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АННОТАЦИЯ 
В статье собран и систематизирован материал по ископаемым образцам ДНК из ямной культурной общности 
и предшествовавшим ей археологическим культурам Русской равнины и Сибири, опубликованный в научных 
работах с 2014 по февраль 2025 гг. Более чем 800 образцов размещены на интерактивной карте на платформе 
Google Maps. Согласно имеющимся данным, люди, создавшие ямную культуру, состояли из нескольких групп, 
различавшихся по происхождению и занимаемой территории. Наиболее демографически успешная группа 
сформировалась между 4000 и 3500 гг. до н.э. в ходе смешения одного из племен, населявших степную зону 
Европы, с не идентифицированной пока общностью, родственной жителям лесной зоны Восточной Европы 
эпохи энеолита. К началу III тысячелетия до н.э. доминирующей мужской линией в её составе стал субклад 
R1b-Z2103. К этой группе восходит население афанасьевской культуры Южной Сибири, что свидетельствует в 
пользу её европейского происхождения. Имеющиеся на сегодня данные ископаемой ДНК не дают возможности 
установить, на каких языках говорили те люди, и не дают новых аргументов в поддержку какой-либо из 
основных гипотез индоевропейской прародины.

КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА: ископаемая ДНК, интерактивная карта, ямная культура, проблема индоевропейской 
прародины.
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ABSTRACT 
The data on ancient DNA samples from the Yamnaya cultural group and the preceding archaeological cultures of the 
Russian Plain and Siberia, published in scientific papers from 2014 to February 2025, were collected and systematized. 
More than 800 samples are posted on an interactive map on the Google Maps platform. According to the available 
data, the people who created the Yamnaya culture consisted of several groups that differed in origin and territory 
occupied. The most demographically successful one was formed between 4000 and 3500 BC during the mixing of one 
of the tribes inhabiting the steppe zone of Europe with an as yet unidentified community related to the inhabitants 
of the forest zone of Eastern Europe of the Eneolithic era. By the beginning of the 3rd millennium BC, the R1b-Z2103 
subclade became the dominant male line among its bearers. The Afanas’evo culture population of Southern Siberia 
dates back to this group, which is evidence in favor of its European origin. Up to date, the ancient DNA data do not allow 
us to establish what languages these people spoke, and do not provide new arguments in support of any of the major 
hypotheses of the Indo-European homeland.

KEYWORDS: ancient DNA, interactive map, Yamnaya culture, problem of the Indo-European homeland.

ВВЕДЕНИЕ
Настоящая статья продолжает серию обзоров по ис-

копаемой ДНК, начатой в 2017 году (Рожанский 2017) 
и продолженной спустя 4 года в виде тематических 
выпусков по данным из Y-гаплогрупп G и I (Рожанский 
2021b), Q (Рожанский 2022b), R1a (Рожанский 2022a), R1b 
(Рожанский 2021a) и Балканскому полуострову от пале-
олита до Средних Веков (Рожанский 2024). При анализе 

более 5000 образцов были получены сведения по исто-
рии Евразии и Северной Америки, которые были ранее 
недоступны для исследователей. В частности, при ана-
лизе образцов из гаплогрупп G и I удалось независи-
мым методом подтвердить гипотезу о возникновении 
первых неолитических культур Европы за счет мигра-
ции народов из Малой Азии, а также выяснить степень 
их взаимодействия с коренными жителями Европы. 
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Анализ данных из гаплогрупп R1a и R1b дал прямое под-
тверждения, что смена археологических культур Евро-
пы эпохи ранней бронзы (5000-4200 лет назад) сопро-
вождалась значительными изменениями в демографии 
и быстрым ростом популяций, в которых доминировали 
носители гаплогрупп R1a и R1b. Данные по гаплогруп-
пе Q для Северной и Южной Америки позволили сде-
лать вывод, что они наиболее адекватно описываются 
моделью однократной миграции группы родственных 
племен, живших 16500-13500 лет назад на крайнем севе-
ро-востоке Евразии. Совокупность данных по Балканам 
позволила выявить несколько волн миграций, прохо-
дивших через регион в разные эпохи в разных направ-
лениях. Некоторые почти не оставили следов в совре-
менном населении, наследие других оказалось решаю-
щим в его этногенезе.

В обзорах, посвященных гаплогруппам R1a и R1b, 
было уделено внимание культурам евразийских степей 
бронзового века: ямной, афанасьевской, катакомбной, 
полтавкинской, синташтинской, срубной, андронов-
ской. Их можно отнести к числу фаворитов в палеоге-
нетике благодаря сочетанию нескольких факторов: 
обилию доступных для анализа образцов, их хорошему 
археологическому описанию, географическому мас-
штабу, а также общему интересу со стороны широкого 
круга читателей. Интерес связан, прежде всего, с т.н. 
курганной гипотезой индоевропейской прародины, 
согласно которой индоевропейские языки сформиро-
вались в прикаспийских степях в эпоху ранней бронзы, 
а их дальнейшее распространение и разделение про-
исходило за счет миграции степных народов (Anthony 
2007). Свое название «курганная» (kurgan hypothesis) 
она получила из-за особенностей погребального об-
ряда степных народов той эпохи – возведению искус-
ственных холмов (курганов) над могилами своих сопле-
менников. Аргументация курганной гипотезы индоев-
ропейской прародины опирается почти исключительно 
на археологический материал, тогда как лингвистиче-
ские модели более согласуются с альтернативной ана-
толийской гипотезой, в которой исходным ареалом яв-
ляется Анатолия эпохи неолита (Гамкрелидзе, Иванов 
1984; Gray, Atkinson 2003). В последние несколько лет 
предпринимались попытки совместить обе концепции 
в единое целое, привлекая доступные на то время дан-

ные ископаемой ДНК (Anthony 2019; Lazaridis et al. 2022). 
Центральное место в «объединительных» концепциях 
занимает ямная культура, время существования (с 3300 
по 2850 гг. до н.э.) и необычайно широкое географиче-
ское распространение которой (см. рис. 1) связывают 
с одной из ранних стадий распада протоиндоевропей-
ской языковой общности.

В начале 2025 года в журнале Nature вышла статья 
под названием «Генетическое происхождение индоев-
ропейцев», в которой коллектив палеогенетиков и ар-
хеологов подвел промежуточные итоги в исследовании 
ямной культуры современными естественнонаучными 
методами (Lazaridis et al. 2025). К несомненным досто-
инствам работы следует отнести богатство исходного 
материала, что включает более 400 новых образцов 
ископаемой ДНК, то есть больше, чем было опублико-
вано по этой теме за предыдущие 10 лет. Их подроб-
ное археологическое описание систематизировано 
на 240 страницах сопроводительного текста, что дела-
ет его полноценным археологическим справочником 
для специалистов, многие из которых не имеют доступа 
к оригинальным материалам на русском, румынском, 
венгерском и словацком языках. С другой стороны, на-
звание статьи вводит в заблуждение, потому что линг-
вистической термин «индоевропейцы» (Indo-Europeans) 
подразумевает, что в ней должен быть раздел, посвя-
щенный языковым вопросам. Однако, лингвистический 
аспект почти не обсуждается, и определение «индо-
европейцы» фактически является синонимом «люди 
из ямной культуры», принимаемым без доказательства. 
Не самый лучший способ обоснования, поскольку до сих 
пор нет объективных данных, на каких языках говорили 
те люди. Профессиональные археологи стараются избе-
гать столь однозначных ассоциаций языков с культура-
ми, а потому название статьи можно считать уступкой 
масс-медиа.

Для решения вынесенной в заголовок задачи ав-
торы используют методы, основанные на кластерном 
анализе полных геномов, точнее, их фрагментов, вхо-
дящих в стандартный набор из примерно 1,24 миллио-
нов однонуклеотидных полиморфизмов (снипов). При-
мер разбивки образцов на кластеры приведен на рис. 
1b оригинальной работы в виде графика разложения 
по принципиальным компонентам (Lazaridis et al. 2025). 

Рис. 1. Места находок образцов из ямной и афанасьевской культур, с указанием
радиоуглеродных датировок для самых ранних образцов по четырем географическим зонам
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Рис. 2. Фрагмент разложения по принципиальным компонентам (PC1 – PC2) для образцов энеолита и ранней бронзы из статьи: 
Lazaridis et al. 2025. В скобках указаны основные Y-гаплогруппы, характеризующие соответствующий кластер.

Врезка: график разложения по принципиальным компонентам для популяций евреев (Waldman et al. 2022)

Рис. 3. Слева: пример информационной сводки по образцу ископаемой ДНК с карты.
Справа: снимок экрана с карты, с искусственно разнесенными образцами из археологического объекта Кривянский-9
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Здесь воспроизведен его фрагмент с дополнениями ав-
тора настоящего обзора (рис. 2).

Физический смысл кластеров на рис. 2 интуитивно 
понятен для тех, кто знаком с математической стати-
стикой – алгоритм сближает геномы, в которых систе-
матически повторяются сходные наборы снипов во всех 
хромосомах, и, наоборот, разделяет те, в которых таких 
общих фрагментов меньше. В идеале, в один кластер 
должна входить группа людей, находящихся в родстве 
друг с другом, как по прямой линии, так и по более 
сложным цепочкам. Примером очень плотного класте-
ра родственников можно назвать геномы современных 
евреев-ашкенази, которые за 600 лет жизни в Восточ-
ной Европе в изоляции от местного населения настоль-
ко перемешались между собой, что люди из разных 
Y- и митохондриальных гаплогрупп стали генетически 
неразличимы (рис. 2, врезка). С одной стороны, это 
дает возможность легко идентифицировать еврейскую 
родословную (в том числе частичную) по результатам 
аутосомного теста, с другой – создает серьезные про-
блемы при реконструкции истории этнической группы 
ашкенази. Все различия, что когда-то существовали 
на заре формирования, полностью нивелировались, 
и только анализ Y-хромосомных линий и их датировок 
дает возможность углубиться в предысторию народа.

Кластер, получивший в статье название «ядро ямной 
культуры» (Core Yamnaya), очень напоминает по своей 

структуре (точнее, отсутствию таковой) кластер евре-
ев-ашкенази, но с одним принципиальным отличием 
– большинство мужчин в нем принадлежат к одному 
и тому же субкладу R1b-Z2103. Чтобы выяснить про-
исхождение этой группы, авторы используют методы, 
внешне напоминающие работу художника, который 
смешивает на палитре краски из разных тюбиков, что-
бы добиться нужного оттенка. Очень образное сравне-
ние для чрезвычайно ресурсоемких вычислительных 
методов, но принципиальные проблемы у генетика и ху-
дожника одни и те же – выбор «тюбиков» для создания 
картины. Художник ограничен только своей фантазией 
и доступностью красок, у генетика задача сложнее – до-
казать, что используемый им набор референсных гено-
мов («тюбиков») действительно описывает процессы 
миграции и смешения популяций, которым посвящено 
исследование. На доказательство выводов уходит льви-
ная доля вычислительных ресурсов, а соответствующие 
графики и диаграммы занимают основную часть сопро-
водительного материала к статьям.

Результатом работы палеогенетиков и археологов 
стал вывод о «трех источниках и трех составных ча-
стях» популяции, создавшей ямную культуру. Это: (1) 
население причерноморских степей позднего энеоли-
та из среднестоговской и наследовавших ей культур, 
(2) энеолитическое население Среднего и Нижнего По-
волжья (включая хвалынскую культуру), (3) население 

Таблица 1. Распределение образцов из слоев № 1 и 2 по Y-хромосомным и митохондриальным гаплогруппам
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предгорий Северного Кавказа (включая майкопскую 
культуру). Однако, по этой внешне стройной схеме есть 
вопросы, на которые в статье нет ответа. Во-первых, 
почему кластер «ядро ямной культуры» оказывается на-
много плотнее, чем более ранние кластеры среднесто-
говской (слева вверху) и хвалынской (вверху) культур, 
а также популяций энеолита Северного Кавказа (вни-
зу, за пределами фрагмента на рис. 2)? При смешении 
популяций следовало бы ожидать, что он окажется на-
много более размытым. Во-вторых, какова судьба ли-
ний из субкладов I2a-L699 и R1b-V1636, что доминиро-
вали в энеолите Причерноморья, Поволжья и в степной 
зоне Северного Кавказа? Они практически отсутствуют 
в кластере «ядро ямной культуры», в котором основным 
является субклад R1b-Z2103, до сих пор не обнаружен-
ный в более ранних популяциях. В-третьих, насколько 
согласуется с предложенной моделью распределение 
митоходриальных гаплогрупп в ямной культуре, что мо-
жет вывести на регион, где начала формироваться эта 
группа людей?

Настоящий обзор сфокусирован на освещении по-
ставленных выше вопросов, что остались на периферии 
внимания палеогенетиков, занимавшихся степными по-
пуляциями ранней бронзы.

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

тором сведения из оригинальных работ размещены 
на интерактивной карте, где каждый образец помещен 
в место его находки, а информация по нему открывает-
ся в виде всплывающего окна при нажатии на символ. 
Поскольку целью обзора является не только ямная куль-
тура, но и поиск ее возможных корней в более ранних 
группах людей, на карте размещены также имеющиеся 
на сегодняшний день данные по ископаемой ДНК с Рус-
ской равнины и из Сибири от эпохи мезолита до пери-
ода, непосредственного предшествующего появлению 
ямной культуры. Интерактивную гаплокарту на плат-
форме Google Maps можно найти по следующей ссылке:

https://www.google.com/maps/d/edit?mid=16Lvl6DjxC
AJGkDGzn1pVkuPggldTbNQ&usp=sharing

Пример информационного окна приведен на рис. 3.
Каждый образец подписан его обозначением в ори-

гинальной публикации, а также снабжен (если доступ-
но) кодом в музейных каталогах, статьях археологов 
и т.п. Нотация Y-гаплогрупп приведена в соответствие 
с нотацией YFull v13.02.00 (https://www.yfull.com/tree/). 
Это дает возможности, при необходимости, быстро 
найти положение образца на древе, пользуясь опцией 
поиска на портале YFull. Нотация митохондриальных 
гаплогрупп оставлена такой же, как в оригинальных ра-
ботах, если образцы не размещены на MTree на портале 
YFull (https://www.yfull.com/mtree/). В последнем случае, 
они записаны, согласно версии 1.02.22645. Если доступ-
но, во всплывающем окне также дается т.н. покрытие 
(coverage) – среднее число прочтений полного генома 
образца. Его величина дает представление о степени 
сохранности ДНК и надежности определения снипов. 
Чтобы иметь сопоставимые величины, приведено по-
крытие для стандартного набора из 1,24 миллиона 
снипов, разработанного в Гарвардском Университете 
(Mathieson et al. 2015). Средняя датировка (mean datе) 
соответствует среднему арифметическому от верхнего 
и нижнего пределов, и приведена в годах до настояще-
го времени, каким, по соглашению, считается 1950 год. 
В обозначениях датировок (date) аббревиатура «cal» 
означает, что дата была получена при радиоуглерод-
ном анализе материала из того же образца и откали-
брована по общепринятой методике. Доверительный 
интервал дается для 95 % вероятности. Если пометка 
«cal» отсутствует, то датировка была получена по кос-
венным данным: археологическому контексту, близко-
му родству с образцами, датировки которых известны, 
и т.д. При заполнении графы «идентификатор группы» 
(group ID) приоритет отдавался данным из оригиналь-
ных работ. Если они отсутствовали или были неодно-
значными, привлекались материалы из работ археоло-
гов по соответствующей тематике. Графа ареал (area) 
дает привязку к ареалу, согласно карте на рис. 4. Графа 
страна (country) соответствует государству, в границах 
которого, по состоянию на 2013 год, был найден обра-
зец. Названия мест находок (location) и их координаты 

Рис. 4. Места находок ископаемой ДНК с датировками от 11000 до 5100 лет назад по состоянию на 15.03.2025.
Цифрами отмечены ареалы, на которые разделены образцы с Русской равнины и из Сибири
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(latitude – широта, longitude – долгота) взяты из ориги-
нальных статей, перепроверены и, при необходимо-
сти, скорректированы автором, во избежание искаже-
ний и разночтений. Каждый образец снабжен ссылкой 
на публикацию, где он описан. Их список можно найти 
в конце статьи. В оригинальных работах можно, при не-
обходимости, найти другие характеристики образцов, 
что были опущены в таблицах во избежание излишней 
перегруженности. Дополнительный параметр располо-
жение (placement) введен для того, чтобы можно было 
найти на карте все образцы из одного и того же архео-
логического объекта. Они случайным образом рассе-
яны в круге радиусом 1,5 км, и при соответствующем 
увеличении можно получить детали по каждому из них, 
как показано на рис. 3.

В отличие от тематических обзоров по Y-гаплогруп-
пам, на карту нанесены как мужские, так и женские об-
разцы. Автор счел это необходимым, поскольку анализ 
данных митохондриальной ДНК вносит существенные 
дополнения в общую картину. Для удобства, цвет сим-
вола соответствует Y-гаплогруппе образца. Не закра-
шенные метки обозначают женские образцы, а также 
мужские, для которых из-за низкого покрытия не удает-
ся установить гаплогруппу. Образцы, отнесенные архе-
ологами к ямной и афанасьевской культурам, обозначе-
ны кружками, более ранние – ромбами.

Также как в предыдущих обзорах, в список источни-
ков вошли работы, в которых анализ ДНК проводили 
по технологии NGS (Next Generation Sequencing), а сырые 
данные по секвенированию образцов были размещены 
в открытом генетическом банке данных (https://www.
ebi.ac.uk/ena/browser/home). Эти публикации датиру-
ются 2014 годом и позднее. Для дальнейшего уточне-
ния привлекались материалы с порталов YFull (https://
www.yfull.com/tree/) и FTDNA Discover (https://discover.
familytreedna.com), на которых размещены результаты 
независимого анализа генетических данных для части 
опубликованных образцов. По состоянию на конец фев-
раля 2025 года на интерактивной карте размещено 896 
образцов. Они поделены по хронологическому прин-
ципу: в слоях 1 и 2 находятся образцы с датировками 
от мезолита до энеолита, в слое № 3 – образцы из ямной 
и афанасьевской культур.

СЛОИ № 1 И 2. МЕЗОЛИТ, НЕОЛИТ И ЭНЕОЛИТ 
РУССКОЙ РАВНИНЫ И СИБИРИ
Снимок с карты на рис. 4 дает представление об аре-

алах, охваченных данными палеогенетики для перио-
дов от мезолита до энеолита. В слой № 1 входит 173 об-
разца из Сибири, Казахстана и Монголии, поделенные 
на запад (6, от Урала до Енисея) и восток (7, восточнее 
Енисея). Слой № 2 насчитывает 477 образцов с Русской 
равнины, также разделенных на ареалы: северо-запад 

Таблица 2. Распределение образцов из слоя № 3 по Y-хромосомным и митохондриальным гаплогруппам
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(1), север (2), юг (3), юго-восток (4) и восток (5). Статисти-
ка по гаплогруппам для всех образцов, предшествовав-
ших ямной культуре, собрана в таблице 1.

Для наглядности, те же данные представлены в гра-
фическом виде на рис. 5 и 6, где круговые диаграммы 
помещены в соответствующий ареал.

Несколько неожиданно, общей для всех ареалов 
оказалась Y-гаплогруппа Q, ныне очень редкая в Ста-
ром Свете. Она представлена разными, далеко отстоя-
щими субкладами, нередко в пределах одного и того же 
археологического объекта. Например, в мезолитиче-
ском оленеостровском могильнике на Онежском озере 
идентифицировано два образца из субклада Q1a-F1096 
и один из Q1b-L56. Эти линии разделились 28000-24000 
лет назад, ранее, чем, например, гаплогруппы R1a и R1b 
(25000-20500 лет назад). Образцы из гаплогруппы Q 
в Европе находят вплоть до появления ямной культу-
ры, но затем они исчезают, и об их существовании на-
поминают только очень редкие ветви, сохранившиеся 
на Скандинавском полуострове и Кавказе. Судьбу ли-
ний гаплогруппы Q с Русской равнины во многом разде-

лили их соседи из Y-гаплогруппы I2, восходящей к древ-
нейшим жителям Европы. Особо следует остановиться 
на субкладе I2a-M223, в том числе нисходящей от него 
ветви L699, что была основной линией в Поднепровье 
периода неолита и энеолита. Его определили у всех 6 
мужских образцов из среднестоговской культуры с да-
тировками от 4700 до 3700 гг. до н.э. Вклад ее носителей 
в формирование ямной культуры считается основным, 
но их мужские линии не продолжились, также как ли-
нии из гаплогруппы Q.

Для населения Балкан и Центральной Европы пери-
ода неолита и энеолита была характерна высокая доля 
Y-гаплогрупп анатолийского происхождения, таких 
как E, G и J. Однако, среди жителей Русской равнины 
того же периода они встречаются крайне редко – все-
го 2 образца из 252. Исключение составляет Северный 
Кавказ, где гаплогруппа J представлена 11 образцами 
из 34 мужских. К ним также добавляется образец из га-
плогруппы G, 4 образца из ныне очень редкой гапло-
группы L2-L595 и один из гаплогруппы Т. Последние 5 
помещены в раздел «прочие» в таблице 1. Эти линии 

Рис. 5. Распределение Y-хромосомных гаплогрупп для образцов
с Русской равнины и из Сибири, предшествующих ямной культуре

Рис. 6. Распределение митохондриальных гаплогрупп для образцов
с Русской равнины и из Сибири, предшествующих ямной культуре
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также не продолжились в ямной культуре, но частично 
сохранились в современном населении региона.

При рассмотрении митохондриальных гаплогрупп 
обращает на себя внимание резкое различие в евро-
пейской и азиатской частях исследованного региона. 
Общей для них оказывается только древняя гаплогруп-
па U2, что была найдена еще в палеолитической стоян-
ке Костёнки-14, а ныне рассеяна от Южной Азии до За-
падной Европы. В выборке из 86 образцов из Западной 
Сибири и Казахстана она встречается у 17 (20±8 %), 
но среди 86 образцов из Восточной Сибири не найдена 
ни у одного. Женские линии там представлены митохон-
дрияльными гаплгруппами A, C, D, F и G, характерными 
для современного населения Восточной Азии. Очевид-
но, к времени появления ямной культуры различия 
в структуре населения Русской равнины и Сибири были 
очень значительны, даже с учетом пересечений по Y-га-
плогруппе Q и митохондриальной гаплогруппе U2.

Следует отметить также весьма незначительный 
вклад митохондриальных гаплогрупп анатолийского 
происхождения в население Русской равнины, предше-
ствовавшее ямной культуре. В таблице 1 они рассорти-
рованы по сводным гаплогруппам U8>K, HV>V, H, J, T, 
N1a>I и W. Даже на территории Украины и Молдавии, 
где существовала балканская по происхождению три-
польская культура, перечисленные выше гаплогруппы 
составляют долю всего в 21±6 % (33 из 155) от образцов, 
не входящих в трипольскую общность. В уже упомяну-
той выше выборке из среднестоговской культуры «ана-
толийские» митохондриальные гаплогруппы опреде-
лены у 4 образцов из 12. Остальные 8 входят в триаду 
U2, U4, U5, что доминировала на Русской равнине со 
времен мезолита. Для сравнения, в пещере Вертеба 
в Тернопольской области, по которой опубликовано 26 
образцов из трипольской культуры, всего 2 представля-
ют гаплогруппу U5, одну из «триады». Остальные 24 вхо-
дят в гаплогруппы, принесенные в Европу мигрантами 
из Малой Азии.

Также как с Y-гаплогруппами, Северный Кавказ вы-
падает из общей закономерности, поскольку только 18 
из 63 образцов относятся к триаде U2, U4, U5. Осталь-
ные, очевидно, имеют корни за пределами Русский рав-

нины, причем 14 образцов представляют гаплогруппы, 
редкие не только для Русской равнины, но и для неоли-
та Европы. Это R0 (1 образец), R1a (4), U1 (3), U3 (2), U7 (2) 
и X (2). Они объединены в категорию «прочие».

Отдельного внимания заслуживает Y-гаплогруп-
па R1b, поскольку именно она доминирует в кластере 
«ядро ямной культуры». Она охватывает значительную 
часть образцов, предшествовавших появлению ямной 
культуры, и представлена несколькими далеко разо-
шедшимися субкладами. Сводку по ним можно полу-
чить на карте на рис. 7, где, во избежание неопределен-
ности, опущены образцы, для которых из-за недоста-
точного покрытия не удается углубиться дальше уровня 
R1b, R1b-L754 и R1b-L389.

Древний субклад R1b-V2219 обнаружен в Европе эпо-
хи мезолита, но его предки, вероятно, появились там 
раньше, как можно заключить по находке из археоло-
гического объекта Виллабруна на севере Италии. У че-
ловека, жившего около 14000 лет назад, определили га-
плогруппу R1b-L754, без нисходящих снипов. Возможно, 
его ветвь была тупиковой, но кто-то из его современни-
ков стал родоначальником субклада V2219, представи-
тели которого влились в население Европы периода ме-
золита в качестве «микропримеси» к доминировавшим 
линиям из гаплогруппы I2. Какими путями они пришли 
в Европу, пока неизвестно. На Русской равнине образцы 
из субклада R1b-V2219 и нисходящего от него R1b-V88 
находят пока только в Поднепровье, причем находки 
ограничиваются в основном мезолитом и неолитом.

В других частях Русской равнина, а также в Западной 
Сибири, находят образцы из субкладов V1636 и P297, 
ареалы которых заметно различаются. Первый преоб-
ладает в Поволжье и на Северном Кавказе, второй сме-
щен к северу и востоку. Пока сложно дать однозначный 
ответ, чем вызвано такое географическое разделение, 
поскольку отсутствуют данные древней ДНК по Бело-
руссии, северу Украины и западу России, на территории 
которых, очевидно, также жили люди из гаплогруппы 
R1b. Субклад R1b-V1636, отмеченный на рис. 7 оранже-
вым цветом, разделил судьбу ветви I2a-L699 из Подне-
провья – эта линия не продолжилась.

Рис. 7. Места находок образцов из Y-гаплогруппы R1b, предшествовавших появлению ямной культуры.
Цвета меток соответствуют субкладу, согласно схеме ветвления на врезке
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Таблица 3. Образцы ископаемой ДНК из субклада R1b-Z2106 в географическом порядке, с запада на восток
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В родственном ему субкладе R1b-P297 сейчас извест-
но 2 нисходящие ветви – M73 (она же Y13200 в нотации 
YFull) и M269. Образцы из первой рассеяны от Прибал-
тики до Западной Сибири, не пересекаясь с регионом, 
где, согласно модели палеогенетиков, сформировалась 
ямная культура. Вторая (R1b-M269) долгое время отсут-
ствовала среди образцов, предшествовавших ямной 
культуре, и только в 2024 году появились данные о двух 
образцах из Ставропольского края с датировками 3900-
3650 гг. до н.э. (Ghalichi et al. 2024). По археологическому 
контексту они отнесены к степному энеолиту, без уточ-
нения археологической культуры. Спустя несколько сто-
летий субклад R1b-M269 станет доминирующей линией 
в ямной культуре, но имеют ли те единичные образцы 
с Кавказа отношение к его быстрому численному росту, 
пока неизвестно.

СЛОЙ № 3. ЯМНАЯ КУЛЬТУРА
В слой включено 249 образцов, которые в ориги-

нальных статьях отнесены по археологическому контек-

сту к ямной и синхронной ей афанасьевской культурам. 
Места находок отмечены на снимке экрана на рис. 1. 
Они поделены на 4 хорошо различимых ареала: запад, 
центр, восток и Сибирь (афанасьевская культура). Ста-
тистика по распределению гаплогрупп собрана в табли-
це 2.

Те же данные приведены в графическом виде на рис. 
8 и 9.

Y-хромосомная гаплогруппа R1b была впервые 
идентифицирована у людей из ямной культуры более 
10 лет назад, и за прошедшее время ее статус основ-
ной линии не поменялся. Среди размещенных в слое 
№ 3 168 мужских образцов к гаплогруппе R1b принад-
лежит 138, что составляет 82±6 %, с учетом статисти-
ческой погрешности. В свою очередь, для 89 из 138 
образцов гаплогруппы R1b подтвержден субклад R1b-
M269>L23>Z2103, не обнаруженный до сих пор в наход-
ках, предшествовавших ямной культуре. К той же груп-
пе следует добавить образцы, отнесенные к вышестоя-
щим субкладам R1b-M269>L23 и R1b-M269, поскольку их 

Рис. 8. Распределение Y-хромосомных гаплогрупп для образцов из ямной и афанасьевской культур

Рис. 9. Распределение митохондриальных гаплогрупп для образцов из ямной и афанасьевской культур.
На врезках приведена информация по соседним регионам в предшествующую эпоху



вернуться к оглавлению ▲№1, 202536 

принадлежность к нижестоящим ветвям не всегда уда-
ется установить из-за недостаточно хорошей сохран-
ности ДНК. Это дает еще 71 образец. К субкладам, от-
личным от R1b-M269, надежно отнесены всего 6 образ-
цов из 168: один из R1b-L754 (Ростовская область), два 
из R1b-M73 (Самарская область и Республика Хакасия) 
и три из R1b-V1636 (Ростовская область и Актюбинская 
область, Казахстан). Очень незначительная доля, если 
сопоставить со вкладом этих субкладов в население 
Русской равнины до возникновения ямной культуры.

В центральной группе обращает на себя внимание 
высокая доля гаплогруппы I, в сравнении с другими аре-
алами – 12 образцов из 60. Однако, 10 из них найдены 
в одном месте – кургане 4 из курганного комплекса Кри-
вянский-9 в Ростовской области. Все они принадлежат 
к субкладу I2a-L699, характерному для среднестогов-
ской культуры. При кластерном анализе их выделили 
в группу «Россия, Дон, ранняя бронза, ямная», не пере-
секающуюся с кластером «ядро ямной культуры». На-
лицо статистический перекос в исходном материале, 
а потому неизвестно, насколько велик был вклад той 
группы в формирование населения, создавшего ямную 
культуру. В западной части ареала ямной культуры об-
наружены единичные образцы из гаплогрупп G2a и J2b, 
что можно трактовать как знак смешения с местными 
линиями. В восточной части, в афанасьевской культу-
ре доля местных гаплогрупп выше – 9 образцов из 39. 
Из них 7 принадлежит к ветвям гаплогруппы Q, извест-
ным по находкам из Западной Сибири более ранней 
эпохи, а 2 – из гаплогруппы С2, по сей день остающейся 
одной из главных линий народов Центральной и Вос-
точной Азии.

Среди митоходриальных гаплогрупп ямной культу-
ры доля образцов из триады U2, U4, U5 по-прежнему 
высока, но она существенно ниже, чем для популяций, 
из которых выводят ее корни. Например, в образцах 
эпохи неолита/энеолита из южного ареала (включая 
среднестоговскую культуру) она составляет 77±7 % (119 
из 155), а в западном и центральном ареалах ямной 
культуры снижается до 48±9 % (62 из 128). Данные не пе-
ресекаются в пределах коридора погрешностей, а пото-
му снижение является статистически значимым. То же 
соотношение (46±12 %, 30 из 65) сохраняется для афана-
сьевской культуры Южной Сибири.

Таким образом, во всех ареалах ямной культуры на-
блюдается высокая доля женских линий ближневосточ-
ного происхождения, источник которых не выводится 
из охарактеризованных на сегодня степных популяций 
периода энеолита. В модели, предложенной в статье 
(Lazaridis et al. 2025), вклад митохондриальных гапло-
групп не рассматривается, но в неявном виде он присут-
ствует в расчетах по вкладам разных популяций в фор-
мирование кластера «ядро ямной культуры». В качестве 
источника указывают, прежде всего, на Северный Кав-
каз, где такие линии преобладали во времена энеолита. 
Чтобы понять, насколько обосновано такое предполо-
жение, на рис. 9 в графическом виде дается статистика 
по митохондриальным гаплогруппам известных на се-
годня образцов периода энеолита из всего кавказского 
региона, а также из Восточной Европы того же периода.

Из-за недостаточной статистики сложно сделать 
однозначный вывод об источнике женских линий, по-
скольку в ямной культуре обнаружены гаплогруппы, 
что найдены как на Северном Кавказе, так и в Восточ-
ной Европе. Однако, можно отметить, что для ямной 

Рис. 10. Распределение по временным 250-летним периодам образцов ДНК, использовавшихся в статье (Lazaridis at al. 2025)
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культуры не характерны гаплогруппы R1a, U1, U3, U7 и X, 
что сообща дают вклад около 1/3 в образцы с Кавказа. 
Из перечисленных гаплогрупп в ямной культуре найде-
но только 5 образцов из R1a, что рассеяны во всем ареа-
ле, и один из U3, обнаруженный в могильнике Чограй-5 
в Калмыкии. Это всего 2,5±2 % (6 из 240) от общего числа, 
что, даже с поправкой на малую статистику, дает осно-
вание считать вклад населения Кавказа в формирова-
ние кластера «ядро ямной культуры» незначительным. 
Распределение митохондриальных гаплогрупп в образ-
цах из энеолита Восточной Европы заметно отличает-
ся от кавказских, даже с поправкой на статистический 
разброс. Для них характерна триада H, J, T, что охваты-
вает 106 из 173 образцов из Польши, Венгрии, Румынии 
и пещеры Вертеба на Украине. Та же триада, в разных 
соотношениях, дает вклад от 30 до 50 % в женские ли-
нии людей из ямной и афанасьевской культур во всех 
ареалах. Хотя выявленную статистику нельзя считать 
прямым доказательством вклада населения Восточной 
Европы, она дает косвенные аргументы в пользу такого 
сценария.

ОБСУЖДЕНИЕ
Прежде, чем начать обсуждение результатов, сле-

дует обозначить ключевые для понимания регионы, 
по которым нет данных ископаемой ДНК. Прежде всего, 
это лесная зона Русской равнины, куда входит восток 
Польши, вся Белоруссия, север Украины и запад России. 
Островками в этом огромном по площади регионе явля-
ются археологические объекты льяловской и волосов-

ской культур к северо-востоку от Москвы и 11 образцов 
эпохи неолита из Липецкой области. Последние вклю-
чены в настоящем обзоре в южный ареал, но по свое-
му географическому положению и происхождению те 
люди могут быть частью большой группы, пока не ис-
следованной палеогенетиками. В том же регионе нахо-
дятся образцы культуры шаровидных амфор из Польши 
и с севера Украины, а также фатьяновской культуры 
из Центральной России, но они не включены в список, 
поскольку датируются тем же или более поздним вре-
менем, чем ямная культура. Наглядное представление 
о пробелах в наших знаниях о ДНК людей, живших к вос-
току от Карпат до появления ямной культуры, дает кар-
та на рис. 4, где отмечены места находок по состоянию 
на начало 2025 года.

В статье (Lazaridis at al. 2025) особое внимание уделе-
но археологическим культурам степной зоны, но по ним 
также имеются пробелы, порой охватывающие целые 
эпохи. На рис. 10 в графической форме дается стати-
стика по образцам из наиболее изученных регионов, 
что использовались авторами при расчетах. Как выяс-
няется, остались почти не охвачены культуры позднего 
энеолита из ключевых для понимания бассейнов Дона 
и Волги, а также Приазовья. Сообщается о единичных 
образцах из этих регионов. К сожалению, среди них 
нет ни одного из репинской культуры Нижнего Повол-
жья и Среднего Дона, которая по типу керамики наибо-
лее сближается с ранними образцами ямной культуры 
(Смирнов 1959: 307). Значительные пробелы по ДНК 
из степной зоны не могли не сказаться на расчетах ме-

Рис. 11. Места находок образцов ДНК из восточного (волго-уральского) ареала ямной культуры.
Обведена группа из бассейна Самары



вернуться к оглавлению ▲№1, 202538 

тодами популяционной генетики, потому что приходи-
лось стягивать в одну модель данные, нередко разде-
ленные столетиями. За это время в регионе, очевидно, 
произошли заметные демографические изменения, 
как можно заключить из последующего рассмотрения. 
Хотя обозреватели из ведущих научных журналов оце-
нили вышедшие в одном выпуске Nature статьи (Lazaridis 
et al. 2025, Nikitin et al. 2025) почти как финальный ак-
корд в поддержку курганной гипотезы происхождения 
индоевропейских языков, проблема далека от решения 
из-за пробелов, о которых шла речь выше.

Наиболее яркой чертой ямной культуры мож-
но назвать беспримерно быстрое распространение 
на огромном пространстве от Венгрии до Монголии. 
Это послужило хотя и косвенным, но весомым доводом 
в пользу курганной гипотезы. Географическая экспан-
сия не могла не сопровождаться численным ростом. 
В статье (Lazaridis et al. 2025) оценки численного роста 
кластера «ядро ямной культуры» проводили методом 
HapNe-LD, основанном на статистике по гетерозигот-
ным локусам в геномах (Fournier et al. 2023). Результатом 
расчета стал вывод о прохождении бутылочного гор-
лышка популяции в 3642–3374 гг. до н.э. с последующим 
10-кратным ростом ее эффективного размера за 500 
лет. Поскольку эффективный размер популяции (2000-
4000 при прохождении бутылочного горлышка) – это 
формализованный параметр, который выводят из гене-
тического разнообразия, без учета всех угасших линий, 
то она заведомо меньше фактической численности лю-
дей из ямной культуры. Насколько меньше, неизвестно, 
потому что однозначной связи между ними нет.

Археологи со своей стороны также предпринимали 
попытки оценить демографию популяций, оставив-
ших после себя курганные погребения, в частности, 
в бассейне реки Самара (Кузнецов 2003). Погребения, 
из которых поступили образцы ископаемой ДНК, от-
мечены на рис. 11. Демографические оценки можно 
сделать, если подсчитать число курганных погребений 
в наиболее изученной части по течению Самары, зная 
их датировки и археологический контекст. При сопо-
ставлении числа курганов (как раскопанных, так и вы-
явленных при разведке) с временем, в течение которо-
го они возводились, был сделан вывод, что в месте их 
наибольшей концентрации близ села Утевка площадью 
около 30 км2 в эпоху ранней бронзы «в среднем было 
возведено не более 15 курганов на протяжении ста лет». 
Возведение кургана было исключительным событием, 
о чем также свидетельствует избирательность захоро-
нений (3/4 мужчин и мало детей) и отсутствие близких 
родственников (за редкими исключениями) даже в пре-
делах одного кургана, как показал генетический анализ. 
Это не были семейные усыпальницы, как в сообществах 
неолитической Европы.

Для более поздней полтавкинской культуры из бас-
сейна Самары демографическую оценку проводили, 
исходя из трудозатрат на возведение т.н. больших кур-
ганов, которые по размерам намного превосходили те, 
что сооружали во времена ямной культуры (Кузнецов 
2003). Самый большой из них имел диаметр 110 м и вы-
соту 3,5 м. Согласно сохранившимся нормам земляных 

работ Древнего Шумера, на сооружение насыпи такого 
размера требовалось, как минимум, 40 тысяч челове-
кодней, причем, по данным почвоведов, эти трудовые 
ресурсы были задействованы в течение одного сезона 
в теплое время года. Это дает 500 одних только земле-
копов, насыпавших курган за 80 дней. По оценке, «со-
циум, имеющий̆ отношение и к сооружению кургана, 
и к обеспечению повседневного процесса жизнедея-
тельности, должен был состоять, как минимум из 1,5 
–3,0 тысяч человек». Какую площадь занимало то сооб-
щество, оценить сложнее. Поскольку курганы концен-
трируются у поймы р. Самары, то можно предположить, 
что люди жили в прилегающих к долине Самары степях, 
которые сейчас входят в территории Нефтегорского, 
Богатовского и южной части Кинельского районов Са-
марской области. Они занимают площадь около 3000 
км2, что соответствует плотности населения времен 
полтавкинской культуры 0,5 – 1 человек на км2. С такой 
плотностью заселены степи современной Монголии, 
продуктивность которых намного уступает более ув-
лажненным степям бассейна Самары. Например, эко-
логический потенциал степей бассейна Нижнего Дона 
позволял поддерживать плотность населения до 5 чел/
км2 (Файферт 2015). С учетом хозяйственного уровня 
эпохи ранней бронзы и меньшей продуктивности скота, 
в сравнении с современностью, плотность населения 
в 0,5-1 чел/км2 для степей бассейна Самары можно счи-
тать реалистичной оценкой.

Оценка в 1,5-3 тысячи человек для сообщества, соз-
давшего курганы, проводилась на примере полтавкин-
ской культуры, наследовавшей ямной (Кузнецов 2003). 
Поскольку хозяйственный уклад существенно не ме-
нялся, можно принять, что во времена ямной культу-
ры численность населения была на том же уровне. 
По оценке возрастной структуры погребенных, средняя 
продолжительность жизни тогда составляла около 32 
лет (Хохлов 2003), что соответствует уровню смертности 
3% в год, то есть 45-90 человек для этого сообщества, 
без учета эпидемий и стихийных бедствий. Следова-
тельно, общее число умерших за 400 лет существова-
ния ямной культуры на территории в 3000 км2 должно 
было составить 18000-36000 человек. Поскольку около 
75 % курганных погребений принадлежит мужчинам, 
то удобнее сделать пересчет на мужское население, 
что дает 9000-18000 человек за 400 лет.

В сопроводительной информации к статье (Lazaridis 
et al. 2025) есть сведения о 7 мужских образцах из курган-
ных комплексов Кутулук, Подлесный, Красносамарское, 
Поплавское и Лещево, обведенных красным на рис. 12. 
Если поделить их на число умерших за этот период муж-
чин, то из расчета следует, что палеогенетики распо-
лагают данными о 0,04-0,08% от общего числа мужчин, 
населявших территорию 2,5 районов Самарской обла-
сти во времена ямной культуры. То есть, на один опу-
бликованный мужской образец приходится около 1300 
не найденных или не исследованных, если плотность 
населения составляла 0,5 чел/км2, или 2600 при плот-
ности 1 чел/км2. Бассейн Самары относится к наиболее 
изученным регионам ямной культуры, а потому приве-
денную выше оценку следует считать оптимистической. 
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Для сравнения, в Ростовской области число погребе-
ний ямной культуры в несколько раз превышает их ко-
личество во всей Самарской области, но в распоряже-
нии палеогенетиков есть данные только о 23 мужских 
образцах (Lazaridis et al. 2025), причем они происходят 
из 6 курганных групп при общей численности 7500 со-
стоящих на учете курганных групп. Очевидно, в степях 
Нижнего Дона на один проанализированный на ДНК 
образец приходится более, чем 2600 мужчин, умерших 
в течение 400 лет, или 0,04% от их общей численности. 
Насколько больше, пока нет возможности рассчитать, 
а потому в качестве очень приблизительной, занижен-
ной, по всей видимости, оценки можно принять циф-
ру, выведенную для плотности населения 1 чел/км2, 
округленно один образец ДНК на 2500 мужчин, умер-
ших за время существования ямной и афанасьевской 
культур во всех известных на сегодня ареалах. При этом 
выборка хронологически неравномерна: большинство 
образцов относится к концу позднего этапа ямной куль-
туры, а ранний этап образцами почти не представлен.

Выведенный выше коэффициент пересчета позво-
ляет провести оценки демографии не только для всего 
населения ямной культуры, но и для отдельных родо-
вых линий. Самой значимой из них следует считать суб-
клад R1b-Z2106, нисходящий от R1b-M269 через после-
довательность снипов M269  > Z2103 > M12149 > Z2106. 
В сопроводительном материале к статье (Lazaridis et al. 
2025) есть информация о 57 образцах с подтвержден-
ным отнесением к субкладу R1b-Z2106, что составляет 
1/3 от всех мужских образцов. Их полный список приве-
ден в таблице 3.

Умножение на коэффициент 2500 дает оценку 
в 142500 мужчин из субклада R1b-Z2106, умерших 
в течение 700 лет, между 3200 и 2500 гг. до н.э., согласно 
данным из таблицы 3. Цифра не выглядит впечатляю-
щей для большого промежутка времени, но обращает 
на себя внимание, что род набрал большую числен-
ность за очень короткое время, поскольку родоначаль-
ник жил всего за несколько столетий до того, как его 
потомки расселились от Венгрии до Хакасии, а именно 
5400±600 лет назад (https://www.yfull.com/tree/R-Z2106/). 

Кривая вероятности для его времени жизни (аппрокси-
мированная нормальным распределением) перекры-
вается с радиоуглеродными датировками 41 образца, 
по которым имеются такие данные (рис. 12).

Синяя кривая распределения образцов по дати-
ровкам хорошо вписывается в упрощенную, но реали-
стичную демографическую модель, состоящую из двух 
стадий: (1) экспоненциального роста, от родоначаль-
ника до набора численности, при которой род стал до-
минирующим, и (2) стабильной численности в период 
существования ямной культуры. Модель предполагает 
3 точки – время возникновения рода, время достиже-
ния стабильной численности и время завершения ям-
ной культурной общности. Из графика на рис. 13 можно 
вывести следующие даты, исходя из средних значений: 
3400, 3000 и 2600 гг. до н.э., соответственно.

Согласно модельному расчету, на первой стадии 
продолжительностью 400 лет темпы естественного при-
роста рода R1b-Z2106 составили 23,5 на 1000 человек 
в год, что позволило к 3000 году до н.э. достичь числен-
ности в 10700 человек (рис. 12, красная линия). Хотя она 
едва ли оставалось постоянной в течение последующих 
400 лет, было принято такое допущение, поскольку име-
ющиеся на сегодня данные не дают оснований считать, 
что были резкие перепады в этот период. Общее чис-
ло умерших за все 800 лет составило 142500 человек, 
как было задано по условию. Численность в 10700 че-
ловек для рода, к которому принадлежал каждый тре-
тий мужчина из разбросанных на огромной территории 
курганных погребений, выглядит заниженной, если 
только не допустить, что в курганах их хоронили изби-
рательно. Однако, проверить предположение об изби-
рательности независимыми методами пока нет возмож-
ности из-за недостатка данных. С другой стороны, даже 
большие вариации в численности популяции на плато 
незначительно сказываются на темпах естественного 
прироста на первой стадии. Например, численность 
в 41400 человек достигается при естественном приро-
сте 27,0‰ в год.

В современном обществе годовой естественный 
прирост свыше 20‰ наблюдается в основном в слабо-

Рис. 12. Распределение вероятностей для времени жизни предка субклада R1b-Z2106 (зеленая кривая) и
распределение датировок образцов из того же субклада, с учетом 95 % доверительного интервала (синяя кривая).

Красным обозначена численность рода, согласно двустадийной модели
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развитых странах Африки (например, Кения 23,4‰, Ру-
анда 26,8‰, Нигер 40,9‰, по данным ООН за 2019 год), 
население которых сохраняет высокий уровень рожда-
емости, принятый в традиционном обществе, но, бла-
годаря достижениям медицины, уровень младенческой 
и детской смертности в них снизился с более 500 до 70-
100 на 1000 рождений. Столь радикальное сокращение 
детской смертности было нереально для общества 
бронзового века, а потому следует искать другие причи-
ны роста, эквивалентного удвоению численности каж-
дые 25-30 лет. В традиционном обществе столь быстрых 
темпов можно было достичь единственным путем – по-
вышением рождаемости до уровня, намного превосхо-
дящего средний показатель для сообщества, в котором 
тот род находится. Мужчины из того рода получают пре-
имущество при выборе партнера для брака (вероятно, 
с элементами полигинии), у них рождается больше де-
тей, которые умирают реже, чем в семьях других членов 
сообщества. Налицо формирование элиты, имеющей 
больший доступ к ресурсам, в сравнении с остальными.

Следствием преимущественного роста элитного 
рода стало вымывание других мужских линий, что были 
в популяции. Это неизбежно должно было произойти 
по законам математической статистики. К таким лини-
ям, вероятно, относятся субклады R1b-V1636 и I2a-L699, 
характерные для степных культур IV-V тысячелетий 
до н.э. Таким образом, одной из причин однородности 
территориально очень разбросанного кластера «ядро 
ямной культуры» следует считать родство его предста-
вителей по прямой мужской линии. Особую роль муж-
чин из субклада R1b-Z2106 в его формировании под-
тверждает независимый расчет методом HapNe-LD, ко-
торый дал бутылочное горлышко в 3642–3374 гг. до н.э. 
(Lazaridis et al. 2025).  Результат совпадает с временем 
жизни предка этого рода, 3400±600 гг. до н.э. Однако, 
родство по мужской линии может компенсироваться 

разнообразием женских линий, что входят в гаплогруп-
пы разного происхождения. Следовательно, вторым 
условием, также как в случае евреев-ашкенази, долж-
но быть смешение в пределах одной популяции, в той 
или иной мере изолированной от других. Эта предковая 
группа должна была занимать ограниченный ареал, по-
скольку на большой территории было бы невозможно 
добиться той степени смешения, что дают генетические 
расчеты. Что это была за группа людей, и какие черты 
материальной культуры ее характеризуют, ответ так 
и не был получен.

Основная причина, вне зависимости от модели – ску-
дость данных ДНК из популяций, что непосредственно 
предшествовали ямной культуре. Как можно заключить 
из данных для кластера «ядро ямной культуры», за не-
сколько столетий до его образования в степной зоне 
появилась группа людей с набором митохондриаль-
ных гаплогрупп, характерных для населения Восточной 
Европы периода позднего неолита и энеолита. Откуда 
они пришли и где осели, неизвестно. Археологический 
материал по миграциям того периода можно тракто-
вать по-разному, а данные ДНК дают перекос в сторону 
среднестоговской культуры, который во многом вызван 
особенностями расчетной модели. Большие кластеры 
имеют свойство «притягиваться», если в выборке недо-
статочно образцов из других родственных групп. Срав-
нение Y-хромосомных и митохондриальных гаплогрупп 
из среднестоговской культуры (12 образцов) и кластера 
«ядро ямной культуры» (101 образец) свидетельствует 
скорее о «притягивании», а не о прямой преемствен-
ности. По мере появления новых образцов из не охва-
ченных пока тестированием археологических культур 
можно будет внести ясность в этот вопрос. Будущие на-
ходки должны помочь с определением региона, где око-
ло 5500 лет назад пересеклись пути коренных жителей 
европейских степей и мигрантов новой волны, при ин-

Рис. 13. Чертежи захоронений ямной культуры: а) Индивиды I24085 (внизу) и I24086 (вверху) из курганного комплекса 
Кривянский-9, Ростовская обл., Y-гаплогруппа I2a-M223>CTS10057>L701>Y5606>L699, митохондриальные гаплогруппы U5a1a1 
и R1a1a, кластер «Россия, Дон, ранняя бронза, ямная», б) Индивид I0245 из курганного комплекса Грачевка-2, Самарская обл., 
Y-гаплогруппа R1b-Z2103>M12149>Z2106>Z2108>KMS67, митохондриальная гаплогруппа T1a1, кластер «ядро ямной культуры»
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тенсивном смешении которых в течение нескольких ве-
ков сформировалось новое сообщество, спаянное род-
ственными связями. Возможно, люди из не найденной 
пока второй группы внесли свой вклад также в форми-
рование общности культуры шнуровой керамики, о чем 
косвенно свидетельствуют результаты анализа протя-
женных сегментов ДНК (IBD – идентичных по наследова-
нию). Родословные многих представителей двух общно-
стей пересекались за несколько столетий до времени их 
жизни, но не про прямой мужской линии (Ringbauer et 
al. 2024). Из-за несовершенства пока еще недостаточно 
отработанной методики время и степень того пересе-
чения варьируют в слишком широких пределах, чтобы 
можно было делать конкретные выводы.

Следует отметить, что вымывание прежних мужских 
линий было не полным, как удалось выяснить при ана-
лизе новых образцов из курганных комплексов Кривян-
ский-9 и Мокро-Чалтырский-1 в низовьях Дона. По дати-
ровкам (между 3300 и 2600 до н.э.) и погребальному об-
ряду они надежно вписываются в ямную культуру, но 12 
из 14 похороненных там мужчин были из гаплогрупп 
предшествовавшего населения. При геномном анали-
зе их выделили в кластер «Россия, Дон, ранняя бронза, 
ямная», не перекрывающийся с кластером «ядро ямной 
культуры». Третья группа, входящая в ямную культур-
ную общность, но заметно отстоящая от кластера «ядро 
ямной культуры», была идентифицирована в курганном 
комплексе Кумсай в Актюбинской области Казахста-
на. Она насчитывает 13 образцов, из которые мужские 
(всего 5) принадлежат к линиям, известным по энеоли-
ту Северного Кавказа (R1b-V1636 и Q-L472>L56>Y2659), 
но не найденным в кластере «ядро ямной культуры». 
Обнаружение групп, отличных по происхождению, 
но сходных по археологическим признакам с други-
ми вариантами ямной культуры, означает, что, поми-
мо основной группы, характеризующейся субкладом 
R1b-Z2106, были другие, о которых пока мало известно. 
Очевидно, это не последние находки такого рода, пото-
му что десятки тысяч курганов периода ранней бронзы 
до сих пор не раскопаны, а сотни образцов из музейных 
коллекций ждут своей очереди на исследование ДНК.

Благодаря находкам их курганов Нижнего Дона вы-
ясняется, что сходные предметы материальной культу-
ры и сходные черты погребального обряда не всегда 
подразумевают генетическое родство людей (рис. 13). 
Очевидно, популяция, создавшая ямную культуру, была 
более мозаичной, чем это представлялось еще 2-3 года 
назад. В настоящее время более-менее изучена только 
наиболее демографически успешная группа, что носит 
название «ядра ямной культуры». Сколько будет най-
дено более мелких «ядер», предугадать сложно. На-
пример, среди известных на сегодня образцов ранней 
бронзы не обнаружены субклады R1b-Y4362 (https://
www.yfull.com/tree/R-Y4362/) и R1b-L854 (https://www.
yfull.com/tree/R-L584/), что являются параллельными 
субкладу R1b-Z2106, характеризующему кластер «ядро 
ямной культуры». Образцы из этих ветвей найдены 
в Армении эпохи раннего железа (Lazaridis et al. 2022), 
и потомки тех людей по-прежнему составляют значи-
тельную долю среди современных армян, ассирийцев 

и других народов Восточной Анатолии. Возможно, их 
родословные восходят к не обнаруженным пока класте-
рам в составе ямной культурной общности. Открытие 
новых групп – дело будущего. Можно пока заключить, 
что нередкие расхождения в трактовках палеогенети-
ков и археологов во многом вызваны неоднородностью 
населения, которая пока не выявляется из-за ограни-
ченных данных по ископаемой ДНК.

Статья (Lazaridis et al. 2025) носит название «Гене-
тическое происхождение индоевропейцев», но вопрос 
о языке, на котором говорили люди из ямной культур-
ной общности, остается открытым – от него не оста-
лось ни письменных свидетельств, ни упоминаний 
в других источниках. Более того, новые данные о суще-
ствовании, как минимум, трех синхронных, но разных 
по происхождению групп в ее составе могут означать, 
что те люди говорили на разных языках, возможно, 
даже из разных языковых семей. В заключительной ча-
сти статьи (Lazaridis et al. 2025), озаглавленной «Проис-
хождение индо-анатолийских языков» дается попытка 
обосновать с помощью численных моделей миграцию 
носителей протоанатолийских языков из региона меж-
ду Кавказом и Нижней Волгой в Малую Азию за несколь-
ко столетий до возникновения ямной культуры. Однако, 
модель выглядит спекулятивной при имеющемся уров-
не знаний об обитателях того региона в период между 
4000 и 3500 гг. до н.э. (см. рис. 10). Следовательно, одна 
из главных целей исследования – связать в единое це-
лое возникновение анатолийских языков и курганную 
гипотезу – не была достигнута, несмотря на большое 
продвижение вперед в количестве и качестве генетиче-
ского материала.

В статье также обсуждают схему распространения 
индоевропейских языков из других ветвей. Авторы 
следуют гипотезе о переносе индоевропейских языков 
от носителей ямной культурной общности к их запад-
ным соседям из культуры шнуровой керамики, но де-
лают это весьма сбивчиво, поскольку не располагают 
весомыми аргументами в пользу языковой преемствен-
ности. Таким аргументом была бы преемственность 
по прямой мужской линии, но она не обнаружена. Суб-
клад R1b-Z2103 на сегодняшний день найден только 
в одном из 73 мужских образцов культуры шнуровой 
керамики во всем ее ареале. Он поступил из Праги, 
из захоронения позднего этапа, спустя 300-400 лет по-
сле завершения ямной культуры (Papac et al. 2021). Явно 
недостаточно для доказательства. Этой не решенной 
пока проблеме в большой по объему статье посвяще-
на одна короткая фраза о «непрямом переносе языка 
через наследовавшие культуры смешанного ямно-зем-
ледельческого происхождения». По сути, фраза являет-
ся отговоркой, потому что авторы почти безоговорочно 
следуют модели, предложенной археологами и лингви-
стами несколькими десятилетиями ранее. Данные ДНК 
в такой интерпретации не дают принципиально новых 
аргументов.

Принципиально новым оказался факт исчезновения 
в степной зоне рода R1b-Z2106 в конце III тысячелетия 
до н.э., столь же быстрого, как его появление тысяче-
летием раньше. Традиция возводить курганы продол-
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жилась в культурах средней бронзы (синташтинской, 
срубной, андроновской, абашевской и др.), но в них 
были похоронены люди с другой родословной (преи-
мущественно из гаплогруппы R1a-Z93) и с другими по-
гребальными обрядами. Почему археологи не находят 
захоронений потомков общности, набравшей на де-
мографическом пике большую численность, пока нет 
однозначных объяснений. Предполагаются версии 
депопуляции, миграции в другие экологические зоны 
из-за климатических катаклизмов, смены погребаль-
ного обряда, но их пока сложно проверить. Свою роль, 
несомненно, играет слабая изученность курганных за-
хоронений, о которой шла речь выше. Возможно, люди 
никуда не исчезали, просто их еще не нашли.

В отличие от своих предшественников из субкла-
дов R1b-V1636 и I2a-L699, род R1b-Z2103>Z2106 не угас. 
Находки вновь появляются в эпоху железа, а его совре-
менная география даже более широка, чем во времена 
ранней бронзы. Представление о ней можно получить 
на примере субклада R1b-Z2106>KMS67, специфическо-
го для людей из ямной культуры волго-уральского реги-
она (рис. 14). Многие из их потомков по-прежнему живут 
там же, войдя в состав башкир, татар, казахов, удмуртов 
и коми, другие за прошедшие тысячелетия оказались 
рассеяны по разным странам и народам. Суммарная 
доля носителей субклада R1b-Z2106 среди народов Ев-

разии невелика, но его широкая география напоминает 
о событиях 5000-летней давности.

ВЫВОДЫ
По результатам анализа почти 250 образцов ископа-

емой ДНК из ямной и афанасьевской культур, а также 
данных по предшествовавшим им культурам степной 
зоны Евразии выявлены новые детали о возникновении 
и распространении группы людей, миграции которых 
предопределили дальнейшую историю этого огром-
ного по площади региона. Формирование общности 
можно отнести к периоду между 4000 и 3500 гг. до н.э., 
когда в неустановленном пока месте пересеклись пути 
племен, населявших Русскую равнину со времен мезо-
лита, и группы, генетически родственной их соседям 
из неолитических культур Восточной Европы. Из-за не-
достатка данных по ДНК того периода пока не удается 
идентифицировать происхождение и пути миграций 
второй группы, вклад которой прослеживается в ос-
новном по женским линиям. В ходе смешения в течение 
последующих нескольких сот лет мужские линии новой 
общности оказались в значительной мере вытесне-
ны потомками человека, принадлежавшего к субкладу 
R1b-Z2103. По оценке, наиболее демографически успеш-
ная линия того рода, R1b-Z2106, набрала численность 
от одного до более 10000 человек в течение примерно 

Рис. 14. Места рождения предков участников ДНК-проектов из субклада R1b-Z2106>KMS67 (булавки)
и находок образцов из ямной и полтавкинской культур (звездочки).

Разные цвета меток соответствуют разным дочерним ветвям субклада R1b-KMS67
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400 лет, что эквивалентно удвоению каждые 25-30 лет. 
Пока нет данных, к какой из групп восходит линия родо-
начальника – к первой, «восточной», или ко второй, «за-
падной». Его потомки составили основу группы, полу-
чившей название «ядро ямной культуры». За короткое 
время они расселились на территории, простиравшей-
ся с запада на восток более, чем на 5000 км. Данные ДНК 
подтверждают европейские корни людей, создавших 
афанасьевскую культуру Южной Сибири, поскольку 
у них найдены митохондриальные гаплогруппы только 
европейского и анатолийского происхождение, не за-
фиксированные в Сибири ранее. Их Y-хромосомные ли-
нии характерны для «ядра ямной культуры». Помимо 
«ядра», большинство мужчин которого принадлежали 
к ветви R1b-Z2103, в ямную культурную общность входи-
ли другие группы, численность, время существования 
и географическое распространение которых еще пред-
стоит выяснить. Новые данные – серьезный аргумент 

в пользу полиэтнического состава ямной культурной 
общности, что ранее нельзя было ни доказать, ни убе-
дительно опровергнуть. Остается открытым вопрос 
об участии ее представителей в процессе формирова-
ния и/или распространения индоевропейских языков. 
Прямые данные в виде сохранившихся текстов и веро-
ятной языковой преемственности отсутствуют (в отли-
чие от R1a-Z645, например), а косвенные, по истории 
возникновения ямной культурной общности, все еще 
фрагментарны. Курганная гипотеза индоевропейской 
прародины по-прежнему базируется в основном на ар-
хеологических реконструкциях, поскольку результаты 
анализа ДНК из степных культур ранней бронзы не дают 
аргументов ни за, ни против.

В заключение, автор искренне благодарит исследо-
вателя ямной культуры к.и.н. А.В. Файферта (Ростов-на 
Дону) за предоставленный археологический материал 
и ценные замечания.
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формат. 2017. № 1-2. С. 92-114.
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