotype are not good for looking for "ethnic" or "national", or 
regional roots. Some guesses could be made in case of some characteristic 
mutations, however, each one of them can be - again - just a random mutation. 
Hence, only certain combinations, or "signatures" can be seriously considered, 
but again, 25 marker haplotype does not contain many of them. 
  
Your grandfather’s haplotype is almost "average", "ordinary", it does not contain 
really definite "signatures" in the first 25 markers. A hint might be in "15" in the 
third marker from the left (DYS19). This is a typical allele for "Scandinavian" 
R1a1 haplotypes, often brought to the Isles by the Vikings. However, typical 
Central European and Eastern European haplotypes, which often contain "16" in 
that position, can easily mutate from 16 to 15 in any generation. Therefore, some 
supportive signature is needed. Such a supportive will be either 19-21 or 19-23 in 
the beginning of the 37-marker panel, but alas, you do not have the 37 marker 
haplotype. 19-21 would have mean certainly "Viking" signature (all McDonalds 
have it), however, 19-23 would be either "ancient Scandinavian" (of 4100 years 
before present) or the "Russian Plain" common ancestor (4800 years before 
present), whose descendants migrated to Central Europe and Eastern Europe.       
  
Other mutations in "your" haplotype are just random, occasional ones. Clearly, 
the haplotype descended from a rather ancient ancestor. It has 7 mutations from 
the Russian Plain ancestral haplotype and 6 mutations from the "Old 
Scandinavian" ancestral haplotype, and as many as 9 mutations from the Central 
European ancestral haplotype. The last is too young to make 9 mutations out of 
it. So, it does not work. Therefore, you have either the "Old Scandinavian" or the 
"Russian" one. Without 37 marker haplotypes it cannot be resolved. 
  
When/if you have it, write me. 
  
RESPONSE: 
 
Thank you for your response, this is good news as I was very puzzled 
about matches in India or Pakistan. I will see about "upgrading" to more markers 
to check as you describe. 
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LETTER SEVENTY-FOURTH 

Attached is a history I prepared regarding my Alexander family of 
Menstry/Logie Scotland.  As you probably know, this area of Scotland was 
loaded with Alexanders. Our ancestors settled there before 1505. Also, many of 
these Alexanders were reportedly connected to Clan Donald. My 37 marker R1a1 
haplotype is attached as well.  

I know my numbers are somewhat similar to the Clan Donald numbers, but 
different in several respects.  Who knows what may have happened way back in 
time.  Any comments? 
  

MY RESPONSE: 

Thank you for the very intereting story of your family. No, your family is 
unrelated to the Alexanders, (apparent) descendants of Donald the Eponymous, 
MacRanald of the Isles. I mean, it is related in a sense of being in the same tribe 
R1a1, however, you do not have a common ancestor with the Alexanders and 
Donald the Eponymous during the last three thousand years, at least.  

The Alexanders, the MacAlisters, and their close relatives have two distinct 
alleles in their haplotypes, that is a pair 15-8 (you have 16-9 there) and a pair 19-
21 (you have 19-23 there). Overall, your haplotype differs from that of those 
Alexanders by 18 mutations in the first 37 markers. For a comparison, the 
Alexanders themselves differ within their clan by less than 1 (one) mutation 
between their 37 marker haplotypes - on average.  

On the other hand, your haplotype differs by 15 mutations from the Western 
Slavic ancestral haplotype, by 14 mutations from the "Young Scandinavian 
Scottish haplotype", by 13 mutations from the ancestral Russian Plain haplotype, 
by 13 mutations from the Central European ancestral haplotype, and by 12 
mutations from the so-called "Old Scandinavian ancestral haplotype".  In other 
words, your ancient ancestors left the Russian Plain some 4 thousand years ago 
and moved westward, eventually to the Isles. 

RESPONSE:  

Thanks for your message.  I read your article in detail.  Very good.  I understand 
where you are coming from. I am an engineer and can appreciate the statistics or 
probabilities. 
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I see that I go back Russia.  Many of the Alexander's of Menstrie are supposed to 
be associated with the McAlisters and clan Donald.  That may be true.  Since my 
family was from that area, I thought I may be included.  Who knows what may 
have happened way back in time.  Perhaps when surnames were handed out, my 
family took Alexander because it sounded good or whatever.  My line was 
probably one of the Vikings that came into Scotland at an early time.  Thanks 
again.   
 
 
LETTER SEVENTY-FIFTH 
 
I thought you might like to add the Britton group to your database.  We have 30 
markers from Ancestry for the first two members of the group; 67 markers plus 5 
SMGF markers for the third member; and 37 markers for the fourth member.  
  
  
Marker-----Britton#1--------Brittain#2-------Britton#3--------Brittain#4 
393------------13----------------13------------------13------------------13 
390------------24----------------24------------------24------------------25 
19--------------15----------------15------------------15------------------15 
391------------10----------------10------------------10------------------10 
385a----------11----------------11------------------11------------------11 
385b----------14----------------14------------------15------------------14 
426------------12---------------12-------------------12------------------12 
388------------10---------------10-------------------10------------------10 
439-----------10----------------10-------------------10------------------10 
389i-----------13---------------13-------------------13------------------13 
392-----------11----------------11-------------------11------------------11 
389ii----------30---------------30-------------------30------------------30 
458-----------15----------------15-------------------15------------------15 
459a---------NA---------------NA-------------------9--------------------9 
459b---------NA---------------NA------------------10------------------10 
455-----------11----------------11-------------------11------------------11 
454-----------11----------------11-------------------11------------------11 
447-----------24----------------24-------------------24------------------24 
437----------NA----------------NA------------------14------------------14 
448----------20-----------------20-------------------20------------------20 
449----------32-----------------32-------------------32------------------31 
464a--------12-----------------12-------------------12------------------12 
464b--------14-----------------14-------------------14------------------14 
464c--------14-----------------14-------------------14------------------14 
464d--------17-----------------17-------------------17------------------17 
460----------12-----------------13-------------------12------------------12 
H4-----------11-----------------11-------------------11------------------11 
YCA11a---19-----------------19-------------------19------------------19 
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YCA11b---23-----------------23-------------------23------------------23 
456---------NA----------------NA-------------------15------------------15 
607---------NA----------------NA-------------------16------------------16 
576---------NA----------------NA-------------------19------------------16 
570---------NA----------------NA-------------------19------------------19 
CDYa------NA----------------NA-------------------33------------------33 
CDYb------NA----------------NA-------------------37------------------38 
442---------NA----------------NA-------------------13------------------13 
438---------12-----------------12--------------------12------------------12 
531_______________________________11 
578________________________________8 
395a______________________________17 
395b______________________________17 
590________________________________8 
537_______________________________12 
641_______________________________10 
472________________________________8 
406S1_____________________________11 
511_______________________________10 
425_______________________________12 
413a______________________________22 
413b______________________________22 
557_______________________________15 
594_______________________________10 
436_______________________________12 
490_______________________________12 
534_______________________________13 
450________________________________8 
444_______________________________14 
481_______________________________23 
520_______________________________22 
446_______________________________12 
617_______________________________12 
568_______________________________11 
487_______________________________13 
572_______________________________11 
640_______________________________11 
492_______________________________14 
565_______________________________12 
  
SMGF 
441-------13------------------13---------------------13 
461-------11------------------11---------------------11 
463-------24------------------24---------------------24 
635-------NA-----------------NA--------------------25 
A10------NA------------------NA-------------------13 
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(FTDNA reporting standard has been used.) 
  
  
We'd be interested in knowing whether you think all four men descend from the 
same Britton ancestor or whether the genetic distance between #'s 3 and 4 
suggests that their common ancestor might predate the age of surnames and that 
the name was independently assumed by two different, but distantly-related 
families with a common ancestor who lived before 1066. 
  
We'd appreciate any suggestions you might have. 
  
MY RESPONSE:  
 
All four individuals are closely related. Three mutations in four 25-marker 
haplotypes (six markers are missing, but they are very stable, particularly in the 
time span under consideration) are translated to 3/4/0.046 = 16 of 25-year 
generations from their common ancestor, that is 400±230 years from their 
common ancestor. Such a large margin of error is dictated by just a few 
mutations, hence, insufficient statistics. However, in reality those margins of 
error are VERY often overestimated. Hence, my permanent discussions with 
those who believe (sic!) that the margins should be much wider, based on some 
loosely applied mathematics and without practical verification. Even only two 37 
marker haplotypes (#3 and #4) shows only four mutations, which gives 4/2/0.09 
= 22 generations, that is 550±280 years from a common ancestor, which is within 
the above margin of error. In other words, the common ancestor of all four 
individuals lived between 1460 and 1610 AD. Judge yourself. 0.046 and 0.090 are 
mutation rate constants for 25 and 37 marker haplotypes published in my paper 
in J. Genet. Geneal. (2009).  
  
The 37 and 67 marker haplotype trees of the “Tens” are attached. Please notice 
Britt4 and BrittK notations on the right-hand side branch. This branch is 
described in detail in my publication on the "Tens" in 2010 June Proceedings (pp. 
983-1028), it goes from ~4700 years before present from the Russian Plain, then 
branched off 2350±315 years ago, that is ~ in the middle of the 1st millennium 
BC, when Europe was re-populated by R1a1 (many R1a1 branches in Europe 
have that timespan to their common ancestors). As you see from the 37 marker 
tree, your mini-branch of the Brittons sits separately from its relatives, and is 
older that the others. Indeed, several alleles in the Brittons are quite unusual 
(DYS438=12, while everyone (!) on the tree has 11; DYS19 = 15, while almost 
everyone has 16; DYS448 = 20, which all have 19 or 0; DYS464c = 14, while all 
have 15; DYS460 = 12, while all have 10 or 11; DYS607 = 16, while almost all have 
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15 or 17; DYS492 = 14, while all have 12). That is why one haplotype sits 
separately, and represents some "lost", or unique lineage of the Tens.  
  
The 67 marker tree confirms the "uniqueness" of that lineage. It does not mix 
with anybody else.  
  

 
The 37 marker haplotype tree for R1a1 haplitypes with DYS388=10. The tree 
contains 133 haplotypes. The original tree was published in Proceedings of the 
Russian Academy of DNA Genealogy, June 2010, vol. 3, No. 6, pp. 983-1028.   
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The 67 marker haplotype tree for R1a1 haplitypes with DYS388=10. The tree 
contains 61 haplotypes. The original tree was published in Proceedings of the 
Russian Academy of DNA Genealogy, June 2010, vol. 3, No. 6, pp. 983-1028.   
 
 
CONTINUATION: 
 
Thank you very much, it is interesting and encouraging. You have confirmed the 
timeframe of a common ancestor, so we've now got two members with real 
definition on their ancestor search parameters.  Confirmed also reason to 
combine families.  
 
Our considerations came from hours of study of your words on the "Younger 
Tens" (YT).  That sector seems an excellent fit, and I had other information to 
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point me there.  You have seen that my lineage goes to 1500 AD.  I used a 
recently found bridge off that to apply Bayesian Inference to the heraldic 
domain, which predates surnames for family identification.  That returned 
information to early Norman times, and, try not to laugh, a non zero chance of 
identifying which boat.  From the outset then, I concentrated on your YT modals 
with the benefit of much greater familiarity with the detail of my data than you 
would gather from a quick glance at an email. 
 
I'm developing a compact notation for this kind of data. Basically, if a base or 
modal haplotype is referenced, we are then principally concerned with the deltas 
- differences - plus what's known or deduced about branches and dates.  What is 
important should stand out and the format be computer friendly but easily 
human editable.  Details if you are interested, but what is below should be pretty 
self evident.  Page references are to your 2010 papers. 
 
You give a 37 marker YT modal on p. 997,  and 67 YT modals p. 989  1425±180, p. 
993  1275±180 and p.999 1440±240 (average of 25-, 37- and 67-markers).  The 67 
modals notably differ in that the first has DYS 570=20 and 565=13 versus the 
others having values of 18 and 12/13, respectively.  I used the last as my 
comparison reference, but using 13 for 442 to avoid a fractional value. 
 
That gave BrittK a delta list of:  390-1  385b+1  389ii-1  447-1  448+1  460+1  576+1  
570+1  CDY11b-2  438+1  565-1.  That gives 11-12 steps to 1440±240, depending 
how one counts double steps, noting also that there may be a bridge from Britt4, 
who was CDY11b-1, and the 12/13 for 442.  That's about 3 steps too many for 
1440, but otherwise BrittK seems reasonably derivative from all 67 YT  modals.  
Similarly, with lower precision, for the other three.   Further, the group of 4 
reasonably matches the modal per Athey's two papers on assigning "odd" 
haplotypes to their correct haplogroup(s). 
 
The four datasets are modal for 390=24 385b+1 460-1 only by majority, but 
uniformly so for  389ii-1  447-1  448+1  570+1  438+1  565-1 .   Britt4 is the odd 
one, still YT modal at 390, suggesting a structure: 
 
Britt4   388ii-1 447+1 448+1 460+1 438+1 565-1 >>>>>>     576-2  CDY11b-1    449-1 
BrittK                                                               390-1        576+1  CDY11b-2   385b+1 
Britt2                                                                390-1        460+2 
Britt1                                                                390-1 
 
This gives chain lengths of 9, 10, 8 and 7, with a mean of 8.5 (ignoring doubles), a 
fair match to 1440 bp for the modal. 
 
Assuming the 67 modal is a base haplotype at 1440 bp,, one can estimate dates 
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crudely by distributing steps monotonically with a half interval at each end.  
There are 6 common steps upstream of the 390-1 branch and a mean of about 2 
downstream, giving 9 in all.  Full intervals are thus 1440/9 = 160 years and an 
initial half interval gives 2.5 x160 = 400 years to the branch, or roughly 1600 AD.  
From what is known from BrittK's genealogy, the family became prolific with 
sons 1630-1660, but appears sparse in the century before, so the branch fits well 
with a mid 1400s to early 1600s time frame. 
 
In a 37 marker, 2 haplotype comparison, BrittK and Britt4 share 7 steps to a 
common ancestor at one of the unordered steps before the 390-1 branch.  From 
your discussion on p. 1384, I place that at around 1300, consistent with the 
estimation above and perhaps with significant elements of the apparent family 
arms being borne by a Britton soundalike at the Battle of Boroughbridge in 1322. 
 
This is, of course, still largely subject to the limitations of small sample statistics.  
Comment? 
 
 
CONTINUATION – FROM ANOTHER BRITTON PROJECT MEMBER: 
 
I'll be updating the Britton project's DNA results this afternoon to reflect your 
conclusions; I had originally placed #'s 1, 2, and 3 in Family Group 14 and #4 (for 
whom, until recently, we had only 12 marker results) in Family Group 19, but 
will now combine them in a single family group. 
  
I hope that our new contacts in England will lead to further testing for 
this family.   One of us also has a cousin in New Zealand who has 
expressed interest in the project.   I'll let you know as soon as we have anything 
further to report, either new genealogical information or new DNA results.  So 
far, I've been unable to get any genealogical information from #'s 1,2, and 4, but 
maybe I can persuade them to send me a lineage when I tell them about your 
conclusions.  If what you had to say about this family doesn't intrigue them, I 
don't know what will! 
  
We feel quite fortunate that you are working on the Tenths and appreciate the 
time you have taken to share your analysis with us as well as the papers you 
published  in 2009 and in June of this year.    
 
MY RERSPONSE: 
 
No problem, folks. I get used to people who interpret their data in all possible 
wild ways, and are sure that they know truth. I don't know. I just try to do my 
best, and I know that tomorrow I will have an updated version.  
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Regarding the "separation" of your lineage (having only four individuals, which 
might be not the best representation) from the pack, let me point again at 8-9 
mutations in 37-67 marker haplotypes, which translate to a separation of your 
lineage from the pack by some 1325 years (if 8 mutational differences in 67 
markers) -  1650 years (if 9 mutations per 67 markers) - 2450 years (8 
mutations per 37 markers) - 2775 years (9 mutations per 37 markers). This, of 
course, is a ballpark. If the pack has a common ancestor some 2350 years ago, 
and your common ancestor lived ~ 500 years ago, then YOUR with the pack 
common  ancestor lived 2100 - 2250 - 2650 - 2800 years ago. The first figure 
cannot be right (hence, there are more than 8 mutations with the pack per 67 
markers); the second figure would mean that your lineage split off from the pack 
from the beginning, 2350 years before present; the third and fourth figures 
(2650 or 2800 years ago) would mean that your lineage is older than the pack, 
and split off some ancient common ancestor, from which the pack and your 
lineage went apart. 
  
Of course, with your dataset of four haplotypes, only one is 67-marker format 
and one in 37-marker, it is impossible to be more specific. However, a tentative 
frame is there. 
       
I understand your delta lists, however, four haplotypes do not allow us to make 
any reliable calculations. Look at them as at a cloud. Principle of uncertainty 
rules with small datasets. That is why I operated above with ranges, not with 
specific numbers, as you rightly put at the end of your message.  
  
On the other hand, since we do not have other options, why not to outline a 
tentative hypothesis? You did, and this is fine with me.  
  
If you take a look at my (with Andrew MacEacharn) recent paper (p.1325-1358) 
  
http://www.lulu.com/items/volume_68/9136000/9136455/1/print/9136455.p
df 
  
you see what I mean by family DNA genealogy. Also, pp. 1638-1649 in the latest 
publication: 
  
http://www.lulu.com/items/volume_68/9256000/9256889/1/print/9256889.p
df 
  
Thank you for your kind words. In fact, my interest in those matters is quite 
understandable: it is an extension of my professional studies in chemical and 
biological kinetics. As I see it, DNA genealogy is a blend of DNA sequencing and 
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chemical kinetics, applied to mutations. It is NOT population genetics, and not 
even close.  
  
That is my prime goal is to show to myself and to everyone who wants to know, 
that DNA genealogy works, that mutations rate constants which I use are 
reasonably correct, that calculations generally fit the "documented genealogy" 
(which is often far from to be reliable), those datings are generally correct, and 
we are in the continuous quest to improve it further and further. So far so good. 
  
CONTINUATION: 
 
I don't know the truth either -- studies of this kind are always works in 
progress.  We will use your estimates and hope for an opportunity to send 
you new data in the future.  I think I'll try submitting a brief summary of 
genealogical and genetic information on this line to newspapers in the Bristol 
area.  If any are willing to publish it as an item of local interest, we may be able to 
recruit more participants in that way, provided the English haven't come to 
expect free tests as a result of several high-profile local and national projects. 
  
Sincerely, 
(…)  
 
 
LETTER SEVENTY-SIXTH 
 
I am from England, and my Confirmed Haplogroup is R1b1b2a1a (S127+), I also 
have the marker DYS393=12. 
 
Below are my SNP results 

 
SNP 

Location 
SNP 

Identity Result Mutation 

M124 C>T C Negative

M126 AATA del No AATA 
del Negative

M153 T>A T Negative
M157 A>C A Negative
M160 A>C A Negative
M167 C>T C Negative
M18 AA ins No AA ins Negative
M198 C>T C Negative
M222 G>A G Negative
M269 T>C C Positive 
M335 T>A T Negative
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M37 C>T C Negative
M56 A>T A Negative
M65 A>T A Negative
M73 GT del No GT del Negative
M87 T>C T Negative
P107 G>A G Negative
P25 C>A A Positive 
P297 G>C C Positive 
P66 G>A G Negative
P98 C>T C Negative
PK5 C>T C Negative
S116 C>A C Negative
S127 T>C C Positive 
S21 C>T C Negative
S26 A>C A Negative
S28 G>A G Negative
S29 G>A G Negative
 

The R1b package includes 18 markers defining all subgroups of M269 (not 
including SNPs that are private to one family), including:  

• S116 is the major subgroup of R1b and defines the descendents of the 
Iberian glacial refuge.  

• S145 is the most common subgroup of S116 in NW Europe. It 
demonstrates a paternal link to the earliest inhabitants of Britain and 
Ireland.  

• S21 is a common subgroup, spread out across the North European Plain 
and around the North Sea.  

• S29 is a rare marker found in the Germanic areas of the North European 
plain, as well as England, where it would have been brought by Anglo-
Saxons among others.  

• S26 defines a rare subgroup of S21 found mostly in England.  
• S162 is a newly discovered marker which identifies a substantial fraction 

of the S21 group. It has been seen across Northwest Europe.  
• M222 which EthnoAncestry discovered, defines the most important 

Ancient Irish lineage.  
• S168 & S169 define two Irish subgroups of S145, with S168 more pre-

dominant in SW Ireland and S169 in Eastern Ireland. Both are found at 
much lower frequencies in Scotland and England.  

• S28 defines a widespread Continental European group, most common in 
Italy, S France and the Alps, but also present in Germany and the British 
Isles.  
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• SRY2627 is a marker specific to Iberia, but has recently been found in 
samples from Western Britain, perhaps indicating a movement of people 
along the Atlantic coast in the Iron Age or later.  

• S141 & S127 define sub-groups of M269+ which are found in Italy and the 
Balkans. 

• M153, S139 & S68 define other rarer subgroups, one is Iberian, one more 
widespread. 

As you can see I have a negative return for all the markers which should make 
me a native of the British Isles and I seem to end with the Haplogroup 
S127+(L11+) as I am negative for S116 and S21  which I believe makes me L23+ 
and L51+ therefore S127+ (L11+) and think this haplogroup is a small Middle 
European subclade and  a minor Atlantic clade of Britain and Iberia. The 
"Scottish" (plus North Sea/Basques) also falls mostly in this haplogroup I think. 
 
I am not that well up on DNA markers and what they mean so I have tried to 
find another way to explain how my Haplogroup R1b1b2a1a (S127+) may have 
entered Britain and with my DNA markers and my location of only 30 miles 
from Ribchester in Lancashire which my fathers direct father to father Ancestry 
dates back over 400 years and are still in the same place and the fact that my 
matches in my DNA database shows possible examples of Mongolian Admixture 
as was the case with the Sarmatian Kurgans in Pokrovka and could make a case 
for the Iazyges Sarmatians being the reason for my DNA Haplogroup R1b1b2a1a 
(S127+). 

The Iazyges (Jazyges is an orthographic variant) were a nomadic tribe. Known 
also as Jaxamatae, Ixibatai, Iazygite, Jászok, Ászi. They were a branch of the 
Sarmatian people who, c. 200 BC, swept westward from central Asia onto the 
steppes of what is now Ukraine. Little is known about their language, but it was 
one of the Iranian languages. The Iazyges first make their appearance along the 
Sea of Azov, known to the Ancient Greeks and Romans as the Maeotis. For this 
reason they are referred to by the geographer Ptolemy as the Iazyges Metanastae. 
From there, the Jazyges moved west along the shores of the Black Sea to what is 
now Moldova and the southwestern Ukraine. 

R1b1b2 (M269) provides the other half of the story. It has been dated to 5,000-
8,000 years ago and appears to be the first R1b subclade to enter Europe. 
Although the highest densities of R1b1b2 today are in north west Europe (which 
initially led to the idea that it spread from Iberia), its highest diversity is in Asia 
Minor and the Caucasus. Equally telling is the fact that predecessor and brother 
haplogroups appear in western Asia. Subsequent mutations further down the 
line produced two huge sub-clades with clusters of offspring mutations - the sign 
of a population in rapid growth and spread.  So it seems that among the steppe 
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peoples, some tribes were dominated by haplogroup R1a1a, and others by 
R1b1b2. Judging by the end results, the Volga-Ural region, whence sprang the 
Afanasievo and Andronovo Cultures, was strong in R1a1a, while the region 
around the Sea of Azov was strong in R1b1b2. 
 
Below is some evidence which could point to me being associated with the 
Iazyges Sarmatians. 
 
1)The Iazyges Sarmatians first appear around the sea of Azov where R1b1b2 is 
prominent. 
 
2) Sarmatia is Poland and the Iazyges Sarmatians were living in Hungary when 
the Romans shipped 5500 men, women and children to Ribchester in England in 
175 AD to be part of the Roman Army and defend Hadrians Wall.  
 
3) If my R1b1b2 (S127+) haplogroup does originate in Central Europe then it 
would agree with the location of Hungary where the Iazyges Sarmatians were 
living before being sent to England. 
 
4) I have tested negative for all the other SNP clads for the British Isles and have 
matches in my YDNA for Mongolian Admixture which was found to be correct 
in the 4th-2nd century BC Sarmatians in the DNA from Pokrovka Kurgan. 

My Y-DNA was compared to a dataset of 238 populations in 12 journals 
using 6 Y-DNA STR markers. The closest matches in a set of 238 populations are 
listed in the table below (the Table is omitted here – AK; it included Chinese 
Hans, Naxi, etc.). Besides, it was compared to a dataset of 34 populations 
in 4 journals using 6 Y-DNA STR markers. The closest matches in a set 
of 34 populations are listed in the table below (the Table is omitted – AK; it 
included Japan, China, Tibet, etc.).  

5) I also have matches in my database with Poland and Russia which would also 
agree with my R1b1b2 (S127+) being from Central Europe 

Besides, my DNA was compared to a dataset of 60 populations in 7 journals 
using 12 Y-DNA STR markers. The closest matches in a set of 60 populations are 
listed in the table below (the Table is omitted here – AK; it included practically 
all populations in the world, from African Americans to Hispanics, Serbians, 
Russians, etc., etc.).  

6) Another clue is that L23+, L51+ and S127+ (L11+) is a small subclade from 
Middle Europe and also a minor Atlantic Subclade could be that it originated 
from the 5500 Iazyges Sarmatians who were sent to Ribchester in England and 
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the other 2500 Iazyges Sarmatians who were sent somewhere else in Europe with 
the Roman forces which may turn out to be Spain/France and that is why the 
Basques are R1b1b2 and why the R1b1b2 S127+ Subclade could be small as it 
originated from the 8000 Iazyges Sarmatians that the Romans took from their 
homeland never to return. 
 
This is just theory but the conclusion is that my Haplogroup R1b1b2a1a (S127+) 
seems to have originated in or around the Sea of Azov where R1b1b2 was 
prominent and also happens to be where the Iazyges Sarmatians lived. The fact 
that the Iazyges Sarmatians were shipped directly from Hungary to Britain 
means that no other mutations would have been possible as they did not settle in 
Western Europe for any amount of time on route and be in contact with other 
nations. My family have lived only 30 miles from Ribchester for over 400 years 
and I seem to have evidence of Mongolian Admixture in my DNA as did the 
Sarmatians. 
 
MY RESPONSE: 
  
It seems that you have just informed me on results of your search and thinking 
(some might call them conjectures), and did not ask any question. I assume, 
nevertheless, that you wanted to hear my opinion about your story how it was 
designed by you. 
  
Frankly, I have a mixed opinion. On the one hand, you quite nicely and 
systematically described related SNPs in general and in your personal Y-DNA. 
This is good. On the other, having said that, I should add that based on that quite 
limited information (your "terminal" subclade is L11/S127, which is a very old 
one compared to the most frequent European subclades) you have designed a 
very detailed story. It might be valid, it might be not. Let us assume that is 
it valid, however, your haplotype and your subclade say nothing about it. You 
have even did not consider your haplotype, except mentioned on passing that it 
has DYS393=12 - which can be a lineage, or it might be just a random mutation. 
In other words, you have not analyzed your DNA lineage.  
  
All "matches" that you list quite meticulously, worth just nothing, particularly 
those 6 and 12 marker haplotypes. Most of them reflect just random 
overlappings. Just look at a 6 marker haplotype - how many varieties does it 
have? If to put aside some exotic cases, there are couple of (realistically) possible 
alleles at DYS19, only one at 388, couple at 390, couple at 391, one at 392 and 
couple at 393. Only 9 realistically possible alleles, just a few dozen (or less) 
possible combinations. And you compare your combination with tens of 
thousands people with known haplotypes. No wonder you get "matches" with 
Chinese, Japanese, Tibetans, etc.  



585 

  
Please forget about "matches". This is the biggest scam in "genetic genealogy" of 
short haplotypes.  
  
Let me point at one more clear mistake, before we move further. You write - 
"S116... defined the descendants of the Iberian glacial refuge". I do not know 
where did you get it. It is one of those fables invented (absolutely groundless) by 
"founding fathers" of "genetic genealogy" (or was it population genetics?), who 
also invented a fable that R1b1 in Europe lived 30,000 years ago.  
  
Let me give your story, though it is not quite related to your situation. I can 
substantiate with haplogroups, haplotypes, and calculations of the TMRCAs 
along the whole route of R1b.  
  
R1b arose in South Siberian Altai region and/or adjacent areas about 16,000 
years ago, migrated westward via Middle Asia to the East European Plain 
(Bashkirs were on their way, with a common ancestor around 6,000 ybp), and 
from the East European Plain split into several streams (R-M269 is 7600 years 
"old"). One route went by the Southern way, to the Balkans (~ 4500 ybp). 
Another route was over the Caucasus (6,000 ybp) to Anatolia (6,000 ybp) as L23 
and further on to the Middle East (5500 ybp) and then westward by the North 
African route (5500-4800 ybp) to the Atlantics and across the Gibraltar to Iberia 
(4800-4500 ybp), and then up North, as the Beakers culture. P312 was born there, 
and brought to France L21, and then and P312, L21 and U152 to all over Europe 
and to the Isles, where gave a vast M222.  
  
Now, all you can say about your haplogroup, as you said it, that your upstream 
subclade went from M269 in a middle of Asia (7600 ybp) to L23 (~6500 ybp) to 
L51 (~5300 ybp) to your L11 (~4600 ybp). It happened before L11 arrived to 
Europe and split off U106 (~4200 ybp), which you do not have. Your L11 base 
haplotype in the 25 marker format is 13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 -- 16 9 10 
11 11 25 15 19 29 15 15 17 17  
  
Your haplotype belongs to this lineage. That you have DYS393=12 does not mean 
much. It was just a random mutation from ancestral DYS393 = 13. Having high 
upstream snip L11 along with DYS393=12, your ancient ancestor could have 
arrived to Europe by any of the described routes, since all European major 
R1b1b2 subclades are downstream of it. He could go to Europe westward from 
the Russian Plain, and end up on the Isles;  he could go via Caucasian - Middle 
Eastern - North African way and arrive to Europe via Iberia as the Beaker and 
end up on the Isles. Until your L11 exposes some other subclades, everything 
goes.  
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You can stick to your story on Sarmatians, lazyges or whomever, but your 
haplotype says absolutely nothing about it. It can be one of hundreds 
possibilities.                          
  
If I missed something and your haplotype or haplogroup say something more 
specific about it, I would appreciate if you guide me to those details and 
explanations.  
  
Sorry if I hurt your feelings, however, I thought that you wanted to have a 
second opinion. My duty is to provide you with it. 
  
 
CONTINUATION: 
 
Many thanks for your e-mail, as stated in my last e-mail I am very new to all this 
DNA and the information regarding S116 was just found on the internet with 
one of the testing companies. I respect your views and take on board what you 
say regarding ignoring matches and concentrating on confirmed subclades. 
With reference to my subclade R1b1b2a1a (S127+) if this is my terminal 
haplogroup as I seem to have tested negative for any further subclades would I 
have have go back a step to look more at L51 to gain more information and check 
what historical activity was around the area where L51 was prominent, 
 
 
LETTER SEVENTY-SEVENTH 
 
A brief history – there was a letter # 61, published in the Proceedings, 2010 July, 
vol. 3, No. 7, pp. 1240-1242. It began as follows:   
 
I live in Northern France, my ancestors (since at least 13th century) lived in Antwerp, 
and I am a participant in the Flanders Project. My haplogroup is R1a1-M17, and my 37 
marker haplotype is attached… 
 
… Looking at my haplotype, can you tell whether I descended from the Vikings? I believe 
that DYS 389 = 14-31 are located predominantly in Northern Scandinavia. 
 
My response was: 
 
Your haplotype belongs to the “Old Scandinavian Branch” of R1a1 haplotypes. Here is a 
25-marker haplotype tree of Scandinavian haplotypes, and you can see that your personal 
haplotype, marked as “JeanP”, comfortably sits in the fluffy (that is, ancient) branch on 
the right-hand side.  
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The 25 marker haplotype tree of Scandinavian haplotypes, haplogroup R1a1 
 
 
The whole tree contains two principal branches – a “young” one on the left, which 
contains YCAII=19,21, with a common ancestor who lived 1900±400 years before 
present (Rozhanskii and Klyosov, 2009), and an “old” branch of the right, with 
YCAII=19,23, and a common ancestor of which lived 4100±700 years before present. In 
other words, you do belong to an ancient lineage of the R1a1 tribe.  
 
Unfortunately, you obtained your haplotype from a company (not the most known 
FamilyTreeDNA) which uses a different nomenclature for alleles, and I could use only 
the first 25 markers in your haplotype. Your company uses different numbers for GATA, 
DYS607, CDYa,b, DYS442, and they are not compatible with the most widely used 
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nomenclature. However, it is not a problem in your particular case, since your branch on 
the tree is easily recognizable even in the 25-marker format. I had those more detailed 
trees in 37- and 67-marker formats, and published them last year (see ref. above).       
 
This is the ancestral haplotype for your branch of 4100 years “old”: 
 
13 25 15 11 11 14 12 12 10 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 – 11 12 19 
23 16 16 18 19 35 38 13 11 – 11 8 17 17 8 12 10 8 11 10 12 22 22 15 10 12 12 13 8 13 23 
21 12 12 11 13 11 11 12 13 
 
In bold nine alleles are marked which are mutated in your haplotype in the first 25 
markers. There are rather many of those mutations because 4100 years from your 
ancestor is a long time period. In fact, your haplotype developed more mutations 
compared with other folks on your branch, because your haplotype is already a half-way 
to the “Viking” haplotype…  
 
(…)  
 
The current data show that the “Old Scandinavian” branch was brought to Scandinavia 
in the middle of the first millennium AD from either the Russian Plain, or from Central 
Asia, where this lineage was brought by the Aryans on their way from Europe to the East 
4500-4000 years ago, and then to India and Iran in about 3500 years before present. 
Common ancestors of the R1a1 family in India and Iran lived around 4050 years ago, 
and their ancestral haplotypes are practically identical with that on the ethnic Russians.    
 
Recently “JeanP” has provided my with his re-tested 37 marker haplotype. 
 
 
MY RESPONSE: 
  
Attached is a 37 marker haplotype tree of R1a1 Scandinavians and the 
MacDonald clan with their relatives. Your haplotypes is there, in the lower right-
hand side marked as JeanP. It is ~ 14th from the top of the branch, clockwise (at 5 
o'clock).  
  
As I have explained earlier, it belongs to the Old Scandinavian branch derived 
from the Russian Plain base haplotype. If you want to read about it in more 
detail, take a look at  
  
http://www.lulu.com/items/volume_68/9136000/9136455/1/print/9136455.p
df 
  
the article starting from page 1325, it is in English. Fig. 4 in the paper describes 
the tree. Most of your neighbors there are Scotland folks, "Highland Clansmen".    



589 

  

 
 
The 37 marker haplotype tree of Scandinavian haplotypes, haplogroup R1a1 
 
 
Apparently, Jacques MacDonald, Napoleon's Marshal of France, belonged to the 
upper tight branch. He is not from your branch, but from the same tree. He was 
likely R1a1 as well.     
 
Regards, 
(…) 
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LETTER SEVENTY-EIGHTH 
 
My 12 marker haplotype of haplogroup R1b-M167 is shown below. I could not 
find any matches in the FTDNA database. Why? What is with me?  Is my DNA 
distorted? 
 
 
MY RESPONSE: 
  
Indeed, you have a very rare haplotype. It should be of no surprise that it could 
not produce any matches:  
  
13 24 15 11 11 13 13 12 11 13 13 29 
  
The main “distortion” is its DYS426 = 13, this cut off more than 99% of all 
haplotypes in R1b haplogroup. On top of it DYS19 = 15 and DYS385b = 13 killed 
all the residual possible matches. Obviously, such a combination is quite rare.  
  
R-M167 subclade has the base haplotype (in the 12 marker format) as follows  
  
13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 29 
  
I have in my collection only 23 of R-167 haplotypes (15 in the 67 marker format), 
hence, I have base haplotypes in various formats. Among the 23 of 12 marker 
haplotypes only three are identical to each other (base haplotypes). It gives 
[ln(23/3)]/0.022 = 93  103 generations to their common ancestor, that is  
~ 2575±1500 years. This is the middle of the 1st millennium BC, though the 
margin of error in this particular case is very wide (since only three base 
haplotypes are available in the dataset). It is a relatively young subclade of P312. 
To refine this figure, 15 of 67-marker haplotypes have been considered, which 
have 202 mutations from their base haplotype. It gives 202/15/0.12 = 112  126 
generations, that is 3150±390 years to their common ancestor.   
  
NOTE 1: 93  103 in this case is: 93 generations from a common ancestor 
without a correction for back mutations, and 103 with the correction (in case if 
you are interested, a Table of corrections is published in my paper in J. Genet. 
Geneal. in 2009). The same thing is with 112 126 generations.  
           
NOTE 2: 0.022 mut/haplotype/generation is the mutation rate constant for 12 
marker haplotypes; 0.12 is that for 67 marker haplotypes.  
  
Now, as you see, the first, “distorted” haplotype has as many as four mutations 
in the first 12 marker haplotype compared to the base haplotype. This 



591 

corresponds to 4/0.022 = 182  222 = 5550 “effective”, “mutational” years to the 
common ancestor. It is clearly an outlier in a statistical sense. That is why it does 
not have matches.     
  
 
LETTER SEVENTY-NINETH 
 
A while back you gave me some good  information about how to develop MRCA 
estimates for my YDNA Project.  But I forgot to ask you how to determine the 
confidence intervals (sigma). For  instance, I got the following: 
 
Total number of mutations (24)/number  of haplotypes (9)/ number of markers 
(67) = .039800995 
 
Then .039800985 /.00216 = 18.42638659 generations or approximately 460 years. 
 
Therefore  the MRCA period would be approximately 1550 plus or minus ? 
 
How do I  determine the plus or minus years?  
 
 
 
MY RESPONSE: 
 
You can go even a simpler way: 24/9/0.145 = 18 generations = 450 years. 
Actually, I have recently refined the mutation rate constant for 67 marker 
haplotypes from 0.145 to 0.120, it seems to be more accurate. In this case 
24/9/0.12 = 22 generations, that is 550 years to a common ancestor.  
 
Of course, technically it is 22.22 generations, or 22.2 generations, however, it 
would be a joke do such a nit-picking when the margin of error with be in 
centuries. Typically, I round up to a nearest generation. 0.12 here is the mutation 
rate constant for 67 marker haplotypes. If you divide it by 67, you will get a 
number you can use, that is 0.00179 per marker in 67 marker haplotypes.  
 
The basis for calculation of confidence intervals is given in my paper in Genet. 
Geneal., 2009. You need two parameters - a number of mutations and a 
confidence interval for the mutation rate constants. The latter typically is a moot 
point, since in order to estimate it one has to run VERY many calculations and 
see which confidence interval in the realistic one. I have done it, with hundreds 
and thousands calculations, starting with a "conventional wisdom" that it is 
around 15%. Then I have realized that it is much smaller, since I have 
systematically gotten pretty good numbers, and made them into plus-minus 
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millennia using 15% confidence intervals. Gradually I have realized that it is no 
more than ±5%, and even then I often get excessive plus-minus figures. This is a 
matter of judgment. 
  
In your case, for 24 mutations, you will get a poor confidence interval anyway, 
since 24 mutations ain't many :-)) 
 
You do the following: make a reciprocal square root of 24 (or any other number 
of mutations), it is 0.204. This is the "one sigma", 20.4% confidence interval for 
this number of mutations. As you see, in this case it is almost no difference, 5%, 
10% or 15%, would be a confidence interval for the mutation rate constants, 
20.4% is  higher anyway. Let's take 15% for the sake of the demonstration.  
 
For "one sigma" calculation and 15% conf. interval for the mutation rate constant, 
that is with plus-minus 34%, or 68% confidence interval, you get square root of 
(20.42 + 152) = plus-minus 25.3%, that is 550±139 years. 
 
For "one sigma" calculation and 10% conf. interval for the mutation rate constant, 
that is with plus-minus 34%, or 68% confidence interval, you get square root of 
(20.42 + 102) = plus-minus 22.7%, that is 550±125 years. 
          
For "one sigma" calculation and 5% conf. interval for the mutation rate constant, 
that is with plus-minus 34%, or 68% confidence interval, you get square root of  
(20.42 + 52) = plus-minus 21.0%, that is 550±116 years. 
 

As you see, the difference is not that great. It is almost completely determined by 
a small number of mutations. 
 

For "two sigma" calculation and 15% conf. interval for the mutation rate constant, 
that is with plus-minus 47.6%, or 95% confidence interval, you get square root of 
([2 x 20.4]2 + [2 x 15]2) = plus-minus 50.6%, that is 550±278 years. 
  
For "two sigma" calculation and 10% conf. interval for the mutation rate constant, 
that is with plus-minus 47.6%, or 95% confidence interval, you get square root of  
([2 x 20.4]2 + [2 x 10]2) = plus-minus 45.4%, that is 550±250 years. 
  
For "two sigma" calculation and 5% conf. interval for the mutation rate constant, 
that is with plus-minus 47.6%, or 95% confidence interval, you get square root of 
([2 x 20.4]2 + [2 x 5]2) = plus-minus 42.0%, that is 550±231 years. 
  
I have found useful to use the following formula: square root of ([20.4]2 + [2 x 5]2) 
= plus-minus 22.7%, that is 550±125 years. 
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Now, see for your specific data, which confidence interval in better realistically, 
and let me know. However, I have no idea where that 1550 years came from in 
your case.  
 
CONTINUATION:  
 
I understand it a lot better now. I really need to play around with the data a little 
more but at the moment the last formula you wrote down seems to fit best based 
on the the Base Haplotype I am currently using. 
  
Again thanks so much! 
 
 
LETTER EIGHTIETH 
 
I just want to let you know that (an individual, name withheld – AK) has been 
found R1a1-L366+ recently, so it is now clear that the L366 SNP found in 
(another individual, name withheld – AK) is not private, but should cover a 
bigger part of R1a1a1. The most important off-modals seem to be 447=23 and 
YCAII 19-22. I am not sure where among the "Russian school modals" they 
belong (Baltic-Carpathian maybe?), in the Polish project they are "K borderline". 
  
Signed by an administrator of an FTDNA project 
 
 
MY RESPONSE: 
 
There are rather many R1a1 branches with DYS447=23, but none of them has 
YCAII=19-22 as the base value. Maybe it is a rather recent formation (I mean, 
L366), hence, overlooked, if it is real indeed. The thing is that all those 
DYS447=23 branches are rather recent ones, among them two Northern 
European branches (one is the oldest one in that series of branches), two "Young 
Scandinavian" branches with YCAII 19-21 (maybe 19-22 is a close relative of 
those), North-Western branch (arose only in the middle of the 1st millennium 
AD), two Central European branches, Western Slavic branch, even a Kyrgyz 
branch (arose or passed through a population bottleneck only 900+/-150 years 
ago, during the "Mongol" invasion, by the way). 
  
Granted, there are two branches with YCAII=19-22, however, they have 
DYS447=24 and 25, respectively, and belong to and ancient (albeit passed 
through a population bottleneck, or maybe more of their members have not been 
discovered as yet) branches of R1a*-L62+ (SRY10831.2 -). They (or just one 
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branch) might also have M513, L63/M511, L145/M449, L146/M420, however, 
probably, they were not typed for those SNPs. Their common ancestors lived 
1125±260 and 275±140 years before present, respectively, and THEIR R1a 
common ancestor lived around 6100 years ago.         
 
If you send me haplotypes of the named individuals, I might get some better 
ideas. 
  
AN INCOMING LETTER, CONTINUATION: 
 
I attached the table I created, which shows the closest matches of the L366+ 
individuals. 
 
I have removed the 19,21 Scandinavian branch members who also show GDs 
(genetic distances) 13-16 but they are definitely another branch. 
 
I included a single 37-marker haplotype as he is the best potential candidate 
among my project members to be L366+. 
  
I wonder however if Thomas Krahn has tested any 19,21 Scandinavian for L366. 
It would be fun if they would be positive as well...? 
  
 
Hungary  L366+ 13 25 16 11 11 14 12 12 10 14 11 17 -- 15 9 10 11 11 23 14 20 31 

 13 15 15 16 --  10 12 19 22 16 15 18 18 33 39 14 11 -- 12 13 12 11 
 8 17 17 8 12 10 8 11 10 22 22 15 10 12 12 12 8 23 21 12 11 13 11 
 11 12 13 

 
Poland L366+ 12 26 16 11 11 13 12 12 10 13 11 17 -- 15 9 10 11 11 23 14 20 33 
   13 15 15 16 – 11 12 19 22 16 15 18 18 33 40 14 11 -- 12 12 12 11 
   8 17 17 8 12 10 8 11 10 22 22 15 10 12 12 14 8 23 21 12 11 13 11 
   11 12 12 
 
Czech Republic  13 24 16 11 11 14 12 12 10 13 12 18 -- 15 9 10 11 11 23 14 20 32 
   12 15 15 16 --  11 12 19 22 16 15 18 21 33 38 14 12 – 12 13 11 11 
   8 17 17 8 12 10 8 11 10 22 22 15 10 12 12 12 8 23 21 12 11 13 11 
   11 12 12 
 
Bukovina  13 25 16 11 11 15 12 12 10 13 12 19 – 15 9 10 11 11 23 14 20 32 
   13 14 15 16 -- 11 12 19 23 15 15 18 19 33 37 12 11   
            
Kazakhstan   13 25 16 10 11 14 12 12 10 13 11 17 -- 15 9 10 11 11 23 14 20 30 
   15 15 15 16 -- 11 12 19 23 16 15 18 18 35 39 12 11 – 12 14 12 11 
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   8 17 17 8 12 10 8 11 10 22 22 15 10 12 12 13 8 23 22 12 11 13 11 
   11 12 13 
 
Russia   13 26 16 11 11 14 12 12 10 13 11 17 – 16 9  9 11 11 23 14 21 32 
   13 15 15 16 -- 11 12 19 23 16 15 18 18 35 39 14 11 – 12 14 12 11 
   8 17 18 8 12 10 8 11 10 21 22 15 10 12 12 14 8 23 21 12 11 13 11 
   11 12 13 
 
Prussia  13 24 15 10 11 13 12 12 10 13 11 17 15 9 10 11 11 23 14 20 32 
   13 15 15 16 -- 11 12 19 23 17 15 18 17 34 39 12 11 – 12 14 12 11 
   8 17 17 8 12 10 8 11 10 22 22 15 10 12 12 13 8 23 21 12 11 13 11 
   11 12 13 
 
Poland   13 25 16 10 11 14 12 12 11 13 11 17 – 15 9  9 11 11 23 14  20 31 
   13 15 15 16 -- 10 11 19 23 17 15 19 18 35 39 13 12 – 12 14 12 11 
   8 17 17 8 12 10 8 11 10 22 22 15 10 12 12 13 8 22 21 12 11 13 11 
   11 12 13 
 
Poland  13 24 15 11 11 14 12 12 10 13 11 17 -- 14 9 10 11 11 24 14 20 31 
   13 15 15 16 -- 11 12 19 23 16 16 18 18 33 39 14 11 – 12 14 12 11 
   8 17 17 8 11 10 8 11 10 22 22 15 10 12 12 13 8 23 21 12 11 13 11 
   11 12 12 
 
Poland   13 25 16 10 11 14 12 12 10 13 11 17 -- 15 9 10 11 11 24 14 20 31 
   13 14 15 15 -- 11 12 19 23 16 15 18 17 34 40 12 11 -- 12 14 12 11 
   8 17 17 8 12 10 8 11 10 22 22 15 10 12 12 13 8 23 21 12 11 13 11 
   11 12 13 
 
Scotland   13 25 16 10 11 14 12 12 10 13 11 17 -- 16 9 10 12 11 24 14 20 31 
   13 15 15 16 – 11 12 19 23 16 15 18 17 35 39 12 11 -- 12 14 12 11 
   8 17 17 8 12 10 8 11 10 22 22 15 10 12 12 14 8 23 21 12 11 13 11 
   11 12 13 
 
Poland   13 25 17 11 11 14 12 12 10 13 11 17  -- 14 9 10 11 11 24 14 20 32 
   13 15 15 16 – 10 12 19 23 15 16 17 19 35 39 14 11 -- 12 13 12 11 
   9 17 17 8 12 10 8 10 10 22 22 15 10 12 12 13 8 23 21 12 11 13 11 
   11 12 13 
 
Germany   13 24 16 11 11 14 12 12 11 13 11 17 -- 16 9 10 11 11 24 14 20 31   
   12 15 15 16 – 11 12 19 23 17 16 18 18 33 37 14 11 – 12 13 12 11 
   8 17 17 8 12 10 8 11 11 22 22 15 10 12 12 13 8 23 21 12 11 13 12 
   11 12 13 
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Russia   13 25 17 11 11 14 12 12 10 13 11 18  -- 14 9 10 11 11 24 14 20 32  
   13 15 15 16 – 11 12 19 23 16 16 18 19 35 39 14 11 – 12 13 12 11 
   9 17 17 8 12 10 8 11 10 22 22 15 10 12 12 13 8 23 21 12 11 13 11  
   11 12 12 
 
 
MY RESPONSE: 
  
The L366 issue with only two individuals has multiple solutions.  
  
Solution 1 - The first two individuals (Hungary and Poland), both L366+, have a 
common L366+ ancestor who lived 1325±400 years ago. It fits to the Western-
Eurasian (WE) branch (one of the main three WE branches) which arose 1675±300 
years bp. 
  
Solution 2 - The first two individuals form a small part of any other branch, for 
instance, North-European (two branches), Baltic-Carpathian (three branches), 
and none of other people on the list belongs to it (all said branches are older). 
  
Solution 3 - The first three individuals on the list are L366. Their common 
ancestor lived 1625±380 ybp. It overlaps with the first two, so solutions 1 can be 
applicable to the three of them.      
  
Solution 4 - All 14 individuals on the list have a common ancestor who lived 
2600±350 ybp (calculated on the first 37 markers) or 2375±310 ybp (calculated 
using all 67 markers for 13 individuals). All of them can be L366+, but in this case 
the first two or three form a rather small part of it. This group fits to North-
Eastern European group (2200±300 ybp), or the youngest branch of the Balto-
Carpathian group (2125±275 ybp).  
  
There are more solutions, of course.  
  
 
AN INCOMING LETTER, CONTINUATION: 
 
Thank you, I can hardly wait for more L366 results :-) 
 
 
LETTER EIGHTY FIRST 
 
I have attached herewith a copy of my certificate from FamilyTreeDNA showing 
my 67 marker haplotype.  I could propose a blind test method, where you 
analyze these reports, determine ethnic specifics as you can.  I would then take 
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your information, analyze your data to my global name study (hard data), and 
then produce a synopsis as to how, or how not, our analysis line up. 
 
I really have about three specifics, which I'll suggest you look for. (1) Could I 
have a Siberian specific marker?  (2) as Czech-Bohemian-American, would I lean 
to Balkan-Slavic, Middle East European (Ukraine), or Baltic-Scandinavian?  (3) 
Can you differentiate Kurgan vs. Aurignacian Cultures for me as Bohemian?  
Last one is a tough question I know. Date estimates would be useful for the data 
points you find in the analysis. Any other current countries you could report on 
is quite useful to me, too. 
 
Because I can actually trace my name as a Siberian tribe, I can only be "one" 
version of tribal splits as me, even if many tribal splits spreads this name all over 
the planet. This becomes quite paradoxical. I will attempt to make sense out of 
this, and send this synopsis to you, whether or not you have use for it in any 
other studies. If this fits your studies, I will support your effort to this end. At 
this point, it may become quite interesting.  
 
  
MY RESPONSE: 
 
You are all set, mainly. I would only suggest you to run a test for the M458 
subclade (SNP) which is performed by the same company, FTDNA. It costs 
around $29. 
  
If it is positive, my conclusions below are validated.  
  
You almost certainly do belong to a so-called "Western Slavic" branch of R1a1. Its 
common ancestor lived 2900±350 years ago, at the very beginning of the 1st 
millennium BC, plus-minus a few centuries. At that time this WS branch split 
from "Central European" branch, and THEIR common ancestor, of the both 
branches, lived either on the Russian Plain around 4,500 years ago, or in Europe 
around 5200 years ago.   
  
However, an ancestor of YOUR LINEAGE lived, as I have said, around 2900 
years before present. Your 67 marker haplotype points at your branch quite 
decisively.  
  
Here is why. Your 67 marker haplotype has 19 mutations from the base 
(ancestral) haplotype of the Russian Plain, which signals on a distance of about 
4675 years from “him”. It is quite normal, since he lived on the Russian Plain 
some 4800 years ago plus-minus several centuries. So far, so good. It says already 
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that you do not belong to those super-ancient R1a1 folks from Siberia, otherwise 
a number of mutations would be in dozens.  
  
However, there are almost 30 branches which split from the Russian Plain 
common ancestor between 4800 and about 1000 years ago. Which you do belong 
to? Luckily, I have their ancestral haplotypes for each one of them. You have 
almost all characteristic mutations of the Western Slavic base haplotype. Here 
they are:  
  
10 in DYS391 (typically it is 11 in other branches) 
10 in 385a (typically it is 11) 
16 in 458 (typically it is 15) 
23 in 447 (typically it is 24) 
12-15-16-16 in DYS464 (it is characteristic for only WS branch) 
39 in CDYb (typically it is 38) 
12 in 406S1 (typically it is 11) 
25 in 481 (typically it is 23) 
12 in 572 (typically it is 11). 
  
The only one branch which has ALL those 9 variations is the Western Slavic 
branch. Your haplotype has 11 mutations in 67 markers from it, which gives 2550 
years from the common ancestor of the WS branch. It fits to the above 
2900±350 years for the WS branch.  
  
All members of the WS branch carry R1a1-M458 mutation. If you have it, your 
search is closed on that level. I would have ordered it, being in your shoes.   
  
Regards, 
  
 
LETTER EIGHTY SECOND 
 
I have contacted you because of your expertise and depth of knowledge on this 
subject matter. Hopefully you have some time to respond to a public enquiry.   
  
I always thought I came from Anglo-Norman stock, however recent tests show I 
am R1b1b2a1a2f (S116+), SNP R-L21+.   
  
I generally understand that being SNP R-L21+, means my ancestors were Celtic, 
however after doing comparative y-DNA matches it is clear I am off modal 
to everything under L21+.  Please review my DNA information attached, and 
share any information that stands out for you.  Is it possible that some L21+ will  
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never have a cluster?  Could I eventually belong to some undercover Brythonic 
Celts branch?  Would I be a candidate for one of your projects?   
  
Respectfully, 
 
 
MY RESPONSE: 
 
I consider your case as a quite common within R-L21 subclade. In terms of DNA-
genealogy, your haplotype is quite average.  
  
Unfortunately, you picked a wrong company - Genebase - to study your deep 
ancestry, since for this you preferably need a 67 marker haplotype, which gives 
the best resolution available today. In that - 67-37-25 marker format your 
haplotype has only 22 continuous markers (DYS464b,c,d are missing), hence, I 
cannot compose a haplotype tree even in the 25 marker format to see which 
branch you might belong to. 37 marker format would be much better, though 
you have only a few scattered markers for this next 12 markers. 67 markers, as I 
have mentioned above, would be the best.  
  
However, to prove my statement in the first line, let it be in a semi-quantitative 
manner, let's see at your first 21 markers. There are 6 mutations in them (shown 
in bold) compared with the base (aka ancestral) haplotype for the R-L21 
subclade: 
  
13 24 14 11 11 14 12 12 13 13 29 -- 17 9 10 11 11 25 15 19 29 15 15 17 17  
  
13 24 14 11 11 14 12 11 14 14 29 -- 18 9  9  11 11 25 15 19 30 15  X   X  X   
     
If we assume that your DYS464b,c,d (shown as XXX) are the same as in majority 
of R-L21, you have 7 mutations per the first 25 markers compared with the base 
haplotype. If everyone in R-L21 - on average - contains 7 mutations, then, say, 
100 folks will have 700 mutations from the base haplotype. Then 700/100/0.046 
= 152 "generations" from the common ancestor (without correction for back 
mutations), which is approximately 4475±600 years from the common ancestor. 
In other words, in order to accumulate 7 mutation on average to the present time, 
a common ancestor of R-L21 should have lived about 4475 years ago.  
  
According to the most recent recalculations, 1483 of 67 marker R-L21 haplotypes 
contain 24516 mutations. It gives 24516/1483/0.12 = 138 ( 161 generations, that is 
4025±405 years to a common ancestor. As you see, it is your common ancestor as 
well.   
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Thus, your first question is resolved: there is nothing really special in your 
haplotype. It is a common one. I would be VERY surprised if not.  
  
Now, your next question "Is it possible that some L21+ will never have a 
cluster?" 
  
Of course, it is possible. "Clusters" are more recent formations of haplotypes, 
each "cluster" descended from a "next level" common ancestor. You are a direct 
descendant from a common ancestor of the whole R-L21. Why do you need to be 
in a cluster? You belong to the line of the patriarch of R-L21. 
  
Next question, regarding the Celts.  You state - "I generally understand that 
being SNP R-L21+, means my ancestors were Celtic...". It is incorrect, strictly 
speaking. Celts as such and under their current name have appeared in the 1-st 
millennium BC, about 2500-2800 years ago. R-L21 subclade arose more than 4000 
years ago. They were not the Celts, and most likely spoke a non-Indo-European 
language, very different from the language you speak today, and L-R21 spoke 
even in the 1st millennium BC. It was, probably, a language similar to that of the 
Basques, Picts, Ibers, etc. Those 1000 years between R-L21 appearance and the 
"Celts" in the 1st millennium BC is virtually unknown for scientists. It might well 
be that the very name "Celts" were borrowed from quite different people who 
lived in that 1000-year period and after it. The Celts even 1500-2500 years ago 
might have been a mix of R1a1 and R1b1, and before that they could have been 
only R1a1. So, to say that your ancestors were R-L21 would be correct (at least 
since around 4000 years ago), but to say that they were the Celts would be either 
a stretch, or plain incorrect. They BECAME the Celts rather recently, in historical 
perspective. They could have equally been the Gauls, or the Basques, or the Picts, 
etc.          
  
If you decide to get your 67 marker haplotype, come back to me when it is ready. 
  
Best regards, 
  
 
AN INCOMING LETTER, CONTINUATION: 
 
 
I appreciate that you are approachable and willing to take time out of your day 
to give a lengthy response.  I have generally found people associated with DNA–
genealogy to have a deep sense of humaneness.  Thank you! 
  
To continue my study of my R1b1b2 deep ancestry, I have stopped using 
Genebase, and just ordered the 67-marker test from FTDNA.  When I get the 
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results, I will share and appreciate the composition of my Haplotype tree!  
Learning that I have a common Haplotype is a relief and will help me focus my 
energies. 
  
To answer your question, “why do I need to be in a cluster?”  I just thought it 
was the next step in what I should be doing.  When I visit L21+ discussion 
groups, it has been my observation everyone seems occupied with modals, 
determining geographical areas of clusters, and the analysis of pedigrees.  This 
seems to be the DNA–genealogy culture of those of L21.   
  
As a Newbie, I have different questions around the information that is presented 
to help us with DNA interpretation.  In our orientation, we are presented the 
"Out of Africa" theory, which says that we came out of Africa about 60,000 years 
ago.   But this doesn’t seem to correlate with the research that has been reported 
through the several phases of the “Ancient Human Occupation of Britain” 
project.  Knowing that there was a human presence in the British Isles during the 
Paleolithic period (700,000 - 10,000 years before present).  Does this mean the Out 
of Africa theory is only about one particular (recent) foray of modern man?  How 
nomadic was this pre-Ice Age group?  It seems there may have been many earlier 
forays of our people wondering in and out Europe along the south edge of 
Arabia and settled in southeast Asia and Borneo looking for hospitable climate 
and food sources.  It’s like the pacific salmon leaving and returning to a river (or 
in the L21 case to the coastal areas of the British Isles/France/Spain).  What 
about those who did not migrate and choose to stay in a particular area?  This 
makes me think of the 8,000 yrs old Cheddar Man.  Can there be Brythonic DNA 
in L21?  As you can see all of this can be confusing for a Newbie.    
  
Again, thank you for sharing.  DNA–genealogy is truly fascinating. 
  
Warm regards, 
 
 
MY RESPONSE: 
 
I agree regarding clusters and culture of those who discuss them. My comment 
in a more accurate form should have been "Why do you need a cluster NOW, 
when you know that you descended directly from a patriarch of the subclade?" 
"Clusters" are related to younger formations of haplotypes. 
  
Then, there is a confusion regarding humans. “Out of Africa” and humans in the 
Isles does "correlate", at least at the current level of our knowledge. You have not 
defined "human" in "human presence in the British Isles". "Human" is a much 
wider term than Homo sapiens.  
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There is an established classification of Mammalia (this is CLASS in biology). 
Then goes ORDER - Primates. Then FAMILY - Hominidae. Then GENUS - Homo. 
And only then SPECIES - Homo sapiens.  
 
The exact place and time of Homo sapiens first appearance is unknown and 
probably cannot be precisely defined, since it might have been not a single event, 
however, there is general consensus among scientists that it was in Africa 
between 200 and 160 thousand years ago. Then there is an another "subspecies" 
called Homo sapiens sapiens, or "anatomically modern Homo sapiens", or 
"anatomically modern human". It was "him" who came out of Africa 70,000-
60,000 years ago (nobody knows when exactly and where from exactly). What 
you are talking on 700,000 (and until probably 45,000) years before present, there 
were not our species Homo sapiens (sapiens) but other "Homo", which were 
plentiful on our planet including the Isles, and one particular species, Homo 
neanderthalensis, lived until about 28,000 years before present. All others died out, 
so there is no continuous "genealogy" from them to modern humans. Hence, 
there is "human presence" and "Homo sapiens presence" in the Isles.     
      
”What about those who did not migrate and choose to stay in a particular area?”, 
ask you.  Their descendants either (hopefully) live happily still in those areas, or 
moved later, or died out. For example, your ancestors having an upstream 
haplotype R1b1 still live in the Altai area, where R1b arose some 16,000 years 
ago, in the opposite side of Eurasia. Other your distant relatives, however, 
belonging to the same haplogroup, to your tribe, currently live along a long trail 
reflecting the migration path from South Siberia across Central Asia to Caucasus 
to the Middle East to Iberia to France (where probably R-L21 arose) to Holland to 
the Isles, and around the trail.  
    
Yes, indeed, DNA–genealogy is truly fascinating. 
 
 
LETTER EIGHTY-THIRD 
 
I live near Namur in the french speaking part of Belgium. My family (father side) 
is established in Belgium since the 17th century at last.  My most distant known 
ancestor bearing the same name should be born ca 1680 and died 1712. 
I recently took part in a DNA Project initiated by the University of Leuven. 
As a member of the forum, I heard from you and your works. 

May I ask you to tell me more about my origins ? Does the YCAII 19,20 also 
denotes some Scandinavian origin ? Or which one ? I am R1a1*-M17, and my 37 
marker haplotype is attached.  

I sincerly thank you in advance for your attention you will give to my request. 
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Yours faithfully, 

 
MY RESPONSE 
  
Your 37 marker haplotype is not long enough in order to make its definite 
assignment. However, I can make a preliminary one.  
  
It seems that you belong to a so-called "Young Scandinavian" R1a1 branch. It is 
rather wide-spread in Northern Europe (Scandinavia and Germany, as typical 
examples) and in the British Isles, where it was apparently brought from Europe. 
Its typical (but not necessary) features are DYS19 = 15 (not a common 16) in the 
first (12 marker) panel, DYS447 = 23 (not a common East European 24) in the 
second panek (13-25 markers), GATA H4 = 12 (not a more common 11), YCAII = 
19-21 (not a common 19-23), DYS576-570 = 17-17 (not a common 18-19 or 18-18, 
DYS442 = 12 (not a common 13 or 14) in the third panel (26-37 markers).  
  
Overall, the Young Scandinavian branch has the following 37 marker base 
haplotype: 
  
13 25 15 11 11 14 12 12 10 13 11 30 -- 15 9 10 11 11 23 14 20 32 12 15 15 16 -- 11 12 
19 21 16 16 17 17 34 38 12 11 
  
Your haplotype: 
  
13 27 15 11 12 14 12 12 10 13 11 30 -- 15 9 9 11 11 24 14 21 32 15 15 16 16 -- 11 12 19 
20 16 16 17 19 33 42 12 11 
  
At the first glance, your haplotype is very different from the ancestral one (the 
first line), it contains 16 mutations (marked), while an average haplotype in that 
branch contains 8 mutations, only half of what you have. On some statistical 
reason your predecessors acquired more mutations than an average person from 
the branch. However, when placed on a haplotype tree of "Young Scandinavians" 
(see attached), your haplotype (marked Reu) sits there very comfortable. It 
apparently belongs there. 
  
If you decide to extend your haplotype to a 67 marker one, this would clearly 
verify the assignment. 
  
Regards, 
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CONTINUATION 
 
Thank you very much for your comments on my profile. 
 
I will try to understand the significance of the tree, as these are really new 
concepts for me. 
 
If I have the opportunity to get an haplotype with 67 markers, I'll send it to you. 
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16 
 

ПРИЛОЖЕНИЕ 
 
к очерку «Откуда появились славяне и «индоевропейцы» и 

где их прародина?» 
 

Деревья гаплотипов и расчеты 
 

 
 
Гаплотипы рода R1a1 в Германии, и время жизни их общего предка  
 
Из формы дерева (рис. 1) видно, что гаплотипы имеют одного общего 
предка. Базовый гаплотип его следующий: 
 
13 25 16 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 
 
Он совершенно идентичен восточно-славянскому 25-маркерному  
гаплотипу. На все 67 гаплотипов там 208 мутаций на 12-маркерных 
гаплотипах, и 488 мутаций на 25-маркерных. Это дает возраст для 
прародителя германских R1a1 168 и 193 поколения, соответственно, то есть 
в среднем 181±18 поколений, или 4500±450 лет назад. Это – также идентично 
возрасту восточно-славянского общего предка, они практически 
перекрываются в пределах ошибки. А поскольку и сам гаплотип общего 
предка одинаков, и время его жизни то же, то и предок должен быть – с 
высокой вероятностью – одним и тем же. Но поскольку 25-маркерные 
гаплотипы более информативны, точны и предпочтительны для расчетов, 
то общий предок германских R1a1 жил 4825 лет назад.      
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Рис. 1. Дерево 25-маркерных гаплотипов немцев гаплогруппы R1a1. В 
выборке – 67 гаплотипов.  
 
 
Гаплотипы рода R1a1 в Норвегии 
 
Все гаплотипы увязаны в одну систему, что указывает на одного общего 
предка для всех приведенных гаплотипов, точнее, их носителей. 
Предковый гаплотип – следующий: 
 
13 25 16 11 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 
 
Здесь имеется только одно отклонение, на четвертом маркере, по 
сравнению с германцами и восточными славянами. Если у славян, как мы 
отмечали выше, там разлом между 10 и 11 со слабым смещением к 10 (10.46), 
у немцев там 10.37, у индусов 10.53, то у норвежцев в этом маркере 10.76. 
Как видим, разница несущественная, так что предковый гаплотип 
практически один и тот же. Треть аллели – это всего несколько поколений 
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разницы во временах жизни общего предка. Так и получилось при более 
детальном расчете.    
  

 
 
Рис. 2. Дерево 25-маркерных гаплотипов норвежцев гаплогруппы R1a1. В 
выборке – 21 гаплотип.  
 
 
Вся серия из 21 гаплотипа на 12 и 25 маркерах показала 67 и 139 мутаций, 
что дает 173 и 172 поколения, соответственно. 6.6 мутаций в среднем на 25-
маркерный гаплотип. Опять мы имеем практически абсолютное 
совпадение в расчетах на гаплотипах разной длины, что приводит к 4300 
лет до общего предка норвежских потомков ариев.     
 
 
Гаплотипы рода R1a1 в Швеции  
 
Дерево шведских гаплотипов ясно показывает две генеалогические ветви. 
Одна, справа, из 8 гаплотипов, заметно более молодая ветвь, на что 
указывает ее более близкое расположение к основанию «дерева». Это две 
ветви могут указывать на несколько волн заселения Швеции ариями.   
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Предковый гаплотип первой, более древней ветви из 20 гаплотипов: 
 
13 25 16 11 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 
 
Он точно такой же, как у норвежцев. 57 и 131 мутаций на 12- и 25-
маркерные гаплотипы, соответственно. 6.6 мутаций на 25-маркерный 
гаплотип – опять точно так же, как у норвежцев.  
 
Расчеты дают 152 и 170 поколений по 12- и 25-маркерным гаплотипам, или 
4250 лет до общего предка. Несколько меньше, чем у немцев (4825 лет) и 
восточных славян (4500 лет), и в пределах погрешности совпадает с 
норвежцами (4300 лет до общего предка).  Да и гаплотип практически тот 
же у всех перечисленных, поскольку на самом деле, как мы говорили ранее, 
этот маркер у немцев и славян дает величину 10.37 -10.46, у норвежцев он 
10.76, у шведов 10.65. Так что это практически тот же самый гаплотип, и то  
время жизни у всех близкое, в пределах 200-400 лет. Один предок был и у 
русских праславян R1a1, и немецких, и у норвежских, и у шведских R1a1.  
 

 
Рис. 3. Дерево 25-маркерных гаплотипов шведов гаплогруппы R1a1. В 
выборке – 28 гаплотипов.  
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А молодой общий предок у части шведских ариев уже заметно отличается 
 
13 25 15 11 11 14 12 12 10 14 11 31 15 9 10 11 11 23 14 20 32 12 15 15 16 
 
Там всего 4.1 мутация на 25-маркерный гаплотип, предок пришел на 
территорию нынешней Швеции всего 85±23 поколений, или 2100±600 лет 
назад, на рубеже прошлой и новой эры. К первопредкам его уже не 
отнести.  
 
 
Гаплотипы рода R1a1 в Англии  
 
Из рис. 4 видно, что все 57 гаплотипов рода R1a1 в Англии имеют одного 
общего предка. Дерево гаплотипов симметричное, имеет примерно 
одинаковую «толщину» по всей окружности. 
 
Предковый гаплотип – следующий: 
 
13 25 15 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 
 
Отличие от предкового гаплотипа славян – всего одна мутация, в третьем 
слева маркере. Мы его уже обсуждали, у восточных славян там аллель 15.77, 
у немцев – 15.84, у шведов – 15.70. То есть практически одна и та же 
величина у всех перечисленных. У англичан рода R1a1 в этом маркере 15.42. 
То есть разница опять примерно в треть аллели, что очень незначительно. 
То есть предковый гаплотип практически тот же.    
 
На все 57 гаплотипов – 199 мутаций в 12-маркерных, и 412 мутаций в 25-
маркерных гаплотипах, так что 7.2 мутации на 25-маркерный гаплотип 
отделяют их, современных,  от далекого предка британских ариев. Это – 192 
поколения на 12-маркерных, и 191 поколение на 25-маркерных гаплотипах. 
Совпадение опять практически абсолютное между расчетами на 
гаплотипах различной длины.  
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Рис. 4. Дерево 25-маркерных гаплотипов англичан гаплогруппы R1a1. В 
выборке – 57 гаплотипов.  
 
 
 
Итак, общий предок рода R1a1 в Англии жил 4800 лет назад.  
 
    
Гаплотипы рода R1a1 в Ирландии  
 
Дерево ирландских гаплотипов R1a1 довольно сложное (рис. 5), и указывает 
на возможность отдельной генеалогической ветви в правом нижнем 
секторе, состоящей из 12 гаплотипов, со своим предковым гаплотипом. 
Характерная особенность этого предкового гаплотипа – аллели 10 и 19 
(выделены жирным шрифтом). Они явно наследственные, и наблюдаются у 
всех 12 гаплотипов в ветви. Аллели 15, 31 и 14 – смешанные, нехарактерные.  
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13 25 15(16) 10 11 14 12 10 10 13 11 31 15 9 10 11 11 24 14 19 32 12 14 15 16 
 
   

 
Рис. 5. Дерево 25-маркерных гаплотипов ирландцев гаплогруппы R1a1. В 
выборке – 54 гаплотипа.  
 
 
Эта ветвь имеет 27 мутаций в 12-маркерных гаплотипах и 69 мутаций в 25-
маркерных гаплотипах, что дает 116 и 146 поколений, или 2900 и 3650 лет до 
общего предка, соответственно. Так что ветвь эта более поздняя по 
сравнению со всем деревом ирландских гаплотипов рода R1a1, который 
имеет следующий предковый гаплотип: 
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13 25 15 11 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 
 
Отличие предкового гаплотипа незначительное от англичан или от 
восточных славян, хотя заметно некоторое смещение аллели в третьем 
маркере с востока на запад. Среднее значение аллели там меняется от 15.77, 
15.84 и 15.70 у восточных славян, немцев и шведов, соответственно, к 15.42 и 
15.31 у англичан и ирландцев. Поэтому округление до целых чисел дает 16 
у первой группы и 15 у второй группы. На самом деле разница не 
превышает половины единицы аллели, что соответствует по 
продолжительности примерно десяти поколениям, или двум-трем 
столетиям разницы во времени жизни общих предков. То же самое 
относится к четвертому (слева) маркеру. У славян значение аллели там 
10.46, у немцев 10.37, у англичан 10.42, что при округлении дает 10, в то 
время как у  норвежцев 10.76, у шведов 10.65, у ирландцев 10.57, что при 
округлении дает 11. На самом деле разница незначительна, в десятых долях 
аллели.   
 
Перейдем к возрасту ирландского общего предка рода R1a1. Число 
мутаций во всех 12-маркерных гаплотипах равно 180, в 25-маркерных – 433. 
Это дает 182 поколения до общего предка по 12-маркерным гаплотипам, и 
216 поколений – по 25-маркерным. Здесь разница заметна, хотя и не 
драматическая. У англичан было 192 поколения по 12-маркерным 
гаплотипам, и 191 – по 25-маркерным. Ясно, что времена жизни предков в 
Англии и Ирландии перекрываются. Неясно, что дало столь заметный 
всплеск у ирландцев на второй панели гаплотипов (13-25 маркеров), и 
причиной ли этому те самые «сцепленные», быстрые маркеры,  о которых 
речь шла выше. Собственно, такие эффекты и остаются пока нерешенной 
теоретической проблемой ДНК-генеалогии.  
 
Практически же мы видим, что ирландские гаплотипы по возрасту их 
общего предка близки к английским, и при усреднении получаем, что 
ирландский общий предок рода R1a1 жил 199±24 поколений, то есть 
примерно 5000±600 лет назад. Это совпадает в пределах ошибки измерений 
с временами жизни общих предков от восточных славян (4500 лет назад) до 
немцев и англичан рода R1a1 (4500 – 4800 лет назад), и несколько выше, чем 
у скандинавов (4300 лет у норвежцев и 4000 лет у шведов). Однако если 
отдавать предпочтение результатам расчетов по 25-маркерным гаплотипам, 
то общий предок ирландцев рода R1a1 жил 5400 лет назад.          
 
 
 
 



613 

Гаплотипы рода R1a1 в Шотландии  
 
Шотландские гаплотипы рода R1a1 расходятся по трем выраженным ветвям 
(рис. 6), идущим к одному общему для всех трех предку. Базовый гаплотип 
каждой из трех ветвей отличается от другой на одну-две мутации.  
 

 
 
Рис. 6. Дерево 25-маркерных гаплотипов шотландцев гаплогруппы R1a1. 
В выборке – 31 гаплотип.  
 
Самая молодая – ветвь в верхней части дерева справа. В ней – семь 
гаплотипов, на все – в 25-маркерном варианте – приходится 19 мутаций, что 
дает 64 поколения, или 1600 лет до общего предка. 5-й век нашей эры.  
 
Ветвь из 10 гаплотипов (слева на рис. 6) показывает 161 поколение и 140 
поколений, рассчитанные по 12- и 25-маркерным гаплотипам, 
соответственно. В среднем это дает 151±15 поколений, или 3800±400 лет до 
общего предка.  
 
Ветвь из 12 гаплотипов (в нижней правой части рис. 6) показывает 151 и 161 
поколение, то есть в среднем 156±7 поколений, или 3900±200 лет до общего 
предка. Если же предпочтение отдать 25-маркерным гаплотипам, то общий 
предок молодой ветви рода R1a1 в Шотландии жил 4025 лет назад.      
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Общий же предок для всех 31 человек в выборке имел следующий 
гаплотип:  
 
13 25 15 11 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 
 
Как было отмечено ранее, на Британских островах среднее значение аллели 
у третьего маркера смещено к 15: оно 15.42 и 15.31 у англичан и ирландцев, 
соответственно, и 15.26 у шотландцев. На восток оно смещается к 16, и у 
восточных славян равно 15.77. Это – фактически единственное, что 
отличает гаплотипы славян и шотландцев.  
 
Все 31 гаплотипов в выборке содержат 97 и 205 мутаций в 12- и 25-
маркерном формате. Это дает соответственно 169 и 172 поколения до 
общего предка. Совпадение опять практически абсолютное, и дает 4300 лет 
до общего предка рода R1a1 в Шотландии.     
 
 
Гаплотипы рода R1a1 в Польше 
 
Дерево гаплотипов поляков рода R1a1 симметричное, довольно однородное 
«по толщине», что указывает на одного общего предка рода на данной 
территории.    
 
Предковый гаплотип рода R1a1 в Польше следующий: 
 
13 25 16 10 11 14 12 12 10 13 11 30 16 9 10 11 11 23 14 20 32 12 15 15 16 
 
Он имеет две мутации по сравнению с русско-украинским славянским 
базовым предковым гаплотипом. На самом деле разница и здесь невелика – 
первый мутированный маркер имеет среднюю аллель 15.38 у русско-
украинской серии гаплотипов, и 15.93 у польской, второй – 23.23 и 23.43, 
соответственно.  Разница в аллели во втором случае – 0.2 единицы. 
Несколько поколений во временах жизни общих предков.     
  
Предковый славянский гаплотип здесь следующий: 
 
 13 25 16 10 11 14 12 12 11 13 11 30 16 9 10 11 11 23 14 20 32 12 15 15 16 
  
Он несколько ближе к польскому, чем к русско-украинскому, но разница 
незначительная. Число мутаций – 79 на 12-маркерные, и 175 – на 25-
маркерные гаплотипы, что дает 157 и 168 поколений, или 3925 и 4200 лет до 
общего предка. Почти то же самое, что и для польского общего предка рода 
R1a1, только погрешность определения меньше. Всего ненамного меньше, 
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чем у русских и украинцев (179 поколений назад для 25-маркерных 
гаплотипов). То есть речь идет о расселении на территориях современных 
Польши, Чехии, Словакии, Украины, Белоруссии, России – все в пределах 
буквально нескольких поколений, но четыре с лишним тысячи лет назад. В 
археологии такая точность датировок совершенно немыслима.  
 
 

 
Рис. 7. Дерево 25-маркерных гаплотипов поляков гаплогруппы R1a1. В 
выборке – 44 гаплотипа.  
 
 
Число мутаций во всех 44 гаплотипах составляет 115 для 12-маркерных и 
309 для 25-маркерных гаплотипов. Это соответствует 138 и 185 поколениям 
от общего предка. Разница между двумя сериями гаплотипов – 12- и 25-
маркерными – неожиданно велика. Хотя, поскольку у русско-украинских 
гаплотипов число поколений до общего предка было равно соответственно 
169 и 179 для 12- и 25-маркерных гаплотипов, видно, что эти цифры 
практически перекрываются с польскими. Тем не менее, отдавая 
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предпочтение 25-маркерным гаплотипам, получаем 4625 лет до общего 
предка полькой ветви рода R1a1. У русско-украинских эта величина равна 
4500 лет, что совпадает в пределах погрешности расчетов.       
 
 
Гаплотипы рода R1a1 в Чехии и Словакии  
 
Предковый славянский гаплотип здесь следующий: 
 
13 25 16 10 11 14 12 12 11 13 11 30 16 9 10 11 11 23 14 20 32 12 15 15 16 
  
Он несколько ближе к польскому, чем к русско-украинскому, но разница 
незначительная. Число мутаций – 79 на 12-маркерные, и 175 – на 25-
маркерные гаплотипы, что дает 157 и 168 поколений, или 3925 и 4200 лет до 
общего предка. Почти то же самое, что и для польского общего предка рода 
R1a1, только погрешность определения меньше. Всего ненамного меньше, 
чем у русских и украинцев (у которых было 179 поколений назад для 25-
маркерных гаплотипов). То есть речь идет о расселении на территориях 
современных Польши, Чехии, Словакии, Украины, Белоруссии, России – 
все в пределах буквально нескольких поколений, но четыре с лишним 
тысячи лет назад. В археологии такая точность датировок совершенно 
немыслима.  
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Рис. 8. Дерево 25-маркерных гаплотипов чехов и словаков гаплогруппы 
R1a1. В выборке – 27 гаплотипов.  
 
 
В Чехии и Словакии потомков праславян рода R1a1 около 40%. У остальных 
в основном западноевропейская R1b (22-28%), балтийская I1 и балканская I2 
(в совокупности 18%) гаплогруппы.     
 
 
Гаплотипы рода R1a1 в Европе (малые выборки из Исландии, 
Нидерландов, Дании, Швейцарии, Бельгии, Литвы, Франции, Италии, 
Румынии, Албании, Монтенегро, Словении, Хорватии, Испании, 
Греции, Болгарии, Молдавии).  
 
25-маркерные гаплотипы перечисленных стран представлены в базах 
данных лишь несколькими экземплярами по каждой стране. Поэтому они 
были сведены в один пул, и соответствующее дерево гаплотипов показано 
на рис. 9. Оно не выявляет никаких аномалий, что делает возможным 
обработку гаплотипов как одной серии, с одним общим предком. 
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Рис. 9. Дерево 25-маркерных европейских гаплотипов гаплогруппы R1a1. 
В выборке – 36 гаплотипов.  
 
 
Интересно, что предковый гаплотип рода R1a1 по всей Европе в точности 
соответствует восточно-славянскому гаплотипу:  
 
13 25 16 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 
      
Число мутаций во всех 36 гаплотипах равно 109 и 248 для 12- и 25-
маркерных гаплотипов. Это дает 163 и 181 поколение, соответственно, при 
усреднении 172±13 поколений, то есть 4300±300 лет до общего предка.  
Опять, то же время жизни предка в пределах погрешности измерений, и тот 
же предковый гаплотип. Однако, принимая приоритет 25-маркерных 
гаплотипов, получаем 4525 лет до общего европейского предка рода R1a1. 
Это – то же самое, что и для русско-украинского общего предка (179 
поколений назад). Иначе говоря, и гаплотип предка один, и время до 
предка то же самое. Значит, и общий предок тот же самый.     
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Гаплотипы рода R1a1 в Венгрии 
 
Предковый гаплотип венгров рода R1a1 идентичен русско-украинскому 
базовому гаплотипу: 
 
13 25 16 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 
   
Вся серия содержит 47 и 135 мутаций на 12- и 25-маркерных гаплотипах, что 
дает 137 и 200 поколений, соответственно. Здесь явная нестыковка между 
первой (1-12) и второй (13-25) панелью маркеров. 12-маркерные гаплотипы 
дают 3400 лет, а 25-маркерные – 5000 лет до общего предка. Здесь и 
усреднять не имеет большого смысла. В соответствии с приоритетом 25-
маркерных гаплотипов получаем, что общие предок рода R1a1 на 
территории современной Венгрии жил 5000 лет назад.   
 

 
 
Рис. 10. Дерево 25-маркерных венгерских гаплотипов гаплогруппы R1a1. 
В выборке – 18 гаплотипов.  
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Перейдем к соседним с Венгрией Северным Карпатам.  
 
 
Гаплотипы рода R1a1 в Буковине, северные Карпаты 
 
Отдельно в базах данных гаплотипов Карпат практически нет, но мне их  
прислали из общества потомков жителей Буковины, которые собирают 
свои гаплотипы, но времена жизни предков определить пока не умеют. 
Новое это дело. Итак, их предковый гаплотип: 
 
13 25 16 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 
    
Точно такой же, как у восточных славян. 51 и 130 мутаций на 12- и 25-
маркерных гаплотипах, соответственно, что дает 187 и 239 поколений, 
соответственно. 8.7 мутаций на 25-маркерный гаплотип! Если 25-маркерные 
гаплотипы более надежны, так как содержат вдвое больше маркеров, то 
возраст общего предка рода R1a1 в Буковине – 6 тысяч лет. Поздний 
каменный век, с переходом в энеолит.  
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Рис. 11. Дерево 25-маркерных гаплотипов гаплогруппы R1a1 в Буковине, 
Северные Карпаты. В выборке – 15 гаплотипов.  
 
 
Напомню, что Буковина – это старое название местности на северо-востоке 
Карпат, на стыке Украины и Румынии, со стороны Украины – Черновицкая 
область. Город Черновцы и есть исторический центр Буковины. В рамках 
археологии – часть территории трипольской культуры. Это и есть энеолит.  
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Гаплотипы рода R1a1 на Аравийском полуострове (страны Оманского 
залива – Катар, Объединенные Арабские Эмираты) 
 
 
Дерево арабских гаплотипов рода R1a1, построенное на основании 
опубликованных данных (Cadenas et al, 2008) показано на рис. 12. Оно 
распадается на две половины – справа вверху и слева. 
 
В правой верхней половине дерева – семь гаплотипов,  с предковым 
гаплотипом 
 
13 25 15 11 11 14  X  Y  10 13 11 30 
 
Он отличается на две мутации от восточно-славянского предкового 
гаплотипа:  
 
13 25 16 10 11 14 12 12 10 13 11 30  
 
На самом деле, как обычно, разница в мутациях меньше. Среднее значение 
аллели третьего маркера равно 15.77 у славян, и 15.57 у арабов гаплогруппы 
R1a1, так что разница в аллелях всего 0.2 единицы. У четвертого маркера в 
восточно-славянских гаплотипах 10.46, у арабов 11.00. Общее число 
мутаций в семи гаплотипах 13, то есть 1.857 мутаций на гаплотип. У 
восточных славян эта величина равна 80 мутаций на 26 гаплотипов, то есть 
3.077 мутаций на гаплотип (при 169 поколениях до общего предка). Как 
видно, общий предок у славян значительно старше, чем на аравияском 
полуострове. Общий предок этой ветви в Аравии жил 92 поколения, или 
2300 лет назад (с поправкой на возвратные мутации). Поправка внесла не 
столь значительные 10% в расчеты. То есть данная генеалогическая линии 
арабских гаплотипов рода R1a1 идет с конца прошлой эры. Это, конечно, не 
ранние арии.  
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Рис. 12. Дерево 10-маркерных арабских гаплотипов (Катар, ОАЭ), 
гаплогруппа R1a1. В выборке – 16 гаплотипов.  
 
 
Остальные 9 гаплотипов имеют предковый гаплотип, который тоже 
отличается на две мутации от восточно-славянского.  
 
13 25 16 11 11 14  X  Y  10 13 11 31 
   
Отличие в четвертом маркере опять минимально, у славян там 10.46, у 
арабов 10.56. На все 9 гаплотипов имеется 26 мутаций, то есть в среднем 
2.889 мутаций на гаплотип. Это близко к восточно-славянским 3.077 
мутаций, и дает 159 поколений, или 4000 лет до общего предка арабских 
гаплотипов рода R1a1 на Аравийском полуострове.     
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В качестве дополнительного материала приведу данные по трем арабским 
25-маркерным гаплотипам – два из Ирака, и один из Ливана. Известные 
носителям этих гаплотипов их прямые предки жили в тех же странах в 18-м 
и 19-м в.в. Привожу этот пример для того, чтобы показать, насколько 
устойчивыми системами являются даже минимальные выборки гаплотипов, 
и что даже три гаплотипа (75 маркеров, то есть 75 «экспериментальных 
точек») приводят к разумным (в общем смысле) данным. Предковый 
гаплотип данных трех человек имел следующий 25-маркерный гаплотип 
(естественно, это условное приближение): 
 
13 25 16 10 11 14 12 12 10 13 11 30 15 9 10 11 11 24 14 20 32 12 15 15 16 
    
Этот арабский гаплотип лишь на две мутации отличается от восточно-
славянского гаплотипа рода R1a1. Заметим, что первые 12 маркеров у них 
идентичны. Эти три гаплотипа в сумме имеют 19 мутаций, что дает 163 
поколения, или 4100 лет об общего предка.  Это практически совпадает с 
датировкой жизни общего предка рода R1a1 в районе Оманского залива.    
 
 
Гаплотипы рода R1a1 на о. Крит 
 
В литературе опубликованы шестнадцать 11-маркерных гаплотипов с 
острова Крит (Martinez et al, 2007). Построенное по ним дерево гаплотипов 
приведено на рис. 13. Гаплотипы 101-109 были собраны у жителей плато 
Ласити, на котором по легендам спасались их предки во время извержения 
и взрыва вулкана Санторин 3600 лет назад, и остальные гаплотипы, 110-116, 
были собраны на примыкающей территории префектуры Гераклион. Как 
видно, никакой системы в расположении гаплотипов из этих двух регионов 
на дереве нет. Нет и четко выраженных раздельных ветвей гаплотипов, что 
указывает на единственного предка для всей серии гаплотипов.  
 
Все 16 гаплотипов содержат 52 мутации, то есть в среднем 3.25 мутаций на 
гаплотип. Расчет времени до общего предка велся тремя способами. В 
первом были использованы скорости мутаций по отдельным маркерам из 
таблицы, приведенной в первой части статьи, что для данных 11 маркеров 
составит в среднем 0.002 на маркер. Тогда с учетом поправки на возвратные 
мутации получим 173 поколения, или 4325 лет до общего предка 
гаплотипов рода R1a1 на Крите. 
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Рис. 13. Дерево 11-маркерных гаплотипов, о. Крит, гаплогруппа R1a1. В 
выборке – 16 гаплотипов.  
 
Во втором способе считали на все стандартные 12 маркеров, поскольку 
пропущенный в публикации маркер является самым медленным, и 
практически никогда не меняется от своей величины 12 (для гаплотипов 
рода R1a1). В таком случае число поколений до общего предка равно 177, 
или 4425 лет.  В третьем способе сравнивали с числом мутаций для 
восточно-славянской серии 11-маркерных гаплотипов, что дало 3.077 
мутаций на гаплотип (для 169 поколений до общего предка). Для 
гаплотипов Крита эта величина равна 3.25. Это дает 179 поколений, или 
4475 лет до общего предка рода R1a1 на Крите.  Как видно, все три подхода 
приводят практически к одинаковой величине 176±3 поколений, или 4400 
лет до общего предка рода R1a1 на Крите. В общем, уважительные 800 лет 
до взрыва вулкана Санторин.        
 
Эта величина соответствует средним временам европейского расселения 
рода R1a1.      
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17 
 

ПРИЛОЖЕНИЕ 
 

РУКОВОДСТВО К РАСЧЕТУ ВРЕМЕН ДО ОБЩЕГО ПРЕДКА 
ГАПЛОТИПОВ Y-ХРОМОСОМЫ 

 

 
Практика настоятельно требует создания набора простых приемов, 
которые позволят максимально упростить расчет времен до общего предка. 
Эти приемы должны включать пять стадий.  
 
Первое – убедиться, что для рассматриваемой выборки гаплотипов есть 
всего один предок, или соответствующий ему эквивалент. Эквивалентом 
могут быть братья или другие близкие родственники (что уже находится 
вне предела разрешения методами ДНК-генеалогии). Суть в том, что 
определенное количество поколений или лет назад существовал 
определенный базовый, или предковый гаплотип, от которого началась 
разветвленная последовательность мутаций, которая и привела к 
рассматриваемой выборке гаплотипов потомков предка, общего для данной 
выборки. Для того, чтобы убедиться, что выборка «однородная», то есть 
происходит от одного общего предка, есть несколько приемов.  
 
Один – это построение дерева гаплотипов, которое должно сходиться к 
одному гаплотипу. Это и есть базовый, или предковый гаплотип. Иначе 
говоря, при наличии одного предка для всей выборки –  в дереве 
гаплотипов не должно быть выраженных ветвей, идущих от основания 
дерева. Базовый гаплотип может быть равен предковому, и присутствовать 
в выборке, причем порой во множественных копиях, а может быть получен 
минимизацией мутаций в гаплотипах выборки. В таком случае полученный 
базовый гаплотип не обязательно идентичен предковому, и может быть 
всего некоторым приближением. Для другого приема необходимо сравнить 
времена для общего предка, рассчитанные с применением линейной и 
логарифмической модели. Здесь линейной моделью называется вариант 
применения формулы n/N/µ = t, где t – время до общего предка в 
поколениях, n – количество мутаций во всех N гаплотипах выборки, µ – 
средняя скорость (частота) мутаций, выраженная в числе мутаций на 
гаплотип на поколение.  Логарифмическая модель рассматривает не число 
мутаций, а число базовых гаплотипов в выборке, то есть основывается на 
принципиально другом рассмотрении выборки гаплотипов. В  этом случае 
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необходимо сосчитать число базовых, идентичных гаплотипов в выборке, 
оценить число поколений до общего предка по формуле ln(N/m)/µ = tln, 
где m – количество базовых (идентичных) гаплотипов в выборке, tln – время 
до общего предка в поколениях, остальные обозначения приведены выше. 
Если t = tln (в разумных пределах, например, в пределах 10%), то общий 
предок один. Если эти две величины значительно различаются (например, 
в 1.5-2 раза и более) – выборка определенно гетерогенна в отношении 
общих предков, и таблица ниже, как и формулы выше, неприменимы для 
расчетов времен до общего предка. В таких случаях выборки необходимо 
разделять, используя дерево гаплотипов, как описано выше.           
 
Другими словами, для однородной выборки, имеющей одного общего 
предка, число мутаций в гаплотипах должно согласовываться с числом 
базовых гаплотипов в выборке.  
 
Очень важно, что если критерий наличия одного общего предка для 
выборки гаплотипов не соблюдается, или просто не расматривался, то 
таблицы, данные ниже, применять некорректно. Полученный результат с 
большой вероятностью будет относиться к некоему фантомному общему 
предку, который на самом деле модет оказаться суперпозицией времен до 
разных предков, порой разделенных тысячелетиями.       
 
Второе – это сосчитать число мутаций в данной выборке гаплотипов. 
Число мутаций следует считать по отношению к базовому гаплотипу, 
выявленному на первой стадии расчетов (см. выше).   
 
Третье – это рассчитать среднее число мутаций на маркер для всех 
гаплотипов выборки, имеющей общего предка. Например, если  на 
двадцать 7-маркерных гаплотипов приходится 65 мутаций, то среднее 
числе мутаций на маркер равно 65/20/7 = 0.464. 
 
Четвертое – это пересчитать среднее число мутаций на условную 
скорость мутаций, равную 0.00200 мутациям на маркер на поколение. 
Дело в том, что каждый маркер имеет свою скорость мутаций, и в 
зависимости от набора маркеров в гаплотипе их средняя скорость мутаций 
разная. Эти скорости мутаций даны выше в таблице в очерке 13 (стр. 271) 
для наиболее часто рассматриваемых гаплотипов. Например, для 7-
маркерных гаплотипов (продолжая пример выше) средняя скорость 
мутаций равна не 0.00200, а 0.00186 мутаций на гаплотип на поколение. 
Поэтому в пересчете на такую среднюю скорость 65 мутаций в двадцати 7-
маркерных гаплотипах даст не 0.464 мутаций на маркер, а 0.464х2/1.86  (это 
– упрощенное 0.464x0.002/0.00186) = 0.499. Это – для условного гаплотипа, 
имеющего скорость мутаций 0.002 на маркер на поколение. 
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Пятое – применить таблицу (см. ниже), которая дает поправку на 
возвратные мутации.  Например, среднему числу мутаций 0.499 на маркер 
(при скорости мутаций 0.002 на маркер на поколение) соотвествует 331 
поколение в таблице ниже, то есть 8275 лет до общего предка для 20 
носителей данных гаплотипов.   
 
Без такого пересчета нам пришлось бы давать 11 таблиц по типу 
приведенной здесь таблицы, по одной на каждый формат гаплотипа (а их 
двадцать в таблице в очерке 13 на стр. 271).  
 
Если ограничиться только линейной моделью, без учета возвратных 
мутаций, то 65 мутаций в двадцати 7-маркерных гаплотипах дадут всего 
65/20/0.013 = 250 поколений до общего предка, вместо 331 поколений (с 
учетом возвратных мутаций). Вместо 8275 лет до общего предка получится 
6250 лет, на две с лишним тысячи лет меньше.  Если применить скорости 
мутаций не на гаплотип, а на маркер, которые тоже даны в таблице в 
очерке 13 (стр. 271), то получится 65/140/0.00186 = 250 поколений, то есть то 
же самое, с той же большой ошибкой (без учета возвратных мутаций) , что и 
при применении скоростей на маркер.   
 
Таблица, приведенная ниже, позволяет вносить вклад возвратных мутаций 
и в число поколений до общего предка, рассчитанное с помощью простой 
линейной модели, или с помощью логарифмической модели, в которой 
тоже не учтены возвратные мутации. Например, находим 250 поколений до 
общего предка, рассчитанные выше для 65 мутаций в двадцати 7-
маркерных гаплотипов (линейная модель, без учета возвратных мутаций), 
во второй колонке таблицы ниже, и читаем – 331 поколение, или 8275 лет с 
учетом возвратных мутаций.  
 
 

Таблица.  
 
Число поколений (25 лет на условное поколение по калиброванным 
данным) и лет, рассчитанные для средних значений мутаций на маркер для 
скорости мутаций 0.002 мутаций на маркер на поколение.  
 
Для гаплотипов, для которых средняя скорость мутаций отличается от 0.002 
(см. табл. в разделе 13, стр. 271, третья колонка) среднее число мутаций на 
маркер должно быть соответственно пересчитано.  
 
Если число поколений до общего предка рассчитано по линейной модели, 
без учета возвратных мутаций, и для приведенного выше примера равно 
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65/(20x0.013) = 250 поколений до общего предка, то по таблице ниже 
находится, что это число, приведенное во второй колонке, соответствует 331 
поколению с учетов возвратных мутаций.            
 
За основу данной таблицы взята сокращенная таблица, опубликованная в 
работе (Адамов и Клёсов, 2008). 
 

Число поколений до общего 
предка выборки 

Среднее 
число 
мутаций на 
маркер 

для линейной 
модели 

с учетом 
возвратных 
мутаций 

Число лет до 
общего предка 
выборки с учетом 
возвратных 
мутаций 

    
0.002 1 1 25 
0.004 2 2 50 
0.006 3 3 75 
0.008 4 4 100 
0.010 5 5 125 
0.012 6 6 150 
0.014 7 7 175 
0.016 8 8 200 
0.018 9 9 225 
0.020 10 10 250 
0.022 11 11 275 
0.024 12 12 300 
0.026 13 13 325 
0.028 14 14 350 
0.030 15 15 375 
0.032 16 16 400 
0.034 17 17 425 
0.036 18 18 450 
0.038 19 19 475 
0.040 20 20 500 
0.042 21 21 525 
0.044 22 22 550 
0.046 23 23 575 
0.048 24 25 625 
0.050 25 26 650 
0.052 26 27 675 
0.054 27 28 700 
0.056 28 29 725 
0.058 29 30 750 
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0.060 30 31 775 
0.062 31 32 800 
0.064 32 33 825 
0.066 33 34 850 
0.068 34 35 875 
0.070 35 36 900 
0.072 36 37 925 
0.074 37 38 950 
0.076 38 40 1000 
0.078 39 41 1025 
0.080 40 42 1050 
0.082 41 43 1075 
0.084 42 44 1100 
0.086 43 45 1125 
0.088 44 46 1150 
0.090 45 47 1175 
0.092 46 48 1200 
0.094 47 50 1250 
0.096 48 51 1275 
0.098 49 52 1300 
0.100 50 53 1325 
0.102 51 54 1350 
0.104 52 55 1375 
0.106 53 56 1400 
0.108 54 57 1425 
0.110 55 58 1450 
0.112 56 60 1500 
0.114 57 61 1525 
0.116 58 62 1550 
0.118 59 63 1575 
0.120 60 64 1600 
0.122 61 65 1625 
0.124 62 66 1650 
0.126 63 67 1675 
0.128 64 68 1700 
0.130 65 69 1725 
0.132 66 71 1775 
0.134 67 72 1800 
0.136 68 73 1825 
0.138 69 74 1850 
0.140 70 75 1875 
0.142 71 77 1925 
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0.144 72 78 1950 
0.146 73 79 1975 
0.148 74 80 2000 
0.150 75 81 2025 
0.152 76 83 2075 
0.154 77 84 2100 
0.156 78 85 2125 
0.158 79 86 2150 
0.160 80 87 2175 
0.162 81 89 2225 
0.164 82 90 2250 
0.166 83 91 2275 
0.168 84 92 2300 
0.170 85 93 2325 
0.172 86 95 2375 
0.174 87 96 2400 
0.176 88 97 2425 
0.178 89 98 2450 
0.180 90 99 2475 
0.182 91 100 2500 
0.184 92 102 2550 
0.186 93 103 2575 
0.188 94 104 2600 
0.190 95 105 2625 
0.192 96 107 2675 
0.194 97 108 2700 
0.196 98 109 2725 
0.198 99 110 2750 
0.200 100 111 2775 
0.202 101 112 2800 
0.204 102 114 2850 
0.206 103 115 2875 
0.208 104 116 2900 
0.210 105 117 2925 
0.212 106 118 2950 
0.214 107 120 3000 
0.216 108 121 3025 
0.218 109 122 3050 
0.220 110 123 3075 
0.222 111 124 3100 
0.224 112 126 3150 
0.226 113 128 3200 
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0.228 114 129 3225 
0.230 115 130 3250 
0.232 116 132 3300 
0.234 117 133 3325 
0.236 118 134 3350 
0.238 119 135 3375 
0.240 120 136 3400 
0.242 121 138 3450 
0.244 122 140 3500 
0.246 123 141 3525 
0.248 124 142 3550 
0.250 125 143 3575 
0.252 126 145 3625 
0.254 127 146 3650 
0.256 128 147 3675 
0.258 129 148 3700 
0.260 130 149 3725 
0.262 131 150 3750 
0.264 132 152 3800 
0.266 133 154 3850 
0.268 134 155 3875 
0.270 135 156 3900 
0.272 136 158 3950 
0.274 137 159 3975 
0.276 138 161 4025 
0.278 139 162 4050 
0.280 140 163 4075 
0.282 141 164 4100 
0.284 142 166 4150 
0.286 143 167 4175 
0.288 144 168 4200 
0.290 145 169 4225 
0.292 146 170 4250 
0.294 147 172 4300 
0.296 148 174 4350 
0.298 149 175 4375 
0.300 150 176 4400 
0.302 151 178 4450 
0.304 152 179 4475 
0.306 153 180 4500 
0.308 154 182 4550 
0.310 155 183 4575 
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0.312 156 184 4600 
0.314 157 186 4650 
0.316 158 187 4675 
0.318 159 188 4700 
0.320 160 190 4750 
0.322 161 192 4800 
0.324 162 193 4825 
0.326 162 195 4875 
0.328 164 196 4900 
0.330 165 197 4925 
0.332 166 198 4950 
0.334 167 200 5000 
0.336 168 202 5050 
0.338 169 203 5075 
0.340 170 204 5100 
0.342 171 206 5150 
0.344 172 208 5200 
0.346 173 210 5250 
0.348 174 211 5275 
0.350 175 212 5300 
0.352 176 214 5350 
0.354 177 216 5400 
0.356 178 217 5425 
0.358 179 218 5450 
0.360 180 219 5475 
0.362 181 220 5500 
0.364 182 222 5550 
0.366 183 224 5600 
0.368 184 225 5625 
0.370 185 226 5650 
0.372 186 228 5700 
0.374 187 229 5725 
0.376 188 230 5750 
0.378 189 232 5800 
0.380 190 234 5850 
0.382 191 236 5900 
0.384 192 238 5950 
0.386 193 239 5975 
0.388 194 240 6000 
0.390 195 241 6025 
0.392 196 242 6050 
0.394 197 244 6100 
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0.396 198 246 6150 
0.398 199 248 6200 
0.400 200 249 6225 
0.402 201 250 6250 
0.404 202 252 6300 
0.406 203 254 6350 
0.408 204 256 6400 
0.410 205 257 6425 
0.412 206 258 6450 
0.414 207 260 6500 
0.416 208 262 6550 
0.418 209 264 6600 
0.420 210 265 6625 
0.422 211 266 6650 
0.424 212 268 6700 
0.426 213 270 6750 
0.428 214 272 6800 
0.430 215 273 6825 
0.432 216 274 6850 
0.434 217 276 6900 
0.436 218 278 6950 
0.438 219 280 7000 
0.440 220 281 7025 
0.442 221 282 7050 
0.444 222 284 7100 
0.446 223 286 7150 
0.448 224 288 7200 
0.450 225 289 7225 
0.452 226 290 7250 
0.454 227 292 7300 
0.456 228 294 7350 
0.458 229 296 7400 
0.460 230 297 7425 
0.462 231 298 7450 
0.464 232 300 7500 
0.466 233 302 7550 
0.468 234 304 7600 
0.470 235 306 7650 
0.472 236 308 7700 
0.474 237 310 7750 
0.476 238 311 7775 
0.478 239 313 7825 
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0.480 240 314 7850 
0.482 241 316 7900 
0.484 242 318 7950 
0.486 242 320 8000 
0.488 244 322 8050 
0.490 245 323 8075 
0.492 246 324 8100 
0.494 247 326 8150 
0.496 248 328 8200 
0.498 249 330 8250 
0.500 250 331 8275 
0.502 251 332 8300 
0.504 252 334 8350 
0.506 253 336 8400 
0.508 254 338 8450 
0.510 255 340 8500 
0.512 256 342 8550 
0.514 257 344 8600 
0.516 258 346 8650 
0.518 259 348 8700 
0.520 260 349 8725 
0.522 261 350 8750 
0.524 262 352 8800 
0.526 263 354 8850 
0.528 264 356 8900 
0.530 265 358 8950 
0.532 266 360 9000 
0.534 267 362 9050 
0.536 268 364 9100 
0.538 269 366 9150 
0.540 270 367 9175 
0.542 271 368 9200 
0.544 272 370 9250 
0.546 273 372 9300 
0.548 274 374 9350 
0.550 275 376 9400 
0.552 276 378 9450 
0.554 277 380 9500 
0.556 278 382 9550 
0.558 279 384 9600 
0.560 280 385 9625 
0.562 281 387 9675 
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0.564 282 389 9725 
0.566 283 391 9775 
0.568 284 393 9825 
0.570 285 395 9875 
0.572 286 396 9900 
0.574 287 398 9950 
0.576 288 400 10000 
0.578 289 402 10050 
0.580 290 404 10100 
0.582 291 406 10150 
0.584 292 408 10200 
0.586 293 410 10250 
0.588 294 412 10300 
0.590 295 414 10350 
0.592 296 416 10400 
0.594 297 418 10450 
0.596 298 420 10500 
0.598 299 422 10550 
0.600 300 424 10600 
0.602 301 426 10650 
0.604 302 428 10700 
0.606 303 430 10750 
0.608 304 432 10800 
0.610 305 434 10850 
0.612 306 436 10900 
0.614 307 438 10950 
0.616 308 440 11000 
0.618 309 442 11050 
0.620 310 444 11100 
0.622 311 446 11150 
0.624 312 448 11200 
0.626 313 450 11250 
0.628 314 452 11300 
0.630 315 454 11350 
0.632 316 456 11400 
0.634 317 458 11450 
0.636 318 460 11500 
0.638 319 462 11550 
0.640 320 464 11600 
0.642 321 466 11650 
0.644 322 468 11700 
0.646 323 470 11750 
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0.648 324 472 11800 
0.650 325 474 11850 
0.652 326 476 11900 
0.654 327 478 11950 
0.656 328 480 12000 
0.658 329 482 12050 
0.660 330 485 12125 
0.662 331 487 12175 
0.664 332 490 12250 
0.666 333 492 12300 
0.668 334 494 12350 
0.670 335 496 12400 
0.672 336 498 12450 
0.674 337 500 12500 
0.676 338 502 12550 
0.678 339 504 12600 
0.680 340 506 12650 
0.682 341 508 12700 
0.684 342 510 12750 
0.686 343 512 12800 
0.688 344 514 12850 
0.690 345 517 12925 
0.692 346 519 12975 
0.694 347 522 13050 
0.696 348 524 13100 
0.698 349 526 13150 
0.700 350 528 13200 
0.702 351 530 13250 
0.704 352 533 13325 
0.706 353 535 13375 
0.708 354 537 13425 
0.710 355 539 13475 
0.712 356 542 13550 
0.714 357 544 13600 
0.716 358 546 13650 
0.718 359 548 13700 
0.720 360 551 13775 
0.722 361 553 12825 
0.724 362 556 13900 
0.726 363 558 13950 
0.728 364 560 14000 
0.730 365 562 14050 
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0.732 366 565 14125 
0.734 367 568 14200 
0.736 368 570 14250 
0.738 369 572 14300 
0.740 370 574 14350 
0.742 371 576 14400 
0.744 372 578 14450 
0.746 373 580 14500 
0.748 374 582 14550 
0.750 375 585 14625 
0.752 376 588 14700 
0.754 377 590 14750 
0.756 378 592 14800 
0.758 379 594 14850 
0.760 380 597 14925 
0.762 381 600 15000 
0.764 382 602 15050 
0.766 383 604 15100 
0.768 384 606 15150 
0.770 385 609 15225 
0.772 386 611 15275 
0.774 387 614 15350 
0.776 388 616 15400 
0.778 389 618 15450 
0.780 390 621 15525 
0.782 391 624 15600 
0.784 392 626 15650 
0.786 393 629 15725 
0.788 394 632 15800 
0.790 395 634 15850 
0.792 396 637 15925 
0.794 397 640 16000 
0.796 398 642 16050 
0.798 399 644 16100 
0.800 400 646 16150 
0.802 401 649 16225 
0.804 402 652 16300 
0.806 403 654 16350 
0.808 404 656 16400 
0.810 405 659 16475 
0.812 406 662 16550 
0.814 407 664 16600 
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0.816 408 666 16650 
0.818 409 669 16725 
0.820 410 671 16775 
0.822 411 674 16850 
0.824 412 676 16900 
0.826 413 679 16975 
0.828 414 682 17050 
0.830 415 684 17100 
0.832 416 687 17175 
0.834 417 690 17250 
0.836 418 692 17300 
0.838 419 694 17350 
0.840 420 697 17425 
0.842 421 700 17500 
0.844 422 703 17575 
0.846 423 706 17650 
0.848 424 708 17700 
0.850 425 710 17750 
0.852 426 713 17825 
0.854 427 716 17900 
0.856 428 719 17975 
0.858 429 722 18050 
0.860 430 724 18100 
0.862 431 727 18175 
0.864 432 730 18250 
0.866 433 733 18325 
0.868 434 735 18375 
0.870 435 737 18425 
0.872 436 740 18500 
0.874 437 743 18575 
0.876 438 746 18650 
0.878 439 748 18700 
0.880 440 750 18750 
0.882 441 753 18825 
0.884 442 756 18900 
0.886 443 759 18975 
0.888 444 762 19050 
0.890 445 764 19100 
0.892 446 767 19175 
0.894 447 770 19250 
0.896 448 773 19325 
0.898 449 776 19400 



640 

0.900 450 778 19450 
0.902 451 780 19500 
0.904 452 783 19575 
0.906 452 786 19650 
0.908 454 789 19725 
0.910 455 792 19800 
0.912 456 795 19875 
0.914 457 797 19925 
0.916 458 800 20000 
0.918 459 803 20075 
0.920 460 806 20150 
0.922 461 809 20225 
0.924 462 812 20300 
0.926 463 815 20375 
0.928 464 818 20450 
0.930 465 821 20525 
0.932 466 824 20600 
0.934 467 826 20650 
0.936 467 829 20725 
0.938 469 832 20800 
0.940 470 835 20875 
0.942 471 838 20950 
0.944 472 841 21025 
0.946 473 844 21100 
0.948 474 847 21175 
0.950 475 850 21250 
0.952 476 852 21300 
0.954 477 855 21375 
0.956 478 858 21450 
0.958 479 861 21525 
0.960 480 864 21600 
0.962 481 867 21675 
0.964 482 870 21750 
0.966 483 873 21825 
0.968 484 876 21900 
0.970 485 879 21975 
0.972 486 882 22050 
0.974 487 885 22125 
0.976 488 888 22200 
0.978 489 891 22275 
0.980 490 894 22350 
0.982 491 897 22425 
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0.984 492 900 22500 
0.986 493 903 22575 
0.988 494 906 22650 
0.990 495 910 22750 
0.992 496 913 22825 
0.994 497 916 22900 
0.996 498 919 22975 
0.998 499 922 23050 
1.000 500 925 23125 
1.002 501 928 23200 
1.004 502 931 23275 
1.006 503 934 23350 
1.008 504 937 23425 
1.010 505 940 23500 
1.012 506 943 23575 
1.014 507 946 23650 
1.016 508 949 23725 
1.018 509 952 23800 
1.020 510 956 23900 
1.022 511 959 23975 
1.024 512 962 24050 
1.026 513 965 24125 
1.028 514 968 24200 
1.030 515 972 24300 
1.032 516 975 24375 
1.034 517 978 24450 
1.036 518 981 24525 
1.038 519 984 24600 
1.040 520 988 24700 
1.042 521 991 24775 
1.044 522 994 24850 
1.046 523 997 24925 
1.048 524 1000 25000 
1.050 525 1004 25100 
1.052 526 1007 25175 
1.054 527 1010 25250 
1.056 528 1013 25325 
1.058 529 1016 25400 
1.060 530 1020 25500 
1.062 531 1023 25575 
1.064 532 1027 25675 
1.066 533 1031 25775 
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1.068 534 1034 25850 
1.070 535 1037 25925 
1.072 536 1040 26000 
1.074 537 1043 26075 
1.076 538 1047 26175 
1.078 539 1050 26250 
1.080 540 1054 26350 
1.082 541 1057 26425 
1.084 542 1060 26500 
1.086 543 1063 26575 
1.088 544 1066 26650 
1.090 545 1070 26750 
1.092 546 1073 26825 
1.094 547 1076 26900 
1.096 548 1080 27000 
1.098 549 1083 27075 
1.100 550 1087 27175 
1.102 551 1090 27250 
1.104 552 1093 27325 
1,106 553 1097 27425 
1.108 554 1100 27500 
1.110 555 1104 27600 
1.112 556 1107 27675 
1.114 557 1110 27750 
1.116 558 1114 27850 
1.118 559 1118 27950 
1.120 560 1122 28050 
1.122 561 1124 28100 
1.124 562 1128 28200 
1.126 563 1132 28300 
1.128 564 1135 28375 
1.130 565 1139 28475 
1.132 566 1142 28550 
1.134 567 1146 28650 
1.136 568 1149 28725 
1.138 569 1153 28825 
1.140 570 1157 28925 
1.142 571 1160 29000 
1.144 572 1163 29075 
1.146 572 1167 29175 
1.148 574 1170 29250 
1.150 575 1174 29350 
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1.152 576 1177 29425 
1.154 577 1180 28500 
1.156 578 1184 29600 
1.158 579 1188 29700 
1.160 580 1192 29800 
1.162 581 1195 29875 
1.164 582 1198 29950 
1.166 583 1202 30050 
1.168 584 1206 30150 
1.170 585 1210 30250 
1.172 586 1213 30325 
1.174 587 1217 30425 
1.176 588 1221 30525 
1.178 589 1225 30625 
1.180 590 1229 30725 
1.182 591 1232 30800 
1.184 592 1235 30875 
1.186 593 1239 30975 
1.188 594 1243 31075 
1.190 595 1247 31175 
1.192 596 1250 31250 
1.194 597 1254 31350 
1.196 598 1258 31450 
1.198 599 1262 31550 
1.200 600 1266 31650 
1.30 650 1460 36500 
1.32 660 1500 37500 
1.34 670 1540 38500 
1.36 680 1580 39500 
1.38 690 1624 40600 
1.40 700 1672 41800 
1.42 710 1720 43000 
1.44 720 1770 44250 
1.46 730 1808 45200 
1.48 740 1850 46250 
1.50 750 1900 47500 
1.52 760 1944 48600 
1.54 770 2000 50000 
1.56 780 2048 51200 
1.58 790 2092 52300 
1.60 800 2140 53500 
1.62 810 2190 54750 
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1.64 820 2240 56000 
1.66 830 2294 57350 
1.68 840 2346 58650 
1.70 850 2400 60000 
1.72 860 2456 61400 
1.74 870 2508 62700 
1.76 880 2560 64000 
1.78 890 2618 65450 
1.80 900 2674 66850 
1.82 910 2730 68250 
1.84 920 2792 69800 
1.86 930 2840 71000 
1.88 940 2900 72500 
1.90 950 2960 74000 
1.92 960 3000 75000 
1.94 970 3060 76500 
1.96 980 3120 78000 
1.98 990 3200 80000 
2.00 1000 3280 82000 
2.10 1050 3600 90000 
2.20 1100 3920 98000 
2.30 1150 4280 107000 
2.40 1200 4640 116000 
2.50 1250 5040 126000 
2.60 1300 5440 136000 
2.70 1350 5840 146000 
2.80 1400 6280 157000 
2.90 1450 6720 168000 
3.00 1500 7200 180000 
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