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Используя набор из восьми полиморфных Alu�инсерций, впервые охарактеризовали аутосомный гено�
фонд населения Сибири, Средней Азии и Дальнего Востока (27 популяций 12 этнических групп). Ре�
зультаты анализа свидетельствуют о значительном уровне генетического разнообразия в популяциях
Северной Евразии и о существенной дифференциации генофонда населения этого региона. Установле�
но, что в локусе CD4 частота аллеля Alu (–) обратно пропорциональна количеству “монголоидного ком�
понента” популяции. Наименьшую частоту Alu�делеции в локусе CD4 имели эскимосы (0.012), а наи�
большую – русские и украинцы (0.35). Показано, что европеоидные популяции Северной Евразии (рус�
ские, таджики, узбеки), так же как тюркские этнические группы Южной Сибири (алтайцы, тувинцы) и
популяции хантов и манси являются реципиентами значительного потока генов по сравнению с этносами
Восточной Сибири и Дальнего Востока. Результаты корреляционного анализа свидетельствуют о связи
генетических расстояний с антропологическими характеристиками популяций.
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vadim.stepanov@medgenetics.ru). We for the first time have examined the autosomal gene pool of the Siberia,
Central Asian and the Far East populations (27 populations of 12 ethnic groups) using a set of polymorphic Alu
insertions in the human genome. The results of the analysis testify i) to a significant level of genetic diversity in
the Northern Eurasian populations and ii) to a considerable differentiation of gene pool in the population of this
region. It has been shown that at the CD4 locus, the frequency of Alu (�) is inversely related to the Mongoloid
component of the population, the lowest and highest frequencies of the Alu deletion at locus CD4 were recorded
respectively in Eskimo (0.012) and Russian and Ukrainian (0.35). The analysis of gene flow proved Caucasoid
populations (Russian, Tajik and Uzbek), as well as those of Turkic ethnic groups from the Southern Siberia (Al�
taians and Tuvinians) and Khanty and Mansy populations to be the recipients of a considerable gene flow from
the outside of the concerned population system, as compared with the East Siberian and the Far East ethnic
groups. The results of the correlation analysis received with use polymorphic Alu insertion testify to the greatest
correlation of genetic distances with anthropological characteristics of populations.
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Этногенетические исследования, связанные с
характеристикой особенностей структуры гено�
фонда популяций человека, проводятся различ�
ными научными центрами по всему миру. Анализ
генетического разнообразия, дифференциации,

реконструкция древних миграций, популяцион�
ной и демографической истории отдельных реги�
онов или этнических групп выполняется с помо�
щью различных систем генетических маркеров
[1–12]. Разнообразное по происхождению и эт�

ГЕНОМИКА. 
ТРАНСКРИПТОМИКА
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ническому составу население Сибири, Средней
Азии и Дальнего Востока активно изучается с
привлечением различных систем генетических
маркеров (анализ SNP и микросателлитов нере�
комбинирующей части Y�хромосомы, мтДНК,
гаплотипов Х�хромосомы). Расширение спектра
генетических маркеров тем более необходимо,
поскольку Сибирь и Средняя Азия были обла�
стью соприкосновения самых разнообразных эт�
нокультурных и антропологических элементов,
проникавших сюда из сопредельных территорий.

Несмотря на то, что в последнее время в попу�
ляционной генетике все более широкое примене�
ние находят подходы, основанные на новых тех�
нологиях генотипирования (широкогеномный
анализ SNP, секвенирование нового поколения,
секвенирование полных молекул мтДНК и целых
геномов), использование таких “классических”
ДНК�маркеров, как Alu�повторы, по�прежнему
актуально. Высокая информативность, точность
и простота генотипирования, а также широкая
база данных для проведения сравнительного ана�
лиза позволяют изучать структуру генофонда по�
пуляций на уровне, достаточном для большин�
ства популяционных задач.

Полиморфизм Alu�инсерций является удобным
маркером для таких работ. Генетическое разнообра�
зие популяций человека с помощью Alu�повторов
изучают в нескольких исследовательских центрах
США и Европы. Полученные данные позволили
охарактеризовать спектр генетического разнообра�
зия и подтвердить основные миграционные пути
заселения территории земного шара человеком со�
временного типа [13], уточнить генетические взаи�
моотношения между различными группами амери�
канских индейцев [14].

Генофонд популяций Северной Евразии изу�
чают с применением Alu�инсерций уже более 15
лет. Охарактеризована общая структура генофон�
да различных этносов, в том числе восточносла�
вянских, коренных народов Волго�Уральского
региона, Северного Кавказа и Сибири, проанали�
зированы филогенетические взаимоотношения
популяций, определены частоты различных Alu�
маркеров. Реконструированы генетико�истори�
ческие связи между некоторыми коренными эт�
носами, проживающими на территории России
[2, 15–28].

Однако полученная картина во многом остается
фрагментарной и не полностью отражает общие за�
кономерности организации североевразийского
генофонда. Кроме того, многие этносы антрополо�
гически и генетически довольно гетерогенны, а ис�
пользованные до настоящего времени выборки за�
частую не отражают всей многокомпонентности
генофонда, характеризуя лишь долю имеющегося
разнообразия. Таким образом, несмотря на оби�
лие полученных ранее данных, изучение регио�

нальной и внутриэтнической структурированности
генетического разнообразия различных популяций
с привлечением по крайней мере нескольких гео�
графически удаленных выборок для каждого регио�
на представляется актуальным.

ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНАЯ ЧАСТЬ

В работе использовали 34 популяционные вы�
борки, принадлежащие 19 этническим группам,
проживающим на территории Сибири, Средней
Азии, Дальнего Востока и Восточной Европы
(рис. 1, табл. 1). Общая численность суммарной
выборки составила 2383 человека. Изученные эт�
нические группы относятся к двум основным расо�
вым типам населения Евразии (европеоидному и
монголоидному) и говорят на языках шести линг�
вистических семей – алтайской, индоевропейской,
сино�тибетской, уральской, чукотско�камчатской,
эскимосо�алеутской и палеоазиатской. 

Полиморфизм ДНК изучали с использовани�
ем восьми локусов Alu�повторов – ACE, FXIIIB,
APOA1, PLAT, PV92, A25, CD4, D1. ДНК выделя�
ли стандартными методами [29]. Генотипирова�
ние проводили с помощью ПЦР и последующего
электрофореза в 2%�ном агарозном геле. Стати�
стическую обработку выполняли с использовани�
ем подходов, принятых в популяционно�генети�
ческих исследованиях [30–33].

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

Частоты аллелей и генетическое разнообразие 
внутри популяций

Все восемь локусов в изученных популяциях
оказались полиморфными (табл. 2), четыре из
них обладали высоким уровнем разнообразия
(величина He локусов ACE, PLAT, PV92 и D1 в
суммарной выборке была близкой к 0.5). В целом,
спектр частот аллелей в популяциях коренных на�
родов Сибири был типичным для других азиат�
ских популяций – отмечена относительно высо�
кая частота инсерции Alu�повтора в локусах PV92
и F13B [13, 14, 34]. Популяции Сибири и Средней
Азии распадаются на две группы в соответствии с
частотами локуса F13В. К первой группе относят�
ся популяции европеоидного расового типа (рус�
ские, украинцы, таджики, узбеки) и переходного
уральского (ханты, манси), а ко второй – все мон�
голоидные этносы.

Среднеазиатские популяции неоднородны в
отношении распределения частот аллелей. Кир�
гизы и дунгане имеют типичный “монголоид�
ный” спектр, таджики близки к европеоидному, а
вот тюркоязычные узбеки характеризуются “про�
межуточными” частотами аллелей с тенденцией
сдвига к “европеоидному” распределению. Инте�
ресной особенностью обладает локус CD4, часто�
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Рис. 1. Локализация изученных этнических групп. На этом и последующих рисунках обозначение этнических групп
соответствует табл. 1.

та Alu�делеции в нем отчетливо уменьшается с
увеличением “монголоидности” в популяции:
среди изученных популяций Сибири и Средней
Азии наименьшую частоту Alu�делеции имели эс�
кимосы (0.012), у которых наиболее сильно выра�
жен монголоидный компонент, а наибольшую –
русские и украинцы (0.35).

Наибольший уровень средней теоретической
гетерозиготности по восьми локусам зафиксиро�
ван у северных алтайцев пос. Курмач�Байгол (Не =
= 0.4195) и Горно�Алтайска (Не = 0.4091). Тувинцы
также характеризуются высоким уровнем ожидае�
мой гетерозиготности, что, как показано ранее [35],
связано с неоднородностью данной этнической
группы. Из трех тувинских популяций меньшее
разнообразие имеет популяция Тоора�Хем, кото�
рая характеризуется высокой изолированностью
[36, 37], что согласуется с распространенностью и
степенью накопления фамилий (родоплеменных
групп) [35]. Данные о малом генетическом разно�
образии популяции Тоора�Хем также согласуются с
результатами анализа рестрикционного полимор�
физма D�петли мтДНК, но противоречат данным,
полученным с использованием классических мар�
керов, согласно которым максимальным генетиче�

ским разнообразием обладала тоджинская популя�
ция [35].

Генетическая дифференциация популяций

Для оценки степени межпопуляционного раз�
нообразия мы использовали коэффициент ген�
ной дифференциации GST, показывающий долю
межпопуляционных различий в общем генетиче�
ском разнообразии группы популяций (табл. 3).
Наибольший вклад в межпопуляционное разно�
образие вносят различия в частотах Alu�инсерций
в локусах PV92 (GST = 12.6%), APOA1 (GST = 12%),
F13B (GST = 11.7%) и CD4 (GST = 10.1%). По локу�
сам PLAT и А25 изученные популяции практиче�
ски не дифференцированы (GST = 2.1 и 2.2% соот�
ветственно).

В целом генофонд популяций, представляю�
щих различные географические регионы и линг�
вистические группы Северной Евразии, оказался
высоко дифференцированным: среднее значение
GST составило 7.5%. Такая степень межпопуляци�
онных генетических различий вполне соответ�
ствует уровню сложности рассматриваемой этно�
популяционной системы. Для сравнения отме�
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Таблица 1. Лингвистические и антропологические характеристики изученных популяций

Этнос Популяция (насе�
ленный пункт)

Обозначе
ние N* Локализация Языковая принадлеж�

ность (Семья/группа)
Расовый и антропо�

логический тип

1 2 3 4 5 6 7

Алтайцы 
сев.

Горно�Алтайск Alt�GA 31 Республика 
Горный Алтай

Алтайская/тюркская

Монголоидный (юж�
но�сибирский) 

Курмач�Байгол Alt�KB 29 Республика 
Горный Алтай

Алтайцы 
юж.

Кулада
Кош�Агач

Alt�KU
Alt�KA

93
43

»
» Монголоидный (цен�

трально�азиатский)
Бешпельтир Alt�BE 114 »

Тувинцы

Тээли Tuv�TE 129 Республика Тува

Алтайская/тюркская

Монголоидный (цен�
трально�азиатский)

Кунгуртуг Tuv�KT 165 Республика Тува

Тоора�Хем Tuv�TH 113 »

Буряты

Улан�Удэ Bur�UU 60 Республика
 Бурятия

Алтайская/монголь�
ская

Монголоидный (цен�
трально�азиатский)

Хурамша Bur�HU 60 Республика 
Бурятия

Курумкан Bur�KU 88 »

Агинское Bur�AG 78 Читинская обл.

Эвенки

Чара Evk�CH 42 Читинская обл.

Алтайская/тунгусо�
маньчжурская

Монголоидный (бай�
кальский)

Тунгокочен Evk�TN 11 »

Олёкма (Тупик 
и Маклакан)

Evk�OL 42 »

Якуты

Чериктей Yak�CH 81 Якутия

Алтайская/тюркская Монголоидный(цен�
трально�азиатский)Дюпся Yak�DY 64 Якутия

Бяди Yak�BY 56 »

Кеты
Келлог Кек 40 Красноярский 

край, Турухан�
ский район

Палеоазиаская/ кет�
ская

Монголоидный (севе�
ро�азиатский)

Киргизы

Север (Кегеты, 
Талды�Су)

Kir�N 50 Киргизия

Алтайская/тюркская Монголоидный (юж�
но�сибирский)

Юг (Ош) Kir�S 54 Киргизия

Узбеки Ош Uzb 46 Киргизия Алтайская/тюркская Европеоидный (па�
миро�иранский)

Таджики Душанбе Taj 48 Таджикистан Индоевропей�
ская/иранская

Европеоидный (па�
миро�иранский)

Дунгане Токмак, Алексан�
дровка

Dun 48 Киргизия Сино�тибетская/ ки�
тайская

Монголоидный (во�
сточно�азиатский)

Русские Томск Rus�T 112 Томск Индоевропей�
ская/славянская

Европеоидный (во�
сточно�европейский)

Каргала Rus�K 103 Томская обл.

Казахи Кош�Агач Kaz 80 Республика 
Горный Алтай

Алтайская/тюркская Монголоидный (цен�
трально�азиатский и 
южно�сибирский)

Украинцы Харьков, Полтава Ukr 97 Украина Индоевропей�
ская/славянская

Европеоидный (во�
сточно�европейский)
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тим, что степень генетической дифференциации
34 популяций, представляющих основные геогра�
фические регионы мира, определенная с исполь�
зованием полиморфных локусов Alu�повторов,
составила 12.8% [13]. Стоит отметить, что практи�
чески одинаковый уровень генетической подраз�
деленности популяций человека обнаруживается
и на больших случайных выборках аутосомных
ДНК�маркеров, включая широкогеномные
наборы из сотен тысяч SNP. Так, при анализе
650000 SNP в 51 популяции из панели проекта по
разнообразию генома человека (Human Genome
Diversity Project) установлено, что на долю меж�
популяционных различий приходится 11% миро�
вого генетического разнообразия [38]. Недавно
мы оценили генетическую дифференциацию 36
популяций (32 популяции Евразии и четыре по�
пуляции HapMap) по 200 000 SNP, величина ко�
торой составила 13.4% [39].

Рассмотрение дифференциации внутри одной
этнической группы показало, что среди изучен�
ных популяций Сибири и Средней Азии наиболь�
шее значение GST имеют якуты (2.1%). У бурят и ал�
тайцев доля межпопуляционных различий не�
сколько ниже (1.98 и 1.7% соответственно), а в
остальных этносах не превышает 1.5%. Эти оценки
позволяют говорить о единстве генофонда внутри
изученных коренных этносов (тувинцев, эвенков,
киргизов), обусловленном, вероятно, общим про�
исхождением конкретных этнических групп или
особенностями миграционных процессов.

Результаты иерархического анализа генетиче�
ской дифференциации территориальных, линг�
вистических и антропологических групп, выпол�

ненного с использованием полиморфных Alu�ин�
серций, приведены в табл. 4.

У населения Сибири, представленного в на�
шей работе 21 популяцией, коэффициент генной
дифференциации равен 4.4%, что говорит о до�
статочно высокой генетической подразделенно�
сти этого региона. Высокий уровень межпопуляци�
онного разнообразия популяций Сибири выявлен
также с использованием иммунологических и био�
химических маркеров генов [40]. Максимальный
для Евразии уровень отмечен в Средней Сибири
(FST = 3.6%) и на Дальнем Востоке (FST = 3.0%). По�
лученное значение примерно в 3 раза больше, чем
в среднем по Северной Евразии [40].

Близкое значение GST имеют популяции Сред�
ней Азии и Восточной Сибири (2.7 и 2.2% соответ�
ственно). Среднеазиатский регион на протяжении
тысячелетий был местом интенсивных генетико�
демографических процессов, и достаточно высо�
кую долю межпопуляционных различий в этой тер�
риториальной группе можно объяснить именно с
этих позиций. Восточная Сибирь же, наоборот, яв�
ляется регионом, где миграционные процессы
протекали гораздо менее интенсивно. Якуты, бу�
ряты и эвенки антропологически ближе друг дру�
гу, чем среднеазиатские популяции, однако отсут�
ствие тесных межэтнических контактов, обуслов�
ленное территориальной разобщенностью, также
привело к накоплению значительных межпопу�
ляционных различий.

Низкая (менее 1%) доля межпопуляционных
различий характерна для народов Южной Сиби�
ри (Алтае�Саянского нагорья). Тувинцы, север�
ные и южные алтайцы принадлежат к одной язы�

Таблица 1. Окончание

Этнос Популяция (насе�
ленный пункт)

Обозначе
ние N* Локализация Языковая принадлеж�

ность (Семья/группа)
Расовый и антропо�

логический тип

1 2 3 4 5 6 7

Чукчи Лорино, Янарыкот, 
Новое Чаплино, 
Сиреники

Chuk 60 Чукотский авто�
номный округ

Чукотско�камчатская Монголоидный (арк�
тический)

Ханты Тюменская обл. Khant 79 Тюменская обл. Уральская/фино�
угорская

Уральский 

Манси Тюменская обл. Mans 40 Тюменская обл. Уральская/фино�
угорская

Уральский

Коряки Kor 71 Корякский авто�
номный округ 
Камчатская обл.

Чукотско�камчатская Монголоидный (арк�
тический)

Эскимо�
сы

Иглулик Eskim 123 Канада Эскимосо�алеутская Монголоидный (арк�
тический)

Нивхи Юг о. Сахалин Nivh 33 Сахалинская обл. Палео�азиат�
ская/нивхская

Монголоидный (саха�
лино�амурский)

*N – число обследованных индивидов.
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ковой группе (тюркской) алтайской языковой се�
мьи и, вероятно, можно говорить о гомогенности
генофонда этого региона. Еще более однороден ге�
нофонд Западной Сибири (GST = 0.37%), представ�
ленный в нашей работе двумя популяциями близ�
кородственных народов – хантов и манси [41].

Значение коэффициента генной дифференциа�
ции для алтайской языковой семьи равно 3.6%.
Степень дифференциации внутри тюркской груп�
пы этой языковой семьи (GST = 2.9%) составляет
97% от степени дифференциации во всей семье,

что вполне соответствует доле тюркской группы в
общей численности алтаеязычных народов.

Оценка доли межпопуляционных различий
внутри антропологических групп показала, что два
крупных расовых типа – европеоидный и монголо�
идный, имеют примерно равные показатели ген�
ной дифференциации (GST = 3.1 и 3.8% соответ�
ственно).

Генетические взаимоотношения между 
популяциями

Генетические взаимоотношения между попу�
ляциями анализировали методом главных компо�
нент и многомерного шкалирования. 

Интегральные характеристики (факторы), обу�
славливающие изменчивость генных частот в по�
пуляциях, выявляли методом главных компонент.
Положение этнических групп в пространстве двух
главных компонент показано на рис. 2а. 

Первая главная компонента отражает 17% сум�
марной изменчивости и хорошо отделяет славян
(русских и украинцев) от всех остальных популя�
ций, вторая компонента отражает 1.7% всей измен�
чивости. В результате на представленном графике
можно выделить три группы, которые отчетливо
различаются между собой по степени выраженно�
сти европеоидного компонента. Первая группа
представлена русскими и украинцами, вторая –

Таблица 3. Усредненная по популяциям теоретическая
гетерозиготность (НS), величина (DST) и коэффициент
генной дифференциации (GST) по каждому локусу

Локус HT HS DST GST, %

ACE 0.4804 0.4536 0.0268 5.57

PLAT 0.4999 0.4893 0.0106 2.1

PV92 0.4910 0.4283 0.0629 12.6

APOA1 0.2246 0.1977 0.0269 12.0

F13B 0.3780 0.3336 0.0444 11.7

A25 0.1600 0.1565 0.0035 2.2

CD4 0.2021 0.1817 0.0204 10.1

D1 0.4842 0.4619 0.0223 4.6

Σ 0.3651 0.3378 0.0273 7.5

Таблица 4. Генетическая дифференциация территориальных, лингвистических и антропологических групп по�
пуляций Северной Евразии

Группа Число популяций HT HS DST GST, %

Территориальные группы

Сибирь 21 0.3568 0.3413 0.0155 4.34

Южная 8 0.3702 0.3675 0.0027 0.72

Западная 2 0.3725 0.3711 0.0014 0.37

Восточная 10 0.3205 0.3133 0.0072 2.25

Дальний Восток 4 0.2764 0.2665 0.0099 3.58

Центральная Азия 6 0.3584 0.3487 0.0097 2.70

Восточная Европа 3 0.3869 0.3857 0.0012 0.31

Лингвистические группы

Алтайская семья 22 0.3534 0.3408 0.0126 3.56

Тюркская группа 15 0.3613 0.3508 0.0105 2.91

Индо�европейская семья 4 0.3921 0.3825 0.0096 2.44

Уральская семья 2 0.3725 0.3711 0.0014 0.37

Антропологические группы

Европеоидный расовый тип 5 0.3936 0.3815 0.0121 3.07

Монголоидный расовый тип 27 0.3402 0.3272 0.0013 3.82

Уральский расовый тип 2 0.3725 0.3711 0.0014 0.37

Примечание. HT – общее генетическое разнообразие, HS – разнообразие между индивидами внутри популяций, GST – коэф�
фициент генной дифференциации.
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представителями уральского расового типа, а тре�
тья включает этнические группы, относящиеся к
монголоидному типу.

С целью более детальной проработки взаимоот�
ношений популяций Сибири, Средней Азии и
Дальнего Востока мы исключили из анализа четы�
ре этнические группы, входящие в индо�европей�
скую и финно�угорскую языковые семьи (русские,
украинцы, ханты, манси) (рис. 2б). Результаты
анализа позволяют выделить две группы. Из двух
европеоидных популяций Средней Азии именно
узбеки кластеризуются с алтайцами, что вполне
ожидаемо в соответствии с лингвистической клас�
сификацией, так как обе этнические группы отно�
сятся к тюркской группе алтайской языковой се�
мьи. Что касается второй “монголоидной” группы,
то внутри нее можно выделить несколько класте�
ров. На графике эвенки располагаются рядом с
южными алтайцами, эскимосы с чукчами, а ту�

винцы с нивхами. Таджики расположены в про�
странстве главных компонент обособленно, как и
восточные европеоиды (русские и украинцы) на
рис. 2a, что, возможно, отражает наличие древне�
го индо�иранского компонента в их генофонде.
Расположение кетов и коряков на графике обу�
словлено, вероятно, присутствием в их генофон�
дах древнего палеоазиатского компонента.

Анализ потока генов

Изученные нами этнические группы характери�
зуются различной интенсивностью этногенетиче�
ских событий, связанных, прежде всего, с мигра�
циями, а их современные популяции различаются
уровнем обмена генами с окружающими популя�
циями. Относительную интенсивность потока ге�
нов в популяциях Северной Евразии мы оценивали
с помощью подхода, разработанного Харпендин�
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Рис. 2. Положение этнических групп Северной Евразии в пространстве главных компонент аллельных частот. a –
20 этнических групп; б – 16 этнических групп. 
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гом и Уордом [31] на основе островной модели Рай�
та [42].

На рис. 3 приведены результаты анализа
19 этнических групп. Теоретически предсказан�
ная зависимость расстояния от центроида и гете�
розиготности показана сплошной линией. По�
пуляции, оказавшиеся ниже этой линии, харак�
теризуются потоком генов, меньшим, чем
теоретически ожидаемый, а популяции, находя�
щиеся выше, – большим.

Полученные результаты свидетельствуют о том,
что популяции русских, украинцев, таджиков, уз�
беков, тувинцев, северных алтайцев, хантов и
манси являются реципиентами значительного
внешнего потока генов. Остальные же популяции
более изолированные. Расположение популяций
русских на графике согласуется с историей фор�
мирования русского населения Сибири, сложив�
шегося за счет миграций из европейской части
России, и со смешанным характером изучаемых
популяций. Положение же тувинцев и северных
алтайцев “выше” предсказанного уровня гетеро�
зиготности можно объяснить характером этноге�
неза этих этносов, происходившего на фоне мно�
гочисленных перемещений значительных групп
населения в области Алтая�Саян на протяжении
различных исторических и доисторических пери�
одов. Народы Восточной Сибири и Дальнего Во�
стока имеют наименьший уровень обмена генами
с другими “островными” популяциями, что, ве�
роятно, отражает процесс формирования гено�
фонда народов Восточной Сибири в условиях
сильной изоляции расстоянием и слабого влия�
ния миграционного фактора.

Корреляция генетического разнообразия 
с географическими, лингвистическими и 

антропологическими расстояниями

Корреляционный анализ проводили с исполь�
зованием теста Мантеля [32]. Этот тест позволяет
оценить степень корреляции и уровень ее значи�
мости между двумя матрицами, отражающими ге�
нетические расстояния между популяциями (эт�
ническими группами) или какие�либо другие раз�
личия, которые можно выразить в виде попарных
расстояний. Матрицы генетических, антрополо�
гических и лингвистических расстояний между
популяциями строили согласно [2].

Результаты анализа корреляции матрицы ге�
нетических расстояний, полученных с использо�
ванием полиморфных Alu�повторов и матриц
географических, лингвистических и антрополо�
гических расстояний, представлены в табл. 5. 

Эти результаты свидетельствуют о статисти�
чески значимой взаимосвязи дифференциации
популяций по аутосомным маркерам со всеми
анализируемыми параметрами. Наибольший
уровень значимости достигнут при сравнении
матрицы генетических расстояний с матрицами
географических дистанций и антропологиче�
ских различий. Наибольшим был коэффициент
корреляции при сравнении генетических рас�
стояний с матрицей антропологических разли�
чий (0.617), а наименьшим – с лингвистической
классификацией (0.316). Доля генетической ва�
риабельности, объясняемая антропологически�
ми факторами, также оказалась максимальной и
составила 38%.
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В целом полученные результаты свидетель�
ствуют о наибольшей корреляции между генети�
ческими расстояниями, определенными с ис�
пользованием полиморфных локусов Alu�повто�
ров, и антропологическими характеристиками
популяций, что вполне ожидаемо, так как это
признаки с существенным вкладом генетической
составляющей. Кроме того, значительный вклад
в картину генетических различий вносит и терри�
ториальный фактор.

Таким образом, с использованием набора ауто�
сомных Alu�повторов изучен генофонд популя�
ций Северной Евразии. Получены результаты,
указывающие на существование значительных
межрегиональных различий генофонда популя�
ций по степени генетического разнообразия, ге�
нетической дифференциации и изолированно�
сти. Популяции Восточной Европы, Южной и
Западной Сибири характеризуются высоким ге�
нетическим разнообразием, интенсивным влия�
нием миграционного фактора и низким уровнем
межэтнической генетической дифференциации.
Этносы Восточной Сибири и Дальнего Востока,
напротив, обладают относительно низким уров�
нем генетического разнообразия на фоне много�
кратно большей дифференциации и слабого пото�
ка генов извне. Филогенетический анализ показал
градиентное изменение структуры генофонда по�
пуляций в направлении с запада на восток, а корре�
ляционный анализ выявил значительный вклад в
картину генетических различий антропологиче�
ского и географического факторов.

Работа выполнена при финансовой поддержке
Федеральной целевой программы “Научные и
научно�педагогические кадры инновационной
России” (соглашение № 8042) и Российского
фонда фундаментальных исследований (проект
№13�04�02023a).
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