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ВВЕДЕНИЕ 

Геногеография народонаселения - одно из активно востребованных 

направлений в генетике человека, позволяющее реконструировать генетическую 

историю популяций, фиксировать временной срез настоящего и моделировать 

динамику генофондов в будущем. Это особенно актуально для исследования 

истории популяций в регионах, насыщенных историческими событиями. При 

подробнейшей изученности генофонда Европы, «белым пятном» на нем 

оставалось автохтонное население Крымского полуострова, генетическая история 

которого крайне запутана. Если даже не рассматривать население эпох палеолита 

[Prat et al., 2011], мезолита, неолита и бронзы, только за последние три 

тысячелетия Крым неоднократно становился перекрестком разнонаправленных 

миграций. В античности фиксируется присутствие ираноязычных кочевников - 

скифов и сарматов, жителей горного побережья – тавров, прибывавших в VII-V 

вв. до н. э. из полисов Малой Азии греческих колонистов-земледельцев, 

германоязычных «варваров» готов (III в. н.э). В средние века  появились волны 

тюркоязычных кочевников (гунны, хазары, половцы и печенеги), с XIII в - 

влияние Золотой Орды, которое дало начало Крымскому ханству в степной и 

предгорной зонах полуострова, с XIV в. - колонии  генуэзцев на южном берегу 

Крыма. В Новое время - в XV в.  завоевание Крыма Османской империей и 

миграция в Крым турок, а в XVIII веке – завоевание  Российской империей и 

миграция русских и украинцев. Кроме этих основных вех, история населения 

Крыма насчитывает и множество миграций меньшего масштаба, например, с VIII 

века несколькими потоками в Крыму появляются армяне, но в XVIII в. почти все 

эмигрируют на Дон. 

Богатая история Крыма отразилась в его хорошо изученном языковом и 

антропологическом разнообразии, однако генофонд оставался неизвестным. Хотя 

в современном населении Крыма 80% составляют русские и украинцы 

[Водарский и др., 2003], они являются потомками мигрантов последних 2-3 
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столетий, а к автохтонным народам Крыма относят крымских татар, караимов и 

крымских греков. Исследованию генофонда этих трех народов и посвящена 

данная работа. 

Крымские греки являются потомками как античных древнегреческих 

колонистов Крыма, так и всех последующих греческих переселенцев. С 

византийского периода крымские греки называют себе «румеи» [Араджиони, 

2004], а в период Крымского ханства часть перешла на язык крымских татар, 

сохранив при этом христианство и приняв этноним "урумы" [Баранова, 2010]. В 

XVIII веке крымские греки (румеи и урумы) были переселены в Северное 

Приазовье, где компактно проживают по настоящее время. В научной литературе 

данных о генофонде крымских (азовских) греков не представлено.  

Крымские татары (современная численность около 500 тыс. чел., в т.ч. 230 

тыс. чел. в Крыму) сформировались в результате взаимодействия кочевников из 

Евразийской степи, мигрировавших в Крым в средневековье, и более раннего 

населения Крыма [Тюркские народы Крыма, 2003]. Крымские татары были 

представлены тремя этногеографическим группами – степной, горной и 

южнобережной – которые различались особенностями языка и физического 

облика [Тюркские народы Крыма, 2003]. После Второй мировой войны крымские 

татары были депортированы в Среднюю Азию, но в конце XX века большинство 

из них вернулись в Крым. Сейчас они расселены независимо от мест рождения 

предков, но сохраняют память о своей принадлежности к одной их трех 

этногеографических групп. 

Данные о генофонде крымских татар присутствуют только в двух 

публикациях, к настоящему времени устаревших и посвященных не специально 

Крыму, а народам Евразии в целом (по Y-хромосоме [Wells  et al., 2001], по 

мтДНК [Comas et al., 2004]), и указывают на близость крымских татар к 

популяциям Центральной Азии. Однако в обеих публикациях проанализированы 

небольшие выборки (~20 образцов), собранные в Средней Азии. Неизвестна их 
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субэтническая принадлежность, генотипирование  проведено по узким панелям 

маркеров, актуальным более 10 лет назад. Перечисленные причины не позволяют 

привлечь данные из этих двух статей в анализ генофондов крымских популяций.  

Караимы являются наиболее загадочным народом Крыма: дискуссии об их 

«семитских» или «тюркских» предках длятся почти два столетия. Сходство 

караимской религии с иудаизмом дает основание предполагать семитское 

происхождение караимов, а тюркский язык – общность их предков с другими 

тюркоязычными народами [Тюркские народы Крыма, 2003].  

Единственное генетическое исследование караимов [Brook, 2014] основано 

на данных о современных жителях США, Канады, Израиля и Крыма. На 

основании лишь анализа совпадений гаплотипов в этой работе отмечается 

генетическое сходство караимов с разными группами евреев (ашкенази, сефарды, 

иракские и грузинские евреи) и спектром популяций Закавказья, Малой Азии и 

Ближнего Востока, что объясняется участием в истории караимов представителей 

разных этнических групп, объединенных караимизмом (одной из авраамических 

религий, признающей в качестве священных книг только Ветхий Завет). Однако 

малый размер выборки (25 индивидов – 21 мужчины и 4 женщины, для которых 

изучены панели STR-маркеров Y-хромосомы, а также изменчивость ГВС1 и ГВС2 

областей мтДНК) не позволяет проверить гипотезу ближневосточного 

происхождения генофонда караимов по этим данным. 

Таким образом, крайняя скудность либо отсутствие генетических данных о 

популяциях крымских татар, греков и караимов в научной литературе создают 

необходимость активных исследований генофонда коренного населения Крыма.  

 

Цель работы: изучить популяции крымских татар, крымских греков и 

караимов по трем генетическим системам (Y-хромосомы, мтДНК, полногеномных 

панелей аутосомных SNP) и оценить вклад основных источников миграций 

(восточнославянского, степного тюркоязычного, средиземноморского и 
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ближневосточного населения) в формирование генофондов автохтонных народов 

Крыма. 

 

Задачи исследования:  

1. Охарактеризовать генетическую структуру популяций крымских татар, 

крымских греков и караимов по полногеномной панели аутосомных SNP, Y-

хромосомных и митохондриальных маркеров и определить степень 

согласованности результатов по этим трем генетическим системам. 

2. Определить вклад различных потенциальных источников миграций 

(восточных славян, тюркоязычных групп Евразийской степи, населения 

Восточного Средиземноморья и Ближнего Востока) в формирование 

многокомпонентного генофонда коренных народов Крыма. 

3. Определить степень значимости выявленных генетических компонентов в 

каждой изученной популяции Крыма. 

4. Сравнить генофонд крымских татар с генофондами других народов с 

этнонимом «татары» (казанских татар, татар-мишарей, сибирских татар). 

 

Научная новизна.  

Впервые сформированы репрезентативные коллекции биологических 

материалов и генеалогической информации для популяций коренных народов 

Крыма: степных, горных и южнобережных крымских татар, греков урумов и 

румеев, караимов (N=476).  

Впервые проведенный анализ генофонда Крыма параллельно по данным 

гаплоидных (гаплогрупп Y-хромосомы, мтДНК) и аутосомных полногеномных 

панелей маркеров выявил согласованность всех трех генетических систем в 

характеристике генофонда автохтонных народов Крыма: подразделенность 

генофонда крымских татар на «северный» (степные) и «южный» (горные и 

южнобережные) сегменты, а также генетическую близость «южного» сегмента к 
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генофонду крымских греков (урумов и румеев); доминирующую роль 

переднеазиатского влияния на генофонд караимов; отсутствие влияния 

генофондов соседних восточнославянских популяций.  

Впервые рассмотрены генетические взаимоотношения популяций 

крымских, поволжских и сибирских татар, показана генетическая близость 

крымских татар только к одной из групп сибирских татар (ялуторовских). 

Впервые по данным полного секвенирования Y-хромосом гаплогрупп G1, 

R1b и N3 в генофонде крымских татар обнаружены вероятные следы миграций 

носителей индо-иранских языков, носителей ямной археологической культуры 

бронзового века, носителей «восточно-европейского» (N3a3) и «центрально-

азиатского» (N3a5) вариантов гаплогруппы N3. 

Впервые предложена модель формирования генофонда автохтонного 

населения Крыма на основе трех миграционных потоков: населения Восточного 

Средиземноморья (античного и средневекового); тюркоязычных кочевников из 

степей Северного Причерноморья и Прикаспия; переднеазиатских популяций. 

 

Практическая значимость.  

Полученные массивы данных трех генетических систем (Y-хромосомы, 

мтДНК и полногеномных панелей SNP-маркеров) о популяциях автохтонного 

населения Крыма могут быть использованы: для медико-генетического изучения 

и мониторинга, включая прогнозирование изменений генофонда Крыма в 

результате массовых миграций и межэтнических браков; в качестве референсных 

баз данных для судебно-медицинской экспертизы и возможности установления 

вероятного региона происхождения личности по образцу ДНК (как отдельно по 

отцовской или по материнской линиям, так и по множеству маркеров 

полногеномных панелей); специалистами смежных отраслей – антропологами, 

археологами, лингвистами, историками, этнографами – для изучения  этногенеза 
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народов Крыма, истории Северного Причерноморья и реконструкции 

формирования генофонда Северной Евразии. 

Результаты исследования используются в работе российских и зарубежных 

организаций: ФГБНУ «Медико-генетический научный центр», ФГБУН Институт 

общей генетики им. Н.И. Вавилова РАН, Следственный комитет РФ, ГБОУ ВПО 

«Кубанский государственный медицинский университет», Харьковский 

национальный университет имени В.Н. Каразина, ГАНУ «Институт 

стратегических исследований Республики Башкортостан», Кемеровский 

государственный университет, Эстонский биоцентр.  

 

Положения, выносимые на защиту: 

Анализ изменчивости гаплоидных и полногеномных аутосомных маркеров 

выявляет одинаковые закономерности в генетической структуре популяций 

автохтонного населения Крыма: степных, горных и южнобережных крымских 

татар, караимов, греков урумов и румеев.  

Генофонд автохтонных народов Крыма включает три основных компонента:  

восточно-средиземноморский (преобладает у крымских греков, южнобережных и 

горных крымских татар), степной евразийский (преобладает у степных крымских 

татар) и переднеазиатский (преобладает у караимов). 

Генофонд крымских татар по данным Y-хромосомы не обнаруживает 

сходства с генофондами татар Поволжья (казанских, мишарей, кряшен) и 

сибирских татар, за исключением лишь одной (ялуторовской) группы сибирских 

татар.  

Выраженная генетическая удаленность автохтонного населения Крыма от 

украинцев и русских указывает на отсутствие значимого потока генов от 

окружающих восточнославянских популяций, численно преобладающих в 

населении Крыма последние двести лет. 
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Степень достоверности и апробация результатов.  

Основные результаты исследования опубликованы в 19 научных работах, в 

том числе в 6 публикациях в ведущих рецензируемых научных журналах, 

рекомендованных ВАК РФ для защиты диссертаций. 

Материалы данной работы были представлены: на международной 

конференции «Human Evolution: Fossils, Ancient and Modern Genomes» (Англия, 

Хинкстон, 20-22 ноября 2017 г.); на III молодежной антропологической 

конференции «Актуальные проблемы физической антропологии: преемственность 

и новые подходы» (Москва, 2017); на Всероссийской конференции с 

международным участием «50 лет ВОГиС: успехи и перспективы» (Москва, 

2016); на антропологической секции XVII Западносибирской археолого-

этнографической конференции «Восток и Запад: проблемы синхронизации 

этнокультурных взаимодействий», посвященной 110-летию Г.Ф. Дебеца (Москва, 

2016); на Международной научной школе «Крым в системе политических и 

экономических связей с культурами Евразийской степи и  цивилизациями 

Востока» (Санкт-Петербург, 2016); на международной конференции American 

Society of Human Genetics (Vancouver, 2016); на Всероссийской конференции с 

международным участием «Актуальные проблемы современной генетики», 

посвященной  40-летию кафедры генетики КФУ (Казань, 2016); на 

Международной научной конференции «Эволюционный континуум рода Homo», 

посвященной 125-летию со дня рождения В.В. Бунака (VIII Бунаковские чтения; 

Москва, 2016); на итоговой конференции Международной полевой школы в 

Болгаре (Болгар, 2015); на международной конференции European Society of 

Human Genetics (Glasgow, 2015); на VII Съезде Российского общества 

медицинских генетиков (Санкт-Петербург, 2015); на VI Съезде Вавиловского 

Общества Генетиков и Селекционеров (Ростов-на-Дону, 2014); на 19th Congress of 

the European Anthropological Association “Anthropology: Unity in Diversity” 

(Moscow, 2014); на конференции молодых ученых ФГБУ «МГНЦ» РАМН 
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(Москва, 2014); на Международной конференции «Проблемы генетики населения 

и этнической антропологии», посвященной памяти Ю.Г. Рычкова (Москва, 2013); 

на конференции программы РАН "Молекулярная и клеточная биология: 

прикладные аспекты" (Москва, 2012); на VIII Международной научной 

конференции «Факторы экспериментальной эволюции организмов» (Алушта, 

2013); на VІ Международной конференции молодых ученых «Биология: от 

молекулы до биосферы» (Харьков, 2011). Обсуждение диссертационной работы 

прошло 11 мая 2017 г. на межлабораторном семинаре ИОГен РАН и 28 июня 2017 

г. на межлабораторном семинаре ФГБНУ «МГНЦ». 

 

Личный вклад автора в исследование.  

Автор лично проводил экспедиционное обследование популяций крымских 

татар (в 2013 г.) и координировал сбор образцов караимов (в сотрудничестве с 

Караимским обществом Москвы).  

Автор лично проводил экспериментальный анализ: выделение ДНК; 

измерение концентрации; создание рабочих и архивных ДНК-коллекций; 

генотипирование SNP-маркеров Y-хромосомы; обработку первичных результатов 

анализа STR-маркеров Y-хромосомы; анализ первичных данных секвенирования 

(трейсов) для участков ГВС1 и ГВС2 мтДНК; пробоподготовку (отбор ДНК-

коллекций, промер концентраций и приготовление аликвот) для генотипирования 

полногеномных панелей маркеров; ведение баз данных - анкетной информации, 

изученных образцов ДНК, результатов генотипирования отдельных маркеров, 

сводных баз данных генотипирования маркеров Y-хромосомы и фрагментов 

мтДНК; данных полногеномного анализа. 

Автором проведен практически весь объем статистического анализа - от 

расчета частот аллелей и генетических расстояний до многомерного 

шкалирования и анализа главных компонент - по трем системам маркеров, 

картографирование распространения гаплогрупп Y-хромосомы и предковых 
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компонентов ADMIXTURE, построение карт генетических расстояний Нея от 

изученных популяций. В сотрудничестве с коллегами проведен филогенетический 

анализ полных митохондриальных геномов и Y-хромосом, биоинформационный 

анализ предковых компонент методом ADMIXTURE. 

Автор лично оформлял результаты для представления в виде тезисов и 

докладов на научных конференциях, принимал активное участие в подготовке и 

написании статей по результатам работы. 

 

 



 

 

12 

 

ГЛАВА 1. ОБЗОР НАУЧНОЙ ЛИТЕРАТУРЫ 

Формирование генофонда человека происходит под влиянием как 

географического фактора (особенности территории расселения), так и социальных 

процессов, отражающихся на брачной структуре популяции (например, 

этническая и конфессиональная идентификация, лингвистические различия и др.). 

В таком контексте население Крыма представляет собой любопытный объект 

исследования. Географическое положение Крымского полуострова располагает к 

миграциям населения: из материковой части Восточной Европы через 

Перекопский перешеек с севера, с Западного Кавказа через довольно узкий 

Керченский пролив с востока, а также разнообразными морскими маршрутами с 

запада и юга. Различие ландшафтов внутри Крыма  (степная северная половина 

полуострова, гористое побережье с юга до востока, а также холмистая предгорная 

зона между ними) создает условные барьеры между группами, и, как следствие, 

возможности для дифференциации популяций по типам ведения хозяйства. А 

также возможности для миграции с просторов окружающих регионов на 

полуостров населения с разными хозяйственными типами. 

Сложившееся к XX-XXI вв. этническое, лингвистическое и 

конфессиональное разнообразие населения Крыма отражает его насыщенную 

историю [Араджиони, Герцен, 2004]. Факторы, сформировавшие любой из 

аспектов (или весь комплекс) этого разнообразия, могли оказывать воздействие на 

структуру браков в группах, и, как следствие, генофонд. Краткий обзор ключевых 

событий истории населения Крыма и данные о динамике численности крымских 

татар, греков и караимов представлены в первых двух разделах, справка о 

лингвистических особенностях изученных популяций – в третьем. 

Изменчивость признаков внешнего облика, как и генетических, отражает 

«биологическую» траекторию истории популяций, позволяет прояснять 

особенности и пути формирования их генофондов. Обзор данных физической 
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антропологии для изученных крымских популяций представлен в четвертом 

разделе данной главы. 

Об основном инструментарии современных популяционно-генетических 

исследований - маркерах Y-хромосомы, мтДНК и полногеномных панелей – 

дается краткая справка в предпоследнем разделе. Завершает главу рассмотрение 

имеющихся в научной печати публикаций о генофондах крымских популяций.   

 

1.1. Краткий обзор истории формирования населения Крыма 

Крымский полуостров географически связан с Восточной Европой, 

граничит с Кавказом, близок к степной полосе Евразии и к Малой Азии. Такое 

положение способствовало контактам крымских популяций с населением этих 

регионов как минимум на протяжении письменной истории.  

Доисторическая летопись анатомически современного человека в Крыму, 

как и во многих других областях Северного Причерноморья, началась с верхнего 

палеолита [Палеолит СССР, 1984; Prat et al., 2011; Черкасов А.В. 2014]. 

Преемственность населения, вероятнее всего, сохраняется и в эпохи мезолита 

[Мезолит СССР, 1989], неолита [Неолит Северной Евразии, 1996] и бронзы 

[Степи европейской части СССР в скифо-сарматское время, 1989]. Переход 

жителей Крыма к земледелию по данным анализа палеоботанических и 

палеозоологических материалов произошел около 5-6 тыс. лет назад [Motuzaite-

Matuzeviciute et al., 2013; Salavert et al., 2015]. Однако более подробно известно о 

населении Крыма и причерноморских степей начиная с античности. 

В первом тысячелетии до н.э. в Крыму фиксируется присутствие 

ираноязычных кочевников - скифов и сарматов; жителей горного побережья – 

тавров; прибывавших в VII-V вв. до н. э. из полисов Малой Азии греческих 

колонистов-земледельцев; германоязычных «варваров» готов (с III в.н.э., их 

потомки прослеживаются до XIV века). Предметом споров остается этническая 

принадлежность киммерийцев, описанных Геродотом [Артамонов, 1974]. 
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Прибывшие с побережья Малой Азии греческие колонисты построили в 

Крыму в VII-V вв. до н. э. первые города: ионийцы построили на востоке 

полуострова Пантикапей и Феодосию, жители Гераклеи Понтийской - 

Керкинитиду на западе Крыма (Рисунок 1). Греческие колонисты и их потомки не 

менее тысячи лет были хозяевами по крайней мере прибрежной части 

полуострова.  

 

 

Рисунок 1. Основные потоки миграций в Крым с античности до XVIII в. 

 

В греческих торговых городах селились и евреи — в раскопках видна их 

синагога. В центральной части полуострова образовалось скифское царство, 

распространявшее свою власть и на греческие города.  

В средние века  появились волны тюркоязычных кочевников (гунны, 

хазары, половцы и печенеги), с XIII в - влияние Золотой Орды, которое дало 
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начало Крымскому ханству в степной и предгорной зонах полуострова; с XIV в.- 

колонии  генуэзцев на южном берегу Крыма.  

В Новое время (XV в.) происходит завоевание Крыма Османской империей 

и миграции в Крым турок, а в XVIII веке – завоевание Российской империей и 

миграция русских и украинцев. В настоящее время славянское население 

составляет подавляющую часть (80%) общего населения Крыма [Итоги 

переписи…, 2015]. Кроме этих основных вех, история населения Крыма 

насчитывает и множество миграций меньшего масштаба, например, с VIII века 

несколькими потоками в Крыму появляются армяне, но в XVIII в. почти все 

эмигрируют на Дон. 

Из событий последних двух столетий стоит отметить следующие два. Во-

первых, в 1778 г. всех крымских греков – урумов и румеев (более 18 тыс. чел.) по 

указу  Екатерины II переселяют в Азовскую губернию, где их потомки проживают 

до сих пор [Араджиони, Герцен, 2004]. Во-вторых, уже в 1944 г. из Крыма в 

республики Центральной Азии  были тотально депортированы крымские татары, 

которые с конца 80х гг. XX в. массово возвращались в Крым [Крымские 

репатрианты…, 1998]. 

 

1.2. Динамика численности изученных популяций в XIX-XXI вв. 

Известно, что структура генофонда зависит от ряда факторов - не только 

эффективности миграций, но и размера популяции (например, изолированные и 

малочисленные группы больше подвержены дрейфу генов). Так как в данной 

работе изучены генофонды очень различных по численности и особенностям 

расселения групп, здесь уместно привести данные как минимум о динамике 

размера этих популяций и, где это возможно, её причинах, на протяжении 

последних двух столетий. 

Крымские татары Крыма являются самыми многочисленными среди 

современных коренных народов: по данным трех последних переписей населения 
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[Численность и состав населения Автономной Республики Крым…, 2001; Итоги 

переписи…, 2015], они  занимают третье место по численности среди всего 

населения Крыма (Рисунок 2). Однако только за последние три столетия эта 

ситуация несколько раз менялась.  

 

 

Рисунок 2. Национальный состав населения Крыма па данным переписи 

населения в 2014, 2001 и 1989 гг.  (таблица приведена в оригинальном виде из 

[Итоги переписи…, 2015]. 
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Довольно резкое колебание численности крымских татар в Крыму 

наблюдалось в XIX в связи с переселением в Турцию после Крымской войны (в 

60-е годы XIX в. из 241,9 тыс. чел. на полуострове осталось около 100  тыс. чел. 

[Старченко Р.А. 2013]). При этом население эмигрировало неравномерно из 

разных зон полуострова: большинство переселенцев были из степной зоны Крыма 

[Тюркские народы Крыма, 2003; Старченко Р.А., 2013]. Спустя столетие 

численность крымских татар на полуострове выросла вдвое: в 1897 г. проживало 

уже 194,4 тыс. чел. [Старченко Р.А., 2013], спустя 40 лет (1939 г.) – несколько 

больше, 219 тыс. чел. [Итоги переписи населения СССР в 1939 г]. И тем 

разительнее результаты следующей переписи населения, когда в 1959 г. из числа 

крымских татар в Крыму проживало только 193 человека… Столь резкое 

изменение отражает последствия депортации 1944 г., когда крымские татары 

тотально были переселены в республики Центральной Азии (две трети всех 

депортированных – в Узбекистан) [Крымские репатрианты…, 1998]. В 

депортации в силу неблагоприятных санитарных и бытовых условий, особенно в 

1944-1945 гг., отмечалась повышенная смертность крымских татар (за 11 лет 

численность сократилась примерно на четверть: от 194 тыс. чел в 1944 г. до 145 

тыс.чел. в 1955 г.) [Крымские репатрианты…, 1998].  

О начале возвращения на родину свидетельствует рост численности 

крымских татар в Крыму: в 1989 г. (Рисунок 2) до 38 тыс. чел., а к 2001 г. – до 245 

тыс. чел. (за 12 лет - более чем в 6 раз). 

Самым малочисленным из изученных в данной работе народов являются 

караимы. В настоящее время в Крыму проживает около полутысячи караимов 

(535 чел., из них только 56 считают родным караимский язык), в конце XX в. 

насчитывалось около тысячи человек (882 чел., 1989 г.) рисунок [Итоги 

переписи…, 2015], в начале XX в. – более 6 тыс. человек, а столетием раньше - в 

начале XIX в. – более 2 тыс. человек [Прохоров Д.А.  2011]. Таким образом, 

караимская община как минимум на протяжении последних двухсот лет 
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оставалась малочисленной, а также достаточно замкнутой (практиковались 

запреты на браки с инородцами и отказ принять в свою среду прозелитов, при 

нарушении – исключение из состава общины) [Тюркские народы Крыма, 2003]. 

Стоит отметить, что статус караимов как тюркоязычного народа («не евреев», что 

нередко разъяснялось министерством внутренних дел Российской империи, 

последний раз - в 1910 г. в официальном письме с подписью Столыпина П.А.) 

[Тюркские народы Крыма, 2003] позволил им в дальнейшем избежать геноцида 

по время оккупации Крыма в 1942-1944 гг. 

Крымские греки (последние два века – мариупольские, азовские греки) 

проживают на территории Донецкой области Украины. В 1778 г. из Крыма в 

Азовскую губернию переселились более 18 тыс. человек греков (урумы и румеи), 

основавших г. Мариуполь и ряд сел вокруг [Араджиони, Герцен 2004]. По данным 

переписи 2001 г. в Донецкой области проживало около 77 тыс. греков, что 

составляет 1,6% всего её населения [Численность и состав населения Донецкой 

области…, 2001, Рисунок 3]. Стоит отметить, что согласно Всеукраинской 

переписи 2001 г. только 5,4% греков Донецкой области считают родным язык 

своей национальности (94,5% - русский и украинский языки,  [Численность и 

состав населения Донецкой области…, 2001]).  
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Рисунок 3. Фрагмент таблицы «Численность и состав населения Донецкой 

области по итогам Всеукраинской переписи населения 2001 года» (приведена 

по [Численность и состав населения Донецкой области…, 2001]) отражает 

численность крымских (приазовских, или мариупольских) греков на начало 

XXI века, а также их относительную долю среди наиболее многочисленных 

этнических групп области. 

 

Малочисленность урумов и румеев (очевидно, что даже при равном 

соотношении этих групп численность каждой составила бы не более 30-35 тыс. 

чел.), постепенная утрата родного языка большинством представителей, а также 

близкое проживание с русскими и украинцами (от которых происходит 

заимствование языка, а также существует общность вероисповедания) создают 

условия для изменений в брачной структуре. В данном случае появляется 

возможность не только для браков между урумами и румеями (ранее 

существовавший барьер – различия языков – практически исчезает), но и с 

окружающим русским и украинским населением, что может приводить к 

генетической ассимиляции греческих популяций. 

 

1.3. Лингвистическое разнообразие популяций Крыма 

Большинство охваченных в данной работе популяций  (три субэтноса 

крымских татар, караимы и греки-урумы) – тюркоязычные, и только греки-румеи 

представляют греческую группу индоевропейских языков. Такое распределение 

лингвистических особенностей крымских популяций носит исторический 

характер и отражает связь населения Крыма с тюркоязычным миром 

Средневековья и Нового времени.  

Румейский диалект греческого языка восходит к византийскому периоду, 

сохранился в Крыму после падения Византийской империи. Исследователи 

расходятся в точной классификации языка румеев: одни отмечают близость к 
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понтийскому диалекту, другие – к северногреческому, третьи выделяют в 

отдельную диалектную группу [Баранова, 2010; Кисилиер, 2012].   

Диалекты урумов, караимов и трех субэтносов крымских татар различаются 

по выраженности кыпчакских и огузских элементов. Урумский язык сочетает в 

себе как огузские, так и кыпчакские диалектные черты  [Баранова, 2010]. 

Караимский язык относится к кыпчакской группе тюркских языков 

(западнокыпчакская ветвь), в его лексике отмечают пласт древнееврейских 

заимствований (связанные с религиозной жизнью)  [Тюркские народы Крыма, 

2003].  Диалекты крымскотатарского языка представляют градиент переходов от 

кыпчакской группы (северный – степной – диалект) до огузской группы (диалект 

южнобережного субэтноса) с промежуточным диалектом средней полосы 

[Тюркские народы Крыма, 2003; Меметов 1993]. В начале 20 века был 

сформирован литературный крымскотатарский язык, за основу включивший 

средний диалект (как наиболее понятный носителям двух других диалектов).  

Современная ситуация для языков крымских татар, греков и караимов 

неоднородна. Диалекты урумов и румеев сохраняются, но под угрозой 

исчезновения [Лингвистическая и этнокультурная ситуация в греческих селах 

Приазовья, 2009]. Подобная ситуация наблюдается и для караимского языка: по 

данным переписи 2014 г. из 535 человек, относящих себя к караимам, только 56 

человек владеют караимским языком [Итоги переписи…, 2015]. 

Крымскотатарский  язык в современном населении представлен литературной 

формой, сформированной в начале 20 века. 

 

1.4. Антропологический облик народов Крыма 

Изученные популяции крымских татар, караимов и греков в общем 

относятся к южноевропеоидам, однако различаются как в пределах данного 

антропологического типа, так и по наличию монголоидного компонента. 
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Урумы и румеи наиболее близки между собой, чем с любой иной группой 

греков Кавказа и Греции: к такому выводу пришел А.Н. Пулянос по результатам 

анализа измерительных и описательных признаков для жителей с. Мангуш 

Донецкой обл. Ученый подчеркнул, что самым важным аспектом в изучении 

антропологии мариупольских греков является общее происхождение 

тюркоязычной и грекоязычной групп. А.Н. Пулянос относил мариупольских 

греков  к эгейскому варианту восточносредиземноморского типа (является 

промежуточным между восточносредиземноморским и переднеазиатским 

вариантами) [Араджиони, Герцен, 2004]. 

Антропологические особенности субэтносов крымских татар 

зафиксированы в работах исследователей начала XX века. По данным о росте, 

длине конечностей, их пропорциональному соотношению, формы головы, 

особенностей черт и цвета лица показан географический тренд: при продвижении 

с севера на юг (от степной группы крымских татар к южнобережной) происходит 

уменьшение признаков альпийской и увеличение признаков динарской расы 

[Тюркские народы Крыма, 2003].  По данным анализа пальцевых и ладонных 

узоров во второй половине 20 века, крымских татар из Узбекистана 

характеризуют как популяцию метисного типа, сочетающую и монголоидные, и 

южноевропеоидные особенности. При подразделении этой выборки на три 

группы, выявляется преобладание южноевропеоидного компонента у 

прибрежных и горных крымских татар, а у степных – заметная доля 

монголоидной примеси [Тюркские народы Крыма, 2003].  

Антропологический облик караимов разные исследователи определяют как 

южноевропеоидный с небольшой монголоидной примесью. В.П. Алексеев 

объясняет специфическое сочетание черт внешнего облика караимов как 

следствие их происхождения, связанного с населением Хазарского каганата 

[Алексеев, 1989]. В результате сравнения палеоантропологического материала 

караимских кладбищ и города-крепости Саркел (скелетов хазар)  В.П. Алексеев 
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выделяет элементы сходства между ними. Изучение краниологических 

материалов из позднекараимских кладбиш и их сравнение с сериями из  

некрополей пещерных городов Крыма (Херсонеса, Мангупа, Эски-Кермена), 

описанных Г.Ф. Дебецем приводит В.П. Алексеева к заключению о вкладе 

средневекового городского населения горного и южнобережного Крыма в 

формирование антропологических особенностей крымских караимов.  На основе 

этого В.П. Алексеевым строится гипотеза о формировании крымских караимов в 

результате смешения мигрантов из Хазарского каганата (после разгрома 

последнего) и населения пещерных городов Крыма (в свою очередь, восходящих 

к таврам) [Алексеев, 1989].   

Г.Л. Хить по данным дерматоглифики отмечает своеобразие караимов 

Литвы на фоне других популяций Восточной Европы, что объясняет 

происхождением караимов, связанным с южными европеоидами [Хить, 1983]. 

А. Н. Пулянос отмечает сходство караимов с представителями 

анатолийского варианта переднеазиатского типа [Тюркские народы Крыма, 2003]. 

 

1.5. Современные методы и подходы в геногеографии 

Ввиду сложной истории населения Крыма для изучения его генофонда были 

привлечены три наиболее эффективные генетические системы: митохондриальная 

ДНК (мтДНК), Y-хромосома и аутосомные маркеры полногеномных панелей. 

Попытка обобщить особенности этих систем маркеров представлена в Таблице 1.  

Гаплоидные системы генетических маркеров – мтДНК и полиморфные 

маркеры нерекомбинирующей части Y-хромосомы – удобны для популяционной 

генетики возможностью филогенетической классификации. Маркеры мтДНК и Y-

хромосомы передаются в цепи поколений от предка потомкам единым (не 

рекомбинирующим) гаплотипом, при этом появляются новые мутации 

(потенциальные маркеры). Таким образом, все накопленное разнообразие 

человечества по мтДНК и Y-хромосоме можно расположить на филогенетических 
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схемах: от самых древних и повсеместных мутаций до очень локальных и 

возникших относительно недавно. Филогенетическая иерархия маркеров мтДНК 

и Y-хромосомы открывает возможности датирования возникновения мутаций 

[Balanovsky et al., 2015], а после изучения их географии – и времени 

распространения [Illumae et al., 2016].  

В качестве маркеров мтДНК и Y-хромосомы используются 

однонуклеотидные сайты полиморфизма (точечные мутации), инсерции и 

делеции, тандемные повторы (например, STR - короткие тандемные повторы Y-

хромосомы). При анализе мтДНК обычно секвенируют оба гипервариабельных 

участка (ГВС1 и ГВС2), в которых сосредоточена основная часть мутаций всей 

молекулы, но если предусматривают задачу глубокого филогенетического 

анализа – то и всю последовательность мтДНК для охвата всех мутаций. 

Маркеры мтДНК используются для популяционной генетики с конца XX в., 

и поэтому накоплены большие массивы данных (и собраны базы, например, 

глобальная БД изменчивости мтДНК “MURKA” [Балановский, 2015] , 

использованная в данной работе). Молекулы мтДНК лучше сохраняются в 

древних образцах, что позволяет проводить анализ не только современных, но и 

древних генофондов [Haak et al., 2010]. Обратной стороной удобного для анализа 

малого размера молекулы мтДНК является меньшие возможности для 

изменчивости (по сравнению с Y-хромосомой, длина которой в несколько тысяч 

раз больше, чем у мтДНК), и соответственно, датировок появления мутаций.  

Маркеры Y-хромосомы в силу патрилинейного типа передачи (от отца к 

сыну) и патрилокальности многих традиционных сообществ в прошлом 

(мужчины наследуют имущество семьи и остаются в местах проживания своих 

предков) обладают значительной возможностью дифференциации генофондов.  

Первые статьи, использующие маркеры Y-хромосомы, начали появляться около 

двадцати лет назад, за это время совершенствовались технологии, накапливались 

данные, расширялся спектр маркеров и возможности анализа. Анализ генофондов 
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даже по двум-трем десяткам гаплогрупп (их определяют SNP-маркеры) Y-

хромосомы позволяет выявлять основные паттерны генофонда [Балановский, 

2015]. Благодаря же возможностям NGS-анализа NRY нерекомбирирующей части 

Y-хромосомы становятся доступны массивы данных для глубокого 

филогенетического (выявление кластеров и их маркеров) и филогеографического 

(изучение географии выявленных кластеров) анализа [Ilumаe et al., 2016; 

Balanovsky et al., 2015; 2017]. Анализ Y-хромосомы древних индивидов методом 

NGS является не столь частым в публикациях, и, может, потому довольно ценным 

[Saag, et al., 2017].  Более развернуто о применении этой генетической системы  в 

геногеографии описано в монографии [Балановский, 2015]. 

Термин «полногеномный» в последние годы чаще используется для данных 

ресеквенирования генома с помощью NGS (Next-Generation Sequencing, или 

секвенирования нового поколения).  При этом нет сущностного противоречия и 

для его применения к результатам генотипирования полногеномных панелей 

(genome-wide arrays). Cоставляющие полногеномную панель SNP-маркеры 

покрывают практически весь геном (только с разной плотностью и 

равномерностью), таким образом представляя информацию о многих точках 

(генотип по определенному набору маркеров). По сути, после обработки данных 

NGS-секвенирования (сравнения изученных геномов с референсным) также 

выделяется генотип по выбранному набору полиморфизмов. Иными словами, на 

выходе, после обработки данных ресеквенирования генома также получается 

генотип по своеобразной панели (только выделенной исследователем для 

заданной цели).  

В данном исследовании использовались результаты генотипирования 

полногеномных панелей платформ Illumina и Affimetrix (подробнее в разделе 2.6), 

в равной мере информативных для популяционно-генетических исследований.  

Об эффективности полногеномных панелей, причем обеих платформ, 

свидетельствуют публикации в рейтинговых международных изданиях 
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(например,  [Novembre et al., 2008]), в последние годы все чаще включающие в 

результаты полногеномные генотипы древних индивидов (например, [Mathieson et 

al.,  2017]). 

Анализ генофондов с применением любой системы маркеров нуждается в 

данных сравнения и приводит к созданию баз данных. В данной работе 

использовались глобальные базы данных изменчивости мтДНК “MURKA” 

[Балановский, 2015] и Y-хромосомы “Y-base”, [Балановский, 2015] (подробнее – в 

разделе 2.1).  
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Таблица 1. Сравнение трех генетических систем маркеров 

Особенности мтДНК Y-хромосома 

Аутосомные 

полногеномные 

маркеры 

Прослеживание 

траектории 

формирования 

популяции 

связанная с женским 

населением 

связанная только с 

мужским 

населением 

вклад всех 

предковых линий 

Минимальный 

размер 

репрезентативной 

выборки, число 

образцов 

50-70 (для 

малочисленных 

групп допускается 

30-40) 

50-70 (для 

малочисленных 

групп допускается 

30-40) 

10 (для 

малочисленных 

групп - от 4-5) 

Число маркеров, 

порядок 
десятки десятки сотни тысяч 

Отражение 

межпопуляционных 

различий 

Достаточное (при 

очень подробном 

подразделении 

гаплогрупп стремится 

к максимальному) 

Максимальное Максимальное 

Предосторожности 

Более чувствительны 

к эффектам дрейфа 

генов; 

в интерпретации 

результатов – учет 

всего разнообразия, а 

не только мажорных 

вариантов. 

Более 

чувствительны к 

эффектам дрейфа 

генов; 

в интерпретации 

результатов – учет 

всего 

разнообразия, а не 

только мажорных 

вариантов. 

Более 

чувствительны к 

качеству выборки 

для анализа 

Филогенетическая 

иерархия маркеров 
Изучена Изучена 

Неизвестна в 

настоящее время 

Возможность 

датировок 

популяционных 

событий  

Существует (по 

данным  полных 

сиквенсов мтДНК) 

Существует  

(по STR-

гаплотипам,, с 

большей  

точностью – по 

данным NGS-

секвенирования) 

Существует  

(по аутосомным 

гаплотипам, 

например, 

методом IBD) 
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1.6. Изученность  генофонда Крыма по однородительским и 

полногеномным генетическим маркерам  

 

В научной литературе данные о генофондах крымских татар и караимов 

представлены крайне скудно, о крымских греках – отсутствуют. 

В двух публикациях, к настоящему времени устаревших и посвященных не 

специально Крыму, а народам Евразии в целом, представлены данные о 

генофонде крымских татар (по Y-хромосоме [Wells  et al., 2001], по мтДНК 

[Comas et al., 2004]).  

В статье [Wells  et al., 2001] при анализе по частотам гаплогрупп Y-

хромосомы изученная группа крымских татар (из Узбекистана) характеризуется 

повышенной частотой восточноевразийских вариантов - суммарно 19%  

генофонда приходится на долю гаплогрупп C-M130 и O-M175. Возможно, с этим 

связано выявленное генетическое сходство изученных здесь крымских татар с 

узбеками, каракалпаками и уйгурами, сформировавшими кластер VIII (Рисунок 

4). Стоит заметить, что хотя популяции крымских и казанских татар различаются 

по спектру изученных в этой работе гаплогрупп Y-хромосомы (например, у 

казанских татар отсутствуют указанные восточноевразийские гаплогруппы  C-

M130 и O-M175), в подписи к рисунку и в тексте дается указание понимать под 

«Tatar» все приведенные в таблице популяций группы татар. 
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Рисунок 4. Филогенетическая сеть популяций Евразии из статьи [Wells  

et al., 2001], где популяция крымских татар располагается внутри кластера 

VIII (помечено как «Tatar»). Рисунок приведен в оригинальной редакции. 

 

По спектру гаплогрупп мтДНК для крымских татар указывается 

«полностью западноевразийское происхождение» (Рисунок 5, [Comas et al., 

2004]). Хотя такая формулировка оставляет желать большей точности, тем не 

менее результат значительно отличается от полученного в предыдущем 

исследовании [Wells  et al., 2001].   
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Рисунок 5. Географическое положение и доли комплексов гаплогрупп 

мтДНК –восточноевразийского, западноевразийского и индийского для 

популяций из статьи [Comas et al., 2004]. Рисунок приведен в оригинальной 

редакции. 

 

При обзоре этих научных статей [Wells  et al., 2001], [Comas et al., 2004] 

стоит отметить несколько особенностей. Во-первых, в обеих публикациях 

использованы достаточно небольшие выборки (~20 образцов) крымских татар из 

республик Центральной Азии (Узбекистан, Кыргизстан). Вследствие малого 

размера выборок могло быть либо неполно отражено генетическое разнообразие 

изученной популяции, либо завышена доля отдельных гаплогрупп. Тем не менее, 

в начале 2000х годов подобные объемы выборок часто использовались для 

анализа полиморфизма Y-хромосомы и мтДНК в разных популяциях мира. Во-

вторых, в обеих  работах [Wells  et al., 2001], [Comas et al., 2004] неизвестна 

субэтническая принадлежность участников, что было бы полезно при понимании 

полученных результатов. Например, если бы в описанных работах были изучены 
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разные субэтнические группы крымских татар, то при полученных результатах 

было бы очевидно различие популяций; если же несовпадение результатов по Y-

хромосоме и мтДНК относилось бы к одному генофонду, то более вероятны были 

бы разные источники мужского и женского населения в формировании 

популяции. 

Наконец, в-третьих, не только малый размер изученных выборок и 

отсутствие указаний на субэтническую принадлежность, но и генотипирование 

образцов по узким панелям маркеров, актуальным более 10 лет назад, не 

позволили привлечь данные из статей [Wells  et al., 2001], [Comas et al., 2004] в 

проведенный в нашей работе анализ генофондов крымских популяций. 

Кроме описанных выше, в научной литературе доступны ещё три 

публикации о генофонде популяции, исторически связанной с крымскими 

татарами – белорусских, или польско-литовских татар (липки). По историческим 

данным, основу популяции белорусских татар сформировали миграции  

тюркоязычного населения Золотой Орды, в частности, с территории Крыма и 

Приазовья в XIV в. За прошедшие века белорусские татары утратили свой язык, 

но сохранили вероисповедание ислама. По результатам анализа маркеров Y-

хромосомы [Панкратов и др., 2014а], гаплогрупп мтДНК  [Панкратов и др., 2014б] 

и данных об аутосомном генофонде [Pankratov et al., 2016] белорусские татары 

близки к башкирам, казанским татарам и группам ногайцев. Авторы отмечают 

эффект основателя [Панкратов и др., 2014а] (особенно для комплекса восточно-

евразийских гаплогрупп мтДНК, [Панкратов и др., 2014б]) в изученной 

популяции, что, в принципе, могло бы повлиять на степень сходства современных 

белорусских татар с тюркоязычными группами Евразийской степи. Тем не менее, 

результаты этих работ [Панкратов и др., 2014а],  [Панкратов и др., 2014б], 

[Pankratov et al., 2016] свидетельствуют о сохранении в генофонде белорусских 

татар следов «степной» миграции, в которую по историческим данным, 

включались и предки современных крымских татар. 
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Исследование генетического разнообразия караимов – до сих пор 

единственное в научной литературе [Brook, 2014] - основано на данных о 

полиморфизме Y-хромосомы и мтДНК у современных жителей США, Канады, 

Израиля и Крыма. В статье изучены панели STR-маркеров Y-хромосомы (для 

большинства – 37 STR-маркеров, для некоторых – 67), а также изменчивость 

ГВС1 и ГВС2 областей мтДНК) для небольшой выборки в 25 индивидов (21 

мужчины и 4 женщины).  

Основным методом анализа данных в исследовании [Brook, 2014]  стал 

поиск совпадений гаплотипов караимов среди представителей разных популяций 

в базе данных компании Family Tree DNA (лидера в коммерческом тестировании 

генетических маркеров Y-хромосомы, мтДНК и аутосомного генома, 

https://www.familytreedna.com/). В статье подробно описаны выявленные 

совпадения для каждого изученного образца по каждой системе маркеров. На 

основании обобщения полученной таким образом информации в [Brook, 2014]  

отмечается генетическое сходство караимов с разными группами евреев 

(ашкенази, сефарды, иракские и грузинские евреи) и спектром популяций 

Закавказья, Малой Азии и Ближнего Востока. Такое заключение объясняется 

участием в истории караимов представителей разных этнических групп, 

объединенных караимизмом (одной из авраамических религий, признающей в 

качестве священных книг только Ветхий Завет).  

К сожалению, малый размер выборки не позволяет проверить гипотезу 

ближневосточного происхождения изученной здесь группы караимов путем её 

сравнения с популяциями Западной Евразии методами многомерной статистики.   
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ГЛАВА 2. МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ  

Генофонд популяции невозможно изучить без репрезентативной выборки. 

В понятие «репрезентативности» включаются не только количественные 

показатели (не менее 30 наблюдений при анализе диплоидных систем и в два раза 

больше – при анализе гаплоидных маркеров), но и качественные (например, 

максимальный охват разнообразия популяции, соразмерность выборки 

численности группы, и др.). В данной работе выборки были сформированы 

согласно отработанной годами и зарекомендовавшей себя стратегии (Балановская 

и др., 2016), однако и с учетом реальной – непростой - ситуации для каждой из 

обследованных популяций. В первом разделе данной главы описаны и правила, и 

исключения. 

Адекватными научной задаче должны быть методы исследования. Ввиду 

сложной истории населения Крыма и практически нулевой изученности его 

генофонда были использованы три типа генетических систем маркеров – 

нерекомбирирующие системы мтДНК и  Y-хромосомы наряду с сотнями тысяч 

SNP-маркеров аутосомного генома. Анализ данных генотипирования был 

проведен «классическими» методами многомерной статистики (которые важны не 

только для представления о взаимоотношениях популяций, но и для 

сопоставления полученных закономерностей с ранее показанными по другим 

маркерам и признакам), а также создающими наглядность и широту 

представления результатов картографическими, и, наконец, передовыми 

биоинформатическими. Об использованных в данной работе методах и  подходах 

- остальные 5 разделов главы. 

 

2.1. Источники и объем использованных материалов 

Стратегия формирования выборок для популяционно-генетических 

исследований [Балановская и др., 2016] подразумевает выполнение нескольких 

правил, главным из которых является следование этическим нормам (только 
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добровольное и бесплатное участие, гарантия конфиденциальности переданных 

для исследования личных данных).  

Репрезентативные выборки подразумевают:  

- учет этнической (где возможно – субэтнической, родоплеменной) 

принадлежности предков участников на глубину не менее трех поколений; 

- включение неродственных индивидов в обследование (что позволяет 

изучить максимальное разнообразие семейных линий в популяции); 

- охват в исследовании максимального числа локальных групп (например, 

деревень внутри района), что позволяет лучше учесть разнообразие популяции. 

Кроме того, для возможности дальнейшего анализа одной из трех наиболее 

эффективных генетических систем – Y-хромосомы – при сборе биологических 

образцов преимущество отдается мужчинам. Подобный подход позволяет 

впоследствии для одних и тех же индивидов из одной и той же популяции 

получить результаты анализа всех трех систем маркеров, что важно при 

сравнении выявленных по ним закономерностей. 

    Вышеописанный набор правил является базовым, однако при работе с 

крымскими популяциями формировались дополнения к нему.  

Экспедиционное обследование генофонда крымских татар проводилось в 

2010-2013 гг. при активной поддержке ГБУЗ РК «Консультативно-

диагностический центр по обслуживанию депортированных народов» (г. 

Симферополь). Располагая сведениями о лингвистическом и антропологическом  

своеобразии трех этногеографических групп крымских татар до середины XX в., 

во время экспедиционной работы учитывалась не только этническая 

принадлежность предков участников, но и субэтническая (происхождение из 

степного, горного или южнобережного субэтноса). Современные крымские 

татары уже не формируют эти, существовавшие до депортации, субэтнические 

группы и в основном проживают независимо от мест жительства своих предков 

до депортации. Тем не менее, память о местах рождения и проживания до 
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депортации предков нынешних крымских татар сохраняется, и эта бесценная 

информация обязательно учитывалась в обследовании. Именно на основе 

самоидентификации и мест рождения бабушек и дедушек участников были 

сформированы выборки для изучения генофондов трех субэтносов крымских 

татар (Таблица 2).  

Такой подход позволил учесть внутреннюю структуру популяции крымских 

татар и реконструировать особенности генофонда, сложившиеся за многие 

столетия до 1944 г. 

Обследование генофонда крымских (ныне - приазовских, мариупольских 

греков) не состоялось бы без инициативы и активного участия Ассоциации 

наследия азовских греков (проведено в 2009-2013 гг.). Последние два века урумы 

и румеи проживают в Приазовье, однако до этого в течение более тысячелетия 

формировались в Крыму, включая в себя как ранние группы местного населения, 

так и потоки миграций в средние века и новое время из Малой Азии и Балкан. 

При обследовании крымских греков также была учтена субэтническая структура, 

которая сформировалась ещё до переселения в Приазовье – подразделение по 

языку на урумов (тюркоязычных) и румеев (грекоязычных). Для данного 

исследования является важным охарактеризовать генофонды субэтносов: их 

сравнение друг с другом и окружающим популяциям представит информацию не 

только об источниках происхождения крымских греков в принципе, но и, 

косвенно, о влиянии смены языка группой на структуру браков внутри ней и, в 

конечном итоге, генофонд. В силу малочисленности урумов и румеев, 

сформированные выборки близки к максимально возможным размерам (Таблица 

2). 

Обследование генофонда караимов было проведено в сотрудничестве с 

Караимским обществом Москвы в 2014-2015 гг. Ввиду крайне малой численности 

народа, правило «трех поколений» строго соблюдалось всегда по мужской линии 

(дедушка по отцу – непременно караим), по линиям остальных трех предков – при 
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возможности. Тем не менее, была сформирована репрезентативная выборка для 

анализа разнообразия Y-хромосомы (N=61), для её части (индивидуумов, оба деда 

и обе бабушке которых – караимы) представилась возможность анализа и 

полногеномных маркеров (Таблица 1). 

В итоге были сформированы выборки для изучения генофондов шести 

популяций коренных народов Крыма: крымских татар (степная, горная и 

южнобережная  субэтнические группы), крымских (азовских) греков – урумов и 

румеев, и караимов (Таблица 2), суммарно охватывающие образцы 476 

представителей. 

 

Таблица 2. Описание изученных популяций 

Популяция 

Общая 

выборка 

 

 

Изучено по маркерам: 

Y-

хромосомы 
мтДНК 

Полногеномным 

аутосомным 

панелям 

Степные крымские татары 80 80 63 10 

Горные 

крымские татары 
141 141 53 10 

Южнобережные 

крымские татары 
97 90 51 10 

Караимы 61 61 0 7 

Крымские (азовские) греки урумы 59 59 24 4 

Крымские (азовские) греки румеи 38 38 20 9 

Всего: 476 476 211 50 
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Сравнительный анализ изученных групп с популяциями Северной Евразии 

проведен с использованием данных:  

А) по маркерам Y-хромосомы – из БД «Y-base» (разработчики: О.П. 

Балановский, А.С. Пшеничнов, Р. С. Сычев, Е.В. Балановская) [Балановский, 

2015]. 

Б) по мтДНК – из БД «MURKA» (разработчики: В.В. Запорожченко, О.П. 

Балановский, А.С. Пшеничнов, Е.В. Балановская) [Балановский, 2015]. 

В) по полногеномным панелям маркеров – из публикаций [Li et al. 2008; 

Behar et al. 2010; 2013; Yunusbayev et al., 2012, 2015; Kushniarevich et al., 2015].  
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2.2. Методы экспериментального анализа ДНК 

Выделение ДНК проведено методом фенол-хлороформной экстракции с 

использованием протеиназы К. Концентрация ДНК определялась на 

спектрофотометре Nanodrop, на флуориметре Qubit 2.0, на приборе ABI 7900 

(Applied Biosystems) методом ПЦР в реальном времени с использованием набора 

Quantifiler Human DNA Kit. Для каждого образца сформированы рабочая, 

нормализованная (2нг/мкл) и архивная аликвоты ДНК. 

Определение гаплогрупп Y-хромосомы осуществлено на основе 

генотипирования 56 SNP маркеров на приборах ABI 7900HT и ABI Step One Plus 

(Applied Biosystems) методом ПЦР в реальном времени с использованием TaqMan 

зондов согласно следующей номенклатуре (по ISOGG на март 2018 г. 

[www.isogg.org], в скобках указан SNP маркер): C(M130), C2(M217), 

C2b1a2(M48), C2c1a1a1(M407). C2e(P53.1), C2f(P62), D(M174), E(M96), 

E1b1b1(M35.1), E1b1b1a1(M78), E1b1b1b2a1(M123), F(M89), G(M201), 

G1(M285), G2a(P15), G2a1(P16), G2a1a(P18), G2a3a(M406), G2a3b1(P303), 

H(M69), I(M170), I1(M253), I2a2a(M223), I2a1(P37.2), J(M304), J1(M267), 

J1a2a1a2(P58), J2(M172), J2a1a(M47), J2a1b(M67), J2a1b1(M92), J2b(M12), 

K(M9), L(M20), N1(LLY22), N1a2b(P43), N1a1a(M178), N1a1a1a2(B211), 

N1a1a1a1a4(M2118), N1a1a1a1a1(CTS10760), N1a1a1a1a2(Z1936), 

N1a1a1a1a3a(F4205), N1a1a1a1a3b(B202), N1a1a1a1a(L392), N1a1a1a(L708), 

O2(M122), Q(M242), Q1a1a(M120), R(M207), R1a1a(M198), R1a1a1b1a1(M458), 

R1b(M343), R1b1a1a(P297), R1b1a1a1(M73), R1b1a1a2(M269), R2a(M124), 

T1a(M70).   

Определение гаплотипов Y-хромосомы по панели 17 STR-маркеров 

проведено методом фрагментного анализа на капиллярном секвенаторе ABI 

3130xl с использованием набора Y-filer. На основе полученных STR гаплотипов 

осуществлялся прогноз гаплогрупп с помощью предиктора Whit Atney и 
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представленного на сайте коллектива [www.genofond.ru] предиктора 

YPredictor_v1.0.5. Прогноз гаплогруппы по STR сравнивался с результатом ее 

определения по SNP маркерам: такой двойной контроль обеспечивает надежность 

генотипирования. 

Определение гаплогрупп мтДНК проведено в результате анализа мутаций в 

участках ГВС1 и ГВС2 мтДНК на основе данных секвенирования по Сэнгеру, при 

необходимости уточнения - с привлечением анализа SNP-маркеров мтДНК 

(замены в позициях: 4580; 6371; 7028; 8280; 9540; 10463; 11947; 12308; 12612; 

12705; 14668; 14766; 14783). Определялась  принадлежность к следующим 

гаплогруппам мтДНК: N1b, N1I, N2W, U1, U2e, U3, U4, U5a, U6, U7, K, X, H, V, 

HV0, HV, R0a, A, B4_16261, B4b1, B5b, B, J1b, J2a1a, J, M12G, M7c, C4a2, C5a, 

C5c1, C, Z, M9, D4b1, D, F1a1, F1b, T1, T2b, T2c, T2e, T2. 

Генотипирование полногеномных маркеров проведено с использованием 

панелей Illumina 730k и Human1M-Duo BeadChip (для образцов степных, горных и 

южнобережных крымских татар, греков урумов и румеев) и Affymetrix Human 

Origins (для образцов караимов и трех субэтносов крымских татар). 

 

2.3. Методы статистического анализа.  

Генетические расстояния Нея [Nei, 1987] рассчитаны с использованием 

программы DJgenetic [Balanovsky et al., 2008] по частотам гаплогрупп Y-

хромосомы. Визуализация генетических расстояний методом многомерного 

шкалирования и анализ главных компонент по частотам гаплогрупп мтДНК 

проводились с использованием программы Statistica 7.0 [StatSoft, http://statsoft.ru/].  

Анализ главных компонент и расчет FST-дистанций по данным полногеномных 

панелей маркеров проводился с помощью пакета R после подготовки данных в 

пакете Plink [Purcell et al., 2007]. На предварительных этапах подготовки данных 

из группы сцепленных маркеров был оставлен только один; также были удалены 
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маркеры с низким уровнем генотипирования в образцах датасета и образцы с 

низким уровнем генотипирования панели. 

 

2.4. Методы картографического анализа.  

Карты распространения гаплогрупп Y-хромосомы (и на их основе - 

генетических расстояний Нея от шести изученных популяций) и предковых 

компонентов ADMIXTURE построены с помощью программного обеспечения 

«GeneGeo» [Balanovsky et al., 2011; Кошель, 2012] методом средневзвешенной 

интерполяции с радиусом влияния 1750 км и  степенью весовой функции, равной 

3. 

 

2.5. Методы филогенетического анализа. Филогенетическая сеть 

построена методом reduced median и median joining [Bandelt et al., 1995] с 

использованием программ Network 4.1.1.2 и Network Publisher [Fluxus 

Engineering].  

 

2.6. Методы биоинформатического анализа. 

Доли предковых компонентов в популяциях Крыма в контексте Северной 

Евразии (с привлечением данных об африканских группах) рассчитаны с 

помощью пакета ADMIXTURE [Alexander et al., 2009; 2011] по массиву данных 

171 тыс. аутосомных SNP у 725 образцов из 44 популяций. На предварительных 

этапах подготовки данных из группы сцепленных маркеров был оставлен только 

один; также были удалены маркеры с низким уровнем генотипирования в 

образцах датасета и образцы с низким уровнем генотипирования панели. Анализ 

проводился на уровнях k (число заданных предковых групп) от 2 до 18, выбор 

значений k для рассмотрения сделан по функции правдоподобия.   
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ГЛАВА 3. СТРУКТУРА ГЕНОФОНДА ПОПУЛЯЦИЙ КОРЕННОГО 

НАСЕЛЕНИЯ КРЫМА ПО ДАННЫМ ТРЕХ ГЕНЕТИЧЕСКИХ СИСТЕМ 

Данное исследование генофондов коренных народов Крыма является 

первым, реализованным на репрезентативных выборках и с охватом 

субэтнического разнообразия популяций (что особенно важно для крымских татар 

и греков). Кроме того, исследование является «полисистемным», поскольку 

проведено на трех генетических системах: гаплоидных (Y-хромосомы, мтДНК) и 

широкогеномных панелей аутосомных маркеров. Эти три системы отражают 

разные траектории истории крымского генофонда: связанные только с женской 

или только мужской частями популяции, или сразу со всеми предковыми линиями 

популяции. В первых трех разделах описаны результаты, полученные при 

изучении каждого типа генетических маркеров, а в завершение этой главы 

рассмотрен вопрос о согласованности выявленных закономерностей. 

 

3.1. Структура генофонда Крыма по маркерам Y-хромосомы 

Генетическое разнообразие изученных крымских популяций охватывает 

практически весь набор гаплогрупп Y-хромосомы (Рисунок 6), встреченных в 

Евразии (кроме «африканских» гаплогрупп А и В, распространённых с меньшей 

частотой в Передней Азии). Столь высокое генетическое разнообразие в 

населении небольшого полуострова уже указывает на пересечение здесь 

генетических потоков из разных регионов материка и вероятный вклад 

контрастных генофондов в формирование крымских популяций. 

Для «генетических портретов» шести изученных популяций (Рисунок 6) 

характерно отсутствие «мажорной» гаплогруппы, охватывающей большую часть 

разнообразия (близка к исключению из этого только популяция румеев, где на 

долю гаплогруппы J2-M172 приходится несколько менее половины генофонда). 

Высокое разнообразие и отсутствие доминирующих генетических вариантов 

приводит к необходимости характеризовать популяции по спектру не отдельных 
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гаплогрупп, а их комплексов (обычно включающих гаплогруппы, 

скоррелированные друг с другом по географии).  

 

 

Рисунок 6. «Генетические портреты» караимов, крымских греков (румеев и 

урумов) и крымских татар  по маркерам Y-хромосомы . 

 

В генофонде Крыма наиболее ярко выделяется комплекс «южных» по своей 

географии гаплогрупп - G2a, J1, J2 (из ближайших к Крыму регионов 

преобладают в популяциях Кавказа, Восточного Средиземноморья и Малой Азии; 

Рисунки 7-8), а также E1b и I2a (с большей частотой встречены в населении 

южных регионов Европы), L и T (довольно редкие гаплогруппы, из географически 

ближайших регионов встречаются в населении Кавказа и Передней Азии). 

[Балановский, 2015]. 
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Рисунок 7. Карты распространения основных ветвей гаплогруппы G2a-P15 

Y-хромосомы в населении Европы: слева – G2a-P303, справа - G2a-P16. 

Рисунки приводятся по [Балановский, 2015]. 

 

 

Рисунок 8. Карты распространения гаплогрупп Y-хромосомы J1-M267 

(слева) и J2-M172 (справа) в населении Европы. Рисунки приводятся по 

[Балановский, 2015]. 
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У караимов более половины генофонда составляют гаплогруппы G2a, J1, J2 

(Рисунок 6). Генофонды двух групп крымских греков – урумов и румеев – близки 

по составу, но различаются по спектру – долям – гаплогрупп Y-хромосомы: у 

румеев преобладает J2, у урумов одной доминирующей гаплогруппы нет, 

наиболее частые – гаплогруппы G2a, J2, I1 (Рисунок 6). Горные и южнобережные 

крымские татары близки друг к другу по спектру гаплогрупп, в котором наиболее 

часто встречены гаплогруппы G2a, J2, E1b (Рисунок 6). У степных крымских 

татар также наиболее частыми остаются J2 и G2a, хотя по сравнению с другими 

группами суммарная доля этого комплекса в генофонде несколько меньше 

(Рисунок 6). 

В генофонде всех изученных популяций (Рисунок 6) присутствуют также 

три «паневразийские» гаплогруппы: R1a-M198 и R1b-M343 (Рисунок 9), N1-M178 

(Рисунок 10). Данные гаплогруппы хоть и распространены широко по большей 

части материка, но преобладают в населении отдельных регионов,  например, 

R1a-M198 - в Восточной Европе, на Алтае и в Индии; R1b-M343 – в Западной 

Европе и на Урале, N1-M178 – в Северной Европе и в Сибири. По сути, каждая из 

этих трех гаплогрупп представляет собой сумму большого числа локальных 

ветвей, иногда мало пересекающихся ареалами (например, как показано на 

примере внутренней структуры гаплогруппы N1-M178 в статье [Illumae et al., 

2016] с участием автора).  

Суммарная доля R1a-M198, R1b-M343 и N1-M178 в генофонде изученных 

популяций довольно значительна: от 19% у румеев до 36% у степных крымских 

татар (Рисунок 6). В контексте анализа крымских популяций вклад этих трех 

гаплогрупп может отражать либо влияние восточно-европейских популяций, либо 

миграции из более восточных регионов Евразии, либо и то, и другое совместно.  
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Рисунок 9. Карты распространения гаплогрупп Y-хромосомы R1a-M198 

(слева) и R1b-M343 (справа) в населении Европы. Рисунки приводятся по 

[Балановский, 2015]. 

 

 

Рисунок 10. Карта распространения гаплогруппы N-М178 (по предложенной в 

статье новой классификации названа N3) [Illumae et al., 2016]. 
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Комплекс с восточно-евразийским распространением (с большей частотой 

встречаются в Центральной Азии и Сибири) включает, в основном, гаплогруппы 

C3-M217, Q-M242, O3-M122. Этот комплекс и наиболее выражен у степных 

крымских татар, в меньшей степени –у караимов, горных и южнобережных 

крымских татар, отсутствует у крымских греков (Рисунок 6). География этого 

комплекса будет подробнее рассмотрена в разделе 4.3. 

Рассмотрение отдельных генетических вариантов и их комплексов дает 

общее представление о разнообразии генофондов, позволяет сопоставить между 

собой небольшое число групп. Однако для межгруппового сравнения и поиска 

общих региональных компонентов применяется многомерный статистический 

анализ, одновременно учитывающий весь набор гаплогрупп для десятков 

популяций. Представленные далее результаты основаны на данных 

генотипирования только основной – стандартной панели – гаплогрупп Y-

хромосомы (без подразделения гаплогрупп на глубокие линии  - субтипы, или 

субгаплогруппы). Тем не менее, итоги анализа позволяют рассмотреть структуру 

генофонда Крыма в контексте его связей с окружающими регионами и 

потенциальными источниками миграций.  

Распределение популяций на графике многомерного шкалирования 

(Рисунок 11) в целом следует географическому принципу. Выделяются четыре 

кластера: восточных славян (русские, украинцы), волго-уральских популяций 

(поволжские татары, башкиры), центральноазиатский (узбеки, киргизы, 

каракалпаки, казахи и монголы, а также занимающие пограничное положение 

караногайцы и степные крымские татары), кластер популяций Средиземноморья и 

Кавказа. На «южном» полюсе это кластера расположились греки Балкан, 

итальянцы, сицилийцы, болгары, греки Крита, турки, армяне; на «северном» 

полюсе кластера – популяции Западного Кавказа – балкарцы, черкесы, абазины; 

между этими полюсами распределились остальные четыре популяции – греки 

урумы и румеи, горные и южнобережные крымские татары (Рисунок 11). 
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Распределение генофондов крымских татар и греков на два блока – степных 

крымских татар, тяготеющих к степным тюркоязычным популяциям, и остальных 

четырех групп, в большей мере приближенных к средиземноморским группам, 

отражает вклад как минимум двух основных компонентов. Очевидно, что более 

распространённый в Крыму компонент объединяет генофонды крымских греков и 

двух «южных» групп крымских татар, он восходит преимущественно к 

популяциям Восточного Средиземноморья (возможно, также частично включает и 

генетические элементы западнокавказских популяций). Этот компонент – 

Восточносредиземноморский («морской») - в меньшей мере, но все-таки выражен 

и у степных крымских татар, определяя их пограничное (а не более глубокое, 

«восточное») положение внутри центральноазиатского кластера. Похоже, что 

вклад этого компонента определяет генетическую близость степных крымских 

татар с горными (генетические расстояния Нея d=0.22 и южнобережными 

крымскими татарами d=0,25, Таблица 3), а также с турками, балкарцами и 

черкесами (Таблица 3).  

Второй генетический компонент – «степной» - наиболее выражен у степных 

крымских татар, определяет их тяготение к группе степных тюркоязычных 

популяций (особенно к караногайцам, генетическое расстояние Нея d=0,23; 

Таблица 3). 

Следует отметить явную генетическую отдаленность генофондов крымских 

татар и греков от кластера восточнославянских популяций, отраженную как на 

графике (Рисунок 11), так и в значениях генетических расстояний, которые для 

румеев, горных  и южнобережных крымских татар в 2-8 раз больше, чем до греков 

или турков (Таблица 3). Данный результат указывает на отсутствие значительного 

генетического влияния ближайших географических соседей – русских  и 

украинцев – на формирование генофонда данных популяций Крыма. 
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Рисунок 11. График многомерного шкалирования популяций Крыма и 

окружающих регионов по данным Y-хромосомы (гаплогруппы C-M130, E-M35, G-

M285, G-P15, H-M69, I-M253, I-P37.2, I-M223, J-M267, J-M172, L-M11, N-M178, O-M122, Q-

M242, R-M198, R-P297(xM269), R-M269, R-M124, T-M70). Показатели стресса SO=0.15, 

алиенации=0.16.  

Расшифровка обозначений: CTC - крымские татары южнобережные, CTM - крымские 

татары горные, CTS – крымские татары степные, CGR - крымские греки румеи, CGU - 

крымские греки урумы, RU – русские, UA – украинцы, BA - башкиры, TV – поволжские 

татары, IT - итальянцы, SI - сицилийцы, GR-греки, BU - болгары, TU – турки, CR – греки 

Крита,  AB – абхазы, AR- армяне, BL – балкарцы, CI – черкесы, NG – караногайцы, UZ - 

узбеки, KG – киргизы, KK – каракалпаки, KZ – казахи, MN - монголы.  
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Таблица 3. Генетические расстояния от крымских татар и крымских греков   

Популяции 
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Крымские греки румеи 0 0,33 0,35 0,28 0,54 

Крымские греки урумы 0,33 0 0,16 0,2 0,45 

Крымские татары 

южнобережные 
0,35 0,16 0 0,03 0,25 

Крымские татары горные 0,28 0,2 0,03 0 0,22 

Крымские татары степные 0,54 0,45 0,25 0,22 0 

Абхазы 0,26 0,39 0,32 0,27 0,3 

Армяне 0,18 0,48 0,31 0,28 0,51 

Башкиры 1,23 0,52 0,38 0,36 0,5 

Балкарцы 0,45 0,28 0,17 0,16 0,23 

Болгары 0,79 0,5 0,19 0,25 0,6 

Черкесы 0,5 0,42 0,34 0,31 0,24 

Греки Крит 0,09 0,35 0,2 0,18 0,44 

Греки 0,55 0,55 0,25 0,3 0,66 

Итальянцы 0,59 0,87 0,6 0,64 0,66 

Киргизы 2,47 0,96 0,64 0,68 0,61 

Каракалпаки 1,44 0,9 0,58 0,54 0,34 

Казахи 2,25 1,99 1,39 1,26 0,68 

Монголы 3,47 2,82 1,76 1,65 0,84 

Караногайцы 0,75 0,57 0,32 0,25 0,23 

Русские 1,67 0,55 0,36 0,4 0,73 

Сицилийцы 0,38 0,6 0,34 0,36 0,51 

Турки 0,23 0,34 0,22 0,2 0,29 

Татары поволжские 1,01 0,47 0,3 0,3 0,44 

Украинцы 1,55 0,58 0,34 0,4 0,75 

Узбеки 0,65 0,38 0,21 0,19 0,34 
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В случае анализа генофонда караимов необходимо было несколько 

изменить охват популяций, включая больше данных о переднеазиатских 

популяциях и группах евреев. В силу изученности этих групп по разным, в 

некоторых случаях узким, панелям маркеров, пришлось провести весь 

многомерный анализ только по частотам 9 гаплогрупп (Рисунок 12). На таком 

уровне подробности панели маркеров Y-хромосомы возможно выявить более 

общий паттерн, что оказалось достаточным для тестирования «тюркской» и 

«семитской» гипотез происхождения караимов. 

Сравнительный анализ генофонда караимов в масштабе Северной Евразии 

позволил выделить круг генетически родственных популяций (Рисунок 12). 

Наименьшие генетические расстояния от караимов (d≤0.21, Таблица 4) 

обнаружены с популяциями Крыма (крымские татары и греки-ромеи), Кавказа и 

Прикаспия (абхазо-адыги - абхазы, абазины, кабардинцы, черкесы; тюрки – 

балкарцы, кумыки, азербайджанцы, астраханские татары), Передней Азии и 

Ближнего Востока (турки, разные группы иранцев, иракцы, арабы и палестинцы, а 

также евреи-сефарды). Таким образом, за пределами Крыма наиболее генетически 

близки караимам только популяции с ярко выраженным вкладом 

переднеазиатского генетического компонента (комплекса гаплогрупп) - народы 

Передней Азии и Ближнего Востока, Кавказа.  

Центральноазиатский генетический след у караимов невелик (менее 10%), и 

среди тюркоязычных народов Европы и Азии караимы близки только к крымским 

татарам, туркам, балкарцам, азербайджанцам, кумыкам и астраханским татарам, 

т.е. преимущественно к западным тюркам (Таблица 4). 

Данные результаты отчасти сходны с выводами в работе [Brook, 2014], где 

большинство совпадений гаплотипов караимов по Y-хромосоме отмечалось с 

представителями в том числе народов Передней Азии, но отличаются отсутствием 

явной генетической близости караимов с группами евреев и наличием небольшой 

доли центральноазиатских генетических линий. 
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Рисунок 12. Популяции караимов, крымских татар и греков по данным Y-

хромосомы (гаплогруппы C-M130, E-M96, I-M170, G-M201, L-M20, Q-M242, R-

M198, R-M343). Показатели стресса SO=0.14, алиенации=0.15. Расшифровка 

обозначений: CRM – караимы, CTC - крымские татары южнобережные, CTM - крымские 

татары горные, CTS – крымские татары степные, RU – русские, UA – украинцы, BE – 

белорусы, BS-башкиры, TAV – поволжские татары, KN-ногайцы, TAA-астраханские татары,  

UZB-узбеки, KG-киргизы, KK – каракалпаки, KZ – казахи, MN – монголы, GRE-греки, TUR – 

турки, AH – абхазы, AB – абазины, KB – кабардинцы, BL – балкарцы, CI – черкесы, KC – 

карачаевцы, AZ – азербайджанцы, KM – кумыки, IR1 – иранцы южные, IR2 – иранцы юго-

восточные, IR3 – иранцы северо-западные, IR4 – иранцы сборная выборка, IG – иракцы, JWS – 

евреи-сефарды,  JWP – евреи Португалии, PL-палестинцы, ARE – арабы восточные, ARS – 

арабы южные. 
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Таблица 4. Генетические расстояния Нея от караимов до окружающих популяций  

Популяция Код Караимы Популяция Код Караимы 

Караимы CRM 0 Крымские татары 

степные 

CTS 0,21 

Иранцы южные IR1 0,06 Кумыки KM 0,21 

Крымские татары горные CTM 0,09 Татары астраханские TAA 0,21 

Абхазы AH 0,09 Азербайджанцы 

(Дагестан) 

AZ 0,21 

Турки TUR 0,11 Крымские греки 

урумы 

CGU 0,27 

Балкарцы BL 0,11 Узбеки UZ 0,3 

Евреи сефарды JWS 0,11 Карачаевцы KC 0,34 

Кабардинцы KB 0,12 Евреи португальские JWP 0,36 

Крымские татары 

южнобережные 

CTC 0,12 Греки GRE 0,41 

Черкесы CI 0,13 Караногайцы KN 0,49 

Иранцы северо-западные IR3 0,14 Татары поволжские TAV 0,5 

Арабы (ОАЭ) ARE 0,15 Каракалпаки KK 0,6 

Крымские греки румеи CGR 0,16 Казахи KZ 0,63 

Арабы (Саудовская 

Аравия) 

ARS 0,19 Башкиры BS 0,68 

Иранцы юго-восточные IR2 0,19 Русские RU 0,94 

Иранцы (разные регионы) IR4 0,2 Украинцы UA 1,01 

Палестинцы PL 0,2 Киргизы KG 1,06 

Абазины AB 0,2 Белорусы BE 1,08 

Иракцы IG 0,2 Монголы MN 1,27 

 

Генетические расстояния от караимов до восточнославянских соседей – 

русских и украинцев – настолько же велики, как и до народов Центральной Азии 

(монголов или киргизов, Таблица 4). Генетическая отдаленность караимов от 
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своих восточнославянских соседей не только отражает качество сформированной 

выборки (успешный отбор индивидов без метисации в последних трех 

поколениях), но и не дает оснований для гипотезы о  генетической ассимиляции 

малочисленных караимов среди  многочисленных русских и украинцев в Крыму 

за последние 200 лет. 

 

3.2. Разнообразие линий мтДНК в популяциях крымских татар и греков 

Структура митохондриального генофонда четырех крымских популяций на 

уровне крупных гаплогрупп представлена на Рисунке 13. Группы крымских 

греков и южнобережных крымских татар по частотам гаплогрупп мтДНК сходны 

с популяциями восточного Средиземноморья и в целом демонстрируют 

европейские диапазоны значений.  Примерно 35% линий приходится на 

гаплогруппу H, что ниже центральноевропейского среднего (40%, [Richards et al., 

2000]), но типично для юго-востока континента. Гаплогруппы V, U5a, K и T2b  

характерны для большинства европейских популяций, причем первые две 

практически отсутствуют за пределами Европы [Richards et al., 2000]. Частоты 

гаплогруппы K у греков близки западноевропейскому среднему. Наличие линий 

R0a, T2c и U3, более характерных для популяций Ближнего Востока, также 

является отличительной особенностью восточносредиземноморского генофонда. 

С популяциями Балкан и Восточной Европы исследованные крымские группы 

связывает преобладание варианта J1c среди линий гаплогруппы J (для западного 

Средиземноморья характерны иные варианты). На уровне гаплотипов все 

перечисленные гаплогруппы также демонстрируют близость 

восточносредиземноморскому и балканскому регионам. 

Генофонд горных крымских татар в целом разделяет описанные выше 

признаки, но одновременно демонстрирует небольшой сдвиг в сторону вариантов, 

распространенных у степных крымских татар — а именно, наличие умеренной 

доли восточноазиатских линий, прежде всего гаплогрупп M9 и D. У степной 
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популяции крымских татар доля восточноазиатских линий (A, B, C, D, F и др.) 

уже превышает четверть состава митохондриального генофонда, что сближает их 

с популяциями Средней Азии, а также ногайцами Северного Кавказа. Детальный 

анализ гаплотипов подтверждает связь с популяциями Средней и Центральной 

Азии, а также Южной Сибири, что соответствует историческим представлениям 

об источнике миграции предков крымских татар в средневековье. Среди 

особенностей митохондриального «профиля» степных крымских татар следует 

отметить повышенную долю линий гаплогруппы H (43%), явление достаточно 

редкое для популяций с близким набором гаплогрупп мтДНК, что является 

уникальной чертой изученной группы. 

 

 

Рисунок 13. Структура генофондов популяций крымских татар и греков по 

гаплогруппам мтДНК. 
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Многомерный статистический анализ генофонда Крыма в сравнении с 

окружающими популяциями представлен на Рисунке 14. Этот анализ аналогичен 

описанному в разделе 3.1.1., только проведен не по Y-хромосоме, а по данным о 

митохондриальной ДНК и методом главных компонент. На результирующем 

графике (Рисунок 14) видно, что генофонды крымских греков, горных и 

южнобережных крымских татар включаются в Средиземноморский кластер 

вместе с популяциями греков,  итальянцев, Сицилии и Сардинии, Кипра и Крита, 

турков, болгар, румын (также приближаются к кластеру  популяции Кавказа - 

адыгейцы, абхазы и черкесы, армяне).  Такое положение крымских греков и двух 

южных групп крымских татар обусловлено высокой долей  

«средиземноморского» генетического слоя, и подтверждается не только 

частотами больших гаплогрупп, но также анализом общих гаплотипов. Следует 

отметить значительную близость всех европейских групп друг другу по мтДНК, и 

«плавный» на графике балканских вариаций в восточносредиземноморские и 

ближневосточные. При этом положение крымских греков оказывается ближе к 

балканскому кластеру, в то время как горные крымские татары тяготеют к 

крайнему востоку Средиземноморья.  Повторно отметим, что данное положение 

изученных популяций подтверждается также и анализом общих гаплотипов. 

Степные крымские татары включаются в Центральноазиатский кластер 

(Рисунок 3), что связано с высокой долей восточноевразийского («степного») слоя 

в генофонде самой северной группы крымских татар. Внутри него они наиболее 

близки более западным группам - ногайцам, туркменам и узбекам, за счет наличия 

общего западноевразийского компонента, который в данном случае у крымских 

татар и групп Средней Азии гетерогенен и включает как «западные» гаплотипы, с 

большой вероятностью привнесенные из Азии (например, специфические 

среднеазиатские варианты гаплогруппы H), так и линии, распространенные по 

всей Западной Евразии и могущие быть лишь отдаленно родственными 

среднеазиатским вариантам. 
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Рисунок 14. Популяции Крыма в контексте окружающих популяций Евразии 

по данным о митохондриальной ДНК (гаплогруппы N1b, N1I, W, U1, U2e, U3, 

U4, U5a, U6, U7, K, X, H, V, HV0xV, R0a, A, B4-16261, B4b1, B5b, J1b, J2a1a, G, 

M7c,C4a2, C5a, C5c1, Z, M9, D4b1, F1a1, F1b, T1, T2b, T2c, T2e).  

Расшифровка обозначений: CTC - крымские татары южнобережные, CTM - крымские татары 

горные, CTS – крымские татары степные, CG – крымские греки, RU – русские, UA – украинцы, 

CH – чуваши, MD – мордва, BA - башкиры, TV – поволжские татары, RO – румыны, MC – 

македонцы, CY – греки Кипра, CR – греки Крита, IT - итальянцы, SI - сицилийцы, SA – 

сардинцы, GR-греки, BU - болгары, TU – турки, CR – критяне,  AD – адыгейцы, AR - армяне,  

AC – абазины и черкесы, NG – ногайцы, TM – туркмены, UZ - узбеки, KG – киргизы, KK – 

каракалпаки, KZ – казахи, MN - монголы.  
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3.3. Характеристика коренных народов Крыма по полногеномным данным 

Многомерный анализ данных полногеномных аутосомных маркеров был 

проведен с использованием панелей двух платформ – Illumina и Affimertix. Это 

позволило, во-первых, сопоставить результаты анализа двух разных 

полногеномных панелей; во-вторых, определить положение аутосомного 

генофонда крымских популяций в масштабе Северной Евразии; и в третьих, 

независимо проследить основные генетические влияния по всем предковым 

линиям и далее сравнить полученные здесь результаты с итогами анализа Y-

хромосомы и мтДНК.  

Генофонды степных, горных и южнобережных крымских татар, греков 

урумов и румеев были изучены по полногеномной панели Illumina. Поэтому в 

сравнительный анализ включены популяции Средиземноморья, Кавказа, Волго-

Уральского региона, Центральной Азии и восточнославянских групп, изученные 

по той же панели. Проведен анализ главных компонент. Ввиду того, что начиная 

со второй главной компоненты, вклад последующих компонент очень близок 

(Рисунок 15), рассмотрена только проекция только первых двух (Рисунок 16). 

 

 

Рисунок 15. График факторных нагрузок первых 10 главных компонент 

изменчивости при анализе аутосомных полногеномных маркеров у 

крымских татар и греков.  
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Степные крымские татары распределились в Центральноазиатский  кластер, 

тогда как остальные четыре популяции вошли в состав Средиземноморского 

(Рисунок 16).  

Средиземноморский кластер включил популяции греков (Балканы, острова 

Кос и Крит), популяцию Кипра, турок, популяцию Сицилии, северных 

итальянцев, болгар, а также тяготеющие популяции Кавказа – адыгейцев, 

балкарцев, армян и абхазов. Внутри этого географически разнородного спектра 

групп крымские греки, горные и южнобережные крымские татары наиболее 

близки к грекам островов и Балкан, туркам, итальянцам и болгарам  (Таблица 5).  

Генетическая изменчивость популяций Центральноазиатского кластера ещё 

шире: он включает в себя ногайцев, туркмен, узбеков, каракалпаков, киргизов, 

казахов и монголов. В этом обширном круге популяций степные крымские татары 

наиболее близки снова западным группам -  ногайцам, туркменам и узбекам 

(Рисунок 16).   

Таким образом, положение популяций крымских татар и греков в 

пространстве первой и второй главных компонент отражает вклад двух основных 

влияний на их генофонд - средиземноморских и западно-центральноазиатских.  
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Рисунок 16. Генофонд крымских татар и греков в контексте окружающих 

популяций по данным об аутосомных полногеномных маркерах. 

Расшифровка обозначений: CTC - крымские татары южнобережные, CTM - крымские 

татары горные, CTS – крымские татары степные, CGR - крымские греки румеи, CGU - 

крымские греки урумы, RU – русские, UA – украинцы, BA - башкиры, TV – поволжские 

татары, CHU-чуваши, NG – ногайцы, TM – туркмены, UZ - узбеки, KK – каракалпаки, KZ – 

казахи, KG – киргизы, MN – монголы, BU - болгары, IT – итальянцы северные, GR-греки, SI - 

сицилийцы, CR – греки Крита, GRk – греки о.Кос,  CY- греки Кипра, TU – турки, AB – абхазы, 

AR- армяне, AD – адыгейцы,  BL – балкарцы. 
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Таблица 5. Матрица FST-расстояний от популяций крымских татар и греков 

по аутосомным полногеномным маркерам 

Популяция N Румеи Урумы Южнобережные 

крымские татары 

Горные 

крымские 

татары 

Степные 

крымские 

татары 

Румеи 9 0,000 0,006 0,004 0,005 0,013 

Урумы 4 0,006 0,000 0,003 0,002 0,009 

Южнобережные 

крымские татары 

10 0,004 0,003 0,000 0,000 0,007 

Горные крымские 

татары 

10 0,005 0,002 0,000 0,000 0,003 

Степные крымские 

татары 

10 0,013 0,009 0,007 0,003 0,000 

Украинцы 20 0,011 0,009 0,006 0,005 0,011 

Русские (центр, юг) 37 0,012 0,010 0,007 0,006 0,010 

Турки 19 0,005 0,003 0,001 0,001 0,006 

Кипр 12 0,006 0,006 0,003 0,004 0,013 

Греки (о. Кос) 9 0,008 0,006 0,005 0,006 0,014 

Греки (о. Крит) 10 0,008 0,007 0,005 0,005 0,013 

Греки 20 0,006 0,004 0,002 0,003 0,011 

Сицилийцы 13 0,005 0,004 0,002 0,003 0,011 

Итальянцы 

северные 

12 0,008 0,006 0,004 0,004 0,013 

Болгары 13 0,006 0,004 0,002 0,002 0,009 

Армяне 16 0,006 0,005 0,003 0,004 0,012 

Абхазы 20 0,008 0,007 0,004 0,005 0,012 

Адыгейцы 17 0,008 0,007 0,004 0,004 0,009 

Балкарцы 19 0,008 0,007 0,004 0,003 0,007 

Чуваши 17 0,019 0,016 0,013 0,010 0,007 

Татары 16 0,014 0,011 0,008 0,005 0,003 

Башкиры 20 0,029 0,026 0,023 0,017 0,008 

Кубанские ногайцы 16 0,011 0,008 0,005 0,003 0,001 

Туркмены 14 0,014 0,011 0,009 0,006 0,002 

Узбеки 15 0,024 0,021 0,017 0,013 0,003 

Каракалпаки 10 0,034 0,032 0,027 0,021 0,007 

Казахи 18 0,042 0,040 0,035 0,028 0,012 

Киргизы 24 0,053 0,051 0,045 0,038 0,019 

Монголы 9 0,070 0,070 0,061 0,053 0,030 
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Сравнительный анализ генофонда караимов был проведен по данным 

другой полногеномной панели – Human Origins (платформа Affimetrix) в 

расширенном масштабе: с добавлением популяций Передней Азии (Иранского 

нагорья, Ближнего Востока и Аравии) – для рассмотрения двух основных 

гипотез происхождении (о семитском и тюркском), и возможности выявления 

иных источников. 

На графике главных компонент (Рисунок 17) генофонд караимов 

располагается преимущественно в окружении популяций Передней Азии и 

Кавказа, из которых наиболее генетически близкими выступают группы иранцев 

(юг, север и центр) и азербайджанцев. Из трех субэтносов крымских татар  - 

степные, горные и южнобережные - к караимам близки две последние (Таблица 

6).  

Заметный генетический след тюркоязычных популяций северного 

Прикаспия (ногайцев, астраханских татар) и Урало-Поволжья (башкир и 

мишарей) в аутосомном генофонде караимов не выявлен: на это указывает 

значительная удаленность изученной крымской популяции от данных групп 

сравнения. Ещё более значительно караимы удалены от массива популяций 

Ближнего Востока и Аравии (палестинцев, иорданцев, сирийцев, ливанцев, 

друзов, арабов) и большинства популяций евреев (из Йемена, Ирана, Ирака,  

Грузии), и приближены только к евреям из Турции и евреям-ашкенази 

(происхождение - из Польши). Таким образом, и в аутосомном генофонде 

караимов преобладает переднеазиатский компонент. 
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Рисунок 17. Генофонд караимов в контексте окружающих популяций по 

данным о полногеномных (аутосомных) маркерах.  

График анализа первой (по оси Х, 2,25%) и второй (по оси Y, 0,67%) главных компонент изменчивости 

по аутосомным SNP полногеномных панелей.  

Расшифровка обозначений. Крым: CRM – караимы, CTC - крымские татары южнобережные, CTM - 

крымские татары горные, CTS – крымские татары степные. Восточная Европа: RU – русские, UA – 

украинцы, BE – белорусы, CHU-чуваши, MIS – мишари, BS,BAS-башкиры, TAV – поволжские татары, 

NOG-ногайцы, TAA-астраханские татары. Средиземноморье и Южная Европа: ITLN-северные 

итальянцы, ITLS - южные итальянцы, SAR-итальянцы Сардинии, SCL-сицилийцы, CRO – хорваты, 

GRE-греки, BUL - болгары, CYP- киприоты, TUR – турки. Кавказ: ABH – абхазы, ADG – адыгейцы, 

ARM- армяне, AZR – азербайджанцы, BLK – балкарцы, GEO - грузины, KUM – кумыки, LZG- 

лезгины. Центральная Азия: UZB-узбеки, KGZ-киргизы. Ближний Восток и Иран: IRN, IRNF, IRNZ – 

иранцы, KRD –курды, ASY-ассирийцы, DRZ-друзы, LEB, LEBC, LEBM - ливанцы, JRD-иорданцы, 

PLS-палестинцы, YEM - йеменцы, ARB – арабы, BDN-бедуины. Евреи: JewA - евреи-ашкенази, JewI-

евреи-иранцы, JewT-евреи Турции, JewIq - евреи Ирака, JewG - евреи Грузии, JewY - евреи Йемена. 
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Таблица 6. Матрица FST-расстояний от караимов по аутосомным 

полногеномным маркерам  

Популяция сравнения N Караимы Популяция сравнения N Караимы 

Караимы 7 0,000 Евреиз-ашкенази 7 0,012 

Турки 20 0,008 Ассирийцы 16 0,013 

Ливанцы (мусульмане) 11 0,008 Евреи Ирака 6 0,013 

Крым.татары 

южнобережные 6 0,009 Палестинцы 38 0,013 

Иранцы (фарсиязычные) 17 0,009 Крым.татары степные 11 0,014 

Армяне 13 0,009 Друзы 25 0,014 

Ливанцы 8 0,009 Евреи Ирана 9 0,014 

Кумыки 8 0,009 Хорваты 10 0,014 

Иранцы 8 0,009 Евреи Грузии 7 0,014 

Греки Кипра 8 0,010 Арабы Йемена 6 0,016 

Иорданцы 9 0,010 Мишари Татарстана 10 0,017 

Крым.татары горные 5 0,010 Ногайцы 14 0,017 

Евреи из Турции 8 0,010 Арабы сауд. 8 0,018 

Сирийцы 8 0,010 Русские 22 0,018 

Греки 25 0,011 Итальянцы Сардинии 10 0,019 

Сицилийцы 11 0,011 Узбеки 11 0,020 

Ливанцы (христиане) 9 0,011 Евреи Йемена 8 0,020 

Болгары 10 0,011 Итальянцы южные 5 0,023 

Итальянцы северные 15 0,011 Чуваши 10 0,023 

Абхазы 9 0,011 Бедуины 25 0,024 

Балкарцы 10 0,011 Иранцы (зороастрийцы) 26 0,024 

Грузины 12 0,012 Татары астраханские 5 0,025 

Адыгейцы 16 0,012 Башкиры 5 0,033 

Лезгины 9 0,012 Киргизы 9 0,052 
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3.4. Сходные закономерности в результатах анализа по трем системам 

маркеров 

Подводя итоги рассмотрению генофонда Крыма по данным трех 

генетических систем (Y-хромосомы, мтДНК и аутосомных маркеров), нужно 

отметить значительное сходство – почти совпадение – закономерностей всех трех 

проекций генофонда. Согласованность результатов отражает устойчивость 

выявленных закономерностей и указывает на одинаковые источники 

формирования генофонда автохтонного населения Крыма по отцовской и 

материнской траекториям. 

По маркерам Y-хромосомы, мтДНК и аутосомным полногеномным панелям 

четыре популяции - горные и южнобережные крымские татары, урумы и румеи – 

наиболее близки к народам Восточного Средиземноморья – грекам и туркам, что 

указывает на преобладание в этих популяциях общего генетического слоя 

(«восточносредиземноморского», условно названного «морским»).  

Степной субэтнос крымских татар по всем трем генетическим системам 

наиболее близок к тюркоязычным народам евразийской степи (входит в 

«Центральноазиатский» кластер). Это указывает на ещё один - «степной» - 

генетический поток к самой северной группе крымских татар.  

Генофонд караимов по данным анализа и Y-хромосомы, и аутосомных 

полногеномных маркеров наиболее близок к популяциям Ирана, Малой Азии 

(турки) и Кавказа (азербайджанцы и кумыки), что связано с преобладанием в 

генофондах населения этих регионов «переднеазиатского» генетического слоя. По 

полногеномным аутосомным маркерам обнаружена генетическая близость 

караимов к евреям из Турции, и несколько меньше – евреям-ашкенази Польши 

(Таблица 6).  

След «переднеазиатского» потока проявляется только у караимов, а два 

других генетических слоя присутствуют в Крыму повсеместно, но с разной 
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интенсивностью в разных зонах Крыма: вклад «морского» уменьшается в 

направлении юг-север, «степного» - следует обратному градиенту. 

Все шесть изученных крымских популяций по данным анализа и 

гаплоидных, и полногеномных аутосомных маркеров генетически очень далеки от 

своих ближайших географических соседей – украинцев и русских: существенно 

дальше, чем от популяций Средиземноморья или Кавказа. Этот результат 

указывает на отсутствие значительного генетического вклада славянского 

населения в генофонд изученных крымских популяций. 

Анализу распределения трех выявленных генетических слоев («морского», 

«степного», «переднеазиатского») за пределами Крыма и локализации источников 

основных миграций в Крым посвящена следующая глава.  
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ГЛАВА 4. ГЕНОГЕОГРАФИЯ ОСНОВНЫХ КОМПОНЕНТОВ 

КРЫМСКОГО ГЕНОФОНДА  

Результаты статистического анализа генофонда Крыма по трем системам 

генетических маркеров, описанные в прошлой главе, выявили сходные 

закономерности. Следовательно, при дальнейшем изучении молекулярной 

стратиграфии крымского генофонда по любой из этих систем маркеров уже 

другими методами получаемые паттерны следует рассматривать как реальный 

результат, а не случайно выявленные особенности использованного типа 

генетических маркеров. Ввиду высокого межпопуляционного разнообразия Y-

хромосомы и значительной изученности филогеографии её вариантов 

(гаплогрупп) в народонаселении Северной Евразии, картографический анализ 

генофонда Крыма был проведен по этой системе маркеров.  

Для каждой из шести изученных популяций Крыма были построены карты 

генетических расстояний Нея (по такой же панели гаплогрупп Y-хромосомы, как 

и многомерный статистический анализ, см. раздел 3.1). Выявленные паттерны 

генетических расстояний характеризуют происхождение основы генофонда 

каждой популяции (описано далее в первых двух разделах).  

Располагая результатами анализа, описанными в прошлой главе, было бы 

странно не проследить и географию четко выявленного по трем системам 

маркеров «степного» слоя генофонда Крыма. Поэтому независимо был проведен 

анализ распространения комплекса восточно-евразийских гаплогрупп Y-

хромосомы в населении Крыма и окружающих регионов (раздел 4.3). 

Наконец, следуя дедуктивному принципу (от общих закономерностей – к 

частным) и трендам современной науки, в последнем разделе главы приведены 

данные о наименее заметных генетических слоях (точнее, даже «нитях»), которые 

удается прослеживать при геногеографическом анализе данных NGS-

секвенирования Y-хромосомы. Последний раздел не столько иллюстрирует 

конкретные результаты для генофонда Крыма, сколько нынешние и будущие 
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возможности применения новейших маркеров Y-хромосомы для анализа 

генофондов. Например, анализа генетических расстояний не по десяткам, а уже 

по сотням локальных гаплогрупп Y-хромосомы.  

 

4.1. Вклад восточно-средиземноморских миграций 

Тем не менее, анализ генетических расстояний Нея даже по нескольким 

десяткам маркеров Y-хромосомы выявляет наглядные результаты, сопоставимые 

с полученными в прошлой главе.  

Очертания регионов, где проживают наиболее близкие к генофондам  

крымских татар и греков популяции, достаточно сходны: население Малой Азии, 

Крита и Ирана (Рисунок 18). Наиболее ярко этот паттерн («морского» 

генетического слоя, Рисунок 18Е) выражен для греков-румеев, горных и 

южнобережных крымских татар: их генетические расстояния до популяций 

вышеупомянутых регионов составляют в среднем đ=0.21, в то время как 

генофонды урумов и степных крымских татар находятся в два раза дальше от 

источника «морских» миграций (d=0.41). Сходство генофонда Крыма с Ираном 

скорее косвенное, вызванное сходством Y-хромосомного генофонда Ирана с 

Анатолией [Balanovsky et al., 2017]. Сходство крымских популяций с греками 

Крита ожидаемо, учитывая греческую колонизацию, как и сходство с Анатолией, 

поскольку колонизация Крыма шла из малоазийских греческих полисов, а не из 

материковой Греции.  

Таким образом, наиболее вероятным источником «морского» слоя 

крымского генофонда представляются миграции в Крым населения Малой Азии и 

островов Эгейского моря. В историческом контексте настолько существенный 

вклад в генофонд Крыма популяции этого региона могли внести в античности 

(древнегреческие колонисты из полисов Малой Азии) и в средние века (например, 

переселенцы из Византийской империи после её завоевания турками). 
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Рисунок 18. Картографический анализ распространения «морского» слоя в 

генофонде коренных народов Крыма (A-Д – карты генетических расстояний от 

каждого субэтноса крымских татар и греков, Е - усредненная карта генетических расстояний от 

пяти популяций крымских татар и греков – паттерн «морского» слоя). 
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Некоторым исключением в данной серии карт (Рисунок 18) являются 

степные крымские татары, где зона генетического сходства частично находится в 

Анатолии (объясняется пусть меньшим, чем у других групп крымских татар, но 

значительным вкладом «морского» слоя генофонда), и при этом также смещена на 

восток, к тюркоязычным популяциям Северного Кавказа (Рисунок 18Д). 

Возможно, последнее связано с вкладом «степного» слоя в генофондах и степных 

крымских татар, и тюрков Северного Кавказа (что было отмечено для 

караногайцев и кубанских ногайцев в [Схаляхо и др., 2013]). Анализ географии 

«степного» генетического слоя, а также разработка этого предположения 

приведены в разделе 4.3. Далее же представлен анализ генетических расстояний 

от караимов, который выявляет иной паттерн. 

 

4.2. Вклад переднеазиатских миграций 

Паттерн минимальных генетических расстояний от караимов отражает 

географию «переднеазиатского» слоя их генофонда, охватывая популяции 

Кавказа и Передней Азии (Рисунок 19). При этом зона генетической близости к 

караимам (Рисунок 19) на Кавказе значительно шире, чем наблюдалось для 

степных крымских татар (Рисунок 18Д): она охватывает не только тюркоязычные, 

но и соседние абхазо-адыгские и грузинские популяции. Следовательно, этот 

паттерн связан с компонентом, определяющим основу генофондов большинства 

популяций Северного Кавказа. Показано, что генофонды многих популяций 

Кавказа сформировались с включением компонентов древнего переднеазиатского 

генофонда [Yunusbaev et al., 2012; Balanovsky et al., 2011, 2017; Схаляхо и др., 

2013; Теучеж и др., 2013], поэтому их близость к караимам может являться 

конвергентной, основанной на включении близких по происхождению 

переднеазиатских генетических компонентов. 

О караимах на Ближнем Востоке известно с конца первого тысячелетия 

нашей эры (VIII-IX вв.), а об их появлении в Крыму – с XIII в.. Считается, что к 
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этому времени сформировалась не только структура генофонда Кавказа, но и 

различия в языках его народов [Balanovsky et al., 2011]. Поэтому более вероятным 

представляется не столько прямое включение в генофонд караимов компонентов 

из разных популяций Кавказа, сколько наследование элементов 

переднеазиатского генофонда. В пользу этого предположения свидетельствует 

традиция браков только внутри караимской общины (высокая степень 

эндогамии), которая соблюдалась на протяжении многих поколений: даже в 

начале XX в. нарушители этого правила изгонялись из общины [Тюркские народы 

Крыма, 2003]. Возможно, именно вследствие жесткой брачной изоляции (за 1 

тысячу лет - около 40 поколений) и относительной малочисленности популяции, 

генофонд караимов подвергался дрейфу генов и приобрел особенности, сходные с 

выявленными на Кавказе и сложившимся вследствие географической и 

лингвистической подразделенности. Верификация этих предположений требует 

значительного расширения и методов анализа, и объема данных, что выходит за 

рамки задач данного диссертационного исследования, но планируется 

реализовать в дальнейшем. 

 

 

Рисунок 19. Карта распространения «переднеазиатского» слоя (генетические 

расстояния от караимов по Y-хромосоме). 
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4.3. Следы миграций населения из степной полосы Евразии 

География суммарной доли восточноевразийских гаплогрупп Y-хромосомы 

(Рисунок 20)  иллюстрирует «степной» генетический поток: он распространен 

сплошной полосой от Центральной Азии на запад до Волги, но еще западнее, в 

Европе, встречается лишь отдельными анклавами, в том числе наиболее западный 

анклав обнаружен у степных крымских татар (с довольно высокой частотой 19%). 

В Европе (к западу от Волги), «степной» генетический слой столь же выражен 

только в популяциях ногайцев (астраханских, ставропольских и караногайцев). 

Данный результат указывает на генетический поток от тюркоязычных популяций 

Северного Прикаспия (ногайцев или близких им по генофонду групп) в степную 

зону Крыма. 

 

 

Рисунок 20. Карта суммарной частоты восточноевразийских гаплогрупп Y-

хромосомы (C-M217, N-P43, N-M2118, N-F4205, N-B202, N-B479, O-M122, Q-M242, R-M478). 
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Центральноазиатский след в генофонде караимов (около 10%) представлен 

преимущественно одной редкой линией Y-хромосомы - гаплогруппой С-Р53.1 (у 

крымских татар не обнаружена). Филогенетический анализ гаплогруппы С-Р53.1 

(Рисунок 21) указывает на близость изученных образцов караимов к монголам и 

узбекам, но не к двум кавказским народам (армянам и адыгейцам), и не к 

сибирским монголоязычным популяциям (бурятам и хамнеганам). Исходя из этих 

данных можно предположить происхождение по мужской линии части предков 

караимов с редкой гаплогруппой С-Р53.1 из западных областей   Центральной 

Азии.   

 

 

Рисунок 21. Филогенетическая сеть гаплогруппы C-P53.1.  

Примечание. На рисунке синим цветом обозначены гаплотипы караимов (на них указывают 

стрелки), цветовые обозначения гаплотипов из других популяций приведены в легенде. 
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4.4. Возможный генетический вклад иных популяций 

Три генетических слоя – «морской», «переднеазиатский» и «степной» - 

отражают основные источники формирования популяций Крыма за последние три 

тысячелетия, но вряд ли исчерпывают все. Пилотный этап анализа полных Y-

хромосом в рамках только трех гаплогрупп - G1, N3 и R1b – обнаружил  

дополнительные (хотя и «тонкие», небольшие по частоте) слои генофонда Крыма. 

Филогенетический анализ полных последовательностей Y-хромосомы для 

образцов с гаплогруппой R1b-M269, представляющих популяции Западной и 

Восточной Европы, Закавказья и Крыма (Рисунок 22), выявляет: А) разделение на 

две ветви – «западную» и «восточную»; положение геномов украинцев, мокши и 

двух крымских татар в «восточной» ветви. Дальнейшее совмещение полных Y-

хромосомных данных представителей ямной археологической культуры 

(опубликованы в [Haak et al., 2015]) с полученным филогенетическим деревом 

обнаруживают наиболее вероятное положение этих древних образцов в 

«восточной» ветви R1b-М269 [Balanovsky et al., 2017]. Кроме того, выявляется 

наибольшая генетическая близость двух древних геномов (образцы из стоянок 

Екатериновка и Лопатино I) по Y-хромосоме к образцу южнобережного 

крымского татарина (Рисунок 22). Полученные результаты могут указывать на 

генетическую связь более раннего населения Крыма со  степными кочевниками 

бронзового века. 

Анализ глубокой филогенетической структуры и географии субветвей 

(Рисунок 23) внутри другой гаплогруппы Y-хромосомы – N3 (N-М178) – 

обращает внимание сразу на два географических направления: Восточную Европу 

и Монголию. Результаты субтипирования всех образцов крымских татар с 

гаплогруппой N3 (N=12) отражают присутствие только двух из девяти открытых 

субветвей [Ilumäe et al., 2016], причем из них доминирует не «монгольская» ветвь 

N3a5, а «балто-славянская» ветвь N3a3. В наибольшей степени вклад субветви 

N3a3 представлен у степных крымских татар (Таблица 7). При том, что возраст 
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обеих субветвей составляет около 5 тыс. лет, проникновение их носителей в Крым 

могло происходить не ранее неолита – бронзового века.   

 

Рисунок 22. Дополнительные слои генофонда Крыма, выявляемые при 

углубленном анализе гаплогруппы R1b Y-хромосомы. А. Филогенетичсекое 

дерево гаплогруппы R1b-М269 (синим выделено положение образцов крымских татар). Б. 

Таблица мутаций внутри гаплогруппы R1b-М269, встреченных в образцах ямной 

археологической культуры. 
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Рисунок 23. Карты распространения субветвей гаплогруппы N3 Y-

хромосомы: N3a3 (справа) и N3a5 (слева) [Ilumäe et al., 2016]. 

 

Таким образом, начальный этап изучения полных Y-хромосом 

обнаруживает вероятную связь населения Крыма с геномами индивидов из степей 

Евразии бронзового века (ямной археологической культуры [Balanovsky et al., 

2017]) и источниками «европейских» (N3a3) и «азиатских» (N3a5) неолитических 

вариантов гаплогруппы N3 в Северной Евразии [Ilumäe et al., 2016]. Такие (пока 

разрозненные) данные могут отражать как следы скифов и сарматов 

(ираноязычных сообществ бронзового века, пришедших с востока в европейские 

степи, в том числе и в Крым), так и более древние связи населения материковой 

Восточной Европы и Крымского полуострова.   

 

Таблица 7. Частоты субветвей гаплогруппы N3 (N-М178) Y-хромосомы у 

крымских татар (число образцов) 

  N3a3-VL29 N3a5-F4205  N3a* 

Крымские татары 8 3  1 

Южнобережные  1 1  0 

Горные  2 1  1 

Степные  5 1  0 
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 ГЛАВА 5. ХАРАКТЕРИСТИКА ПРЕДКОВЫХ ПОПУЛЯЦИЙ 

КОРЕННОГО НАСЕЛЕНИЯ КРЫМА МЕТОДОМ ADMIXTURE 

 

Одним из преимуществ полногеномных панелей генетических маркеров 

является возможность моделирования структуры индивидуальных геномов 

(соответственно, и популяций) по вкладу компонентов разного генетического 

происхождения. Одним из ярких примеров успешного использования такого 

анализа является работа [Li et al., 2008], опубликованная в Science десять лет 

назад. В [Li et al., 2008] с помощью пакета STRUCTURE [Pritchard et. al. in 2000] 

была показана структура генофонда мира по вкладу основных предковых 

компонентов. Аналогичным по идее, но иным по программной реализации 

является пакет ADMIXTURE [Alexander et al., 2009; 2011]. Моделирование с 

помощью ADMIXTURE, наряду с анализом главных компонент, стало 

неотъемлемой частью многих международных исследований, позволяя 

рассмотреть одни и те же данные как при разном масштабе (от индивидуального 

генома до мирового генофонда), так и при различных гипотезах (разном числе 

предполагаемых предковых популяций).  

С помощью метода ADMIXTURE был проведен и анализ структуры 

генофонда Крыма. Прежде обсуждения полученных результатов моделирования 

(раздел 5.2.) и их сопоставления с итогами из двух предшествующих глав (раздел 

5.3.), в разделе 5.1. кратко описаны выбор оптимальных параметров анализа и 

особенности интерпретации результатов. 

 

5.1. Выявление оптимальных параметров анализа методом ADMIXTURE и 

особенности интерпретации 

Основная суть анализа с помощью метода ADMIXTURE – проверка серии 

гипотез (о разном числе предполагаемых предковых популяций) на одном и том 

же массиве данных. Алгоритм ADMIXTURE  принимает на входе только 
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генотипы (в данном случае - по панели 105 тыс. несцепленных SNP аутосомного 

генома, о подготовке данных – см. в разделе 2.6), для каждого из которых указано 

только имя образца (группировка образцов по популяциям проводится 

пользователем уже при  визуализации результата расчетов). Для проверки каждой 

гипотезы происходит расчет вклада каждого из предполагаемых компонентов для 

каждого индивидуального генома: доля каждого компонента может составить от 

0% до 100% (сумма долей всех компонентов в итоге составит 100%). Более того, 

такой расчет для каждой гипотезы проводится во многих повторностях (в данном 

анализе - 100). Иными словами, в результате анализа ADMIXTURE бинарная 

таблица генотипов «конвертируется» в более удобную исследователю таблицу с 

долями предковых компонентов для каждого образца. 

Простейшая гипотеза, или минимальное число предковых компонентов, 

составляет 2 (обозначается k=2). При таком условии алгоритм исходит из 

предположения, что для всех индивидов в анализе существовало только две 

значительно различающиеся между собой предковые популяции, и рассчитывает 

вклад каждой из них в генотип каждого образца. Проверка следующей гипотезы – 

о трех предковых популяциях (k=3) для того же набора генотипов – происходит 

независимо, и аналогично с последующими гипотезами. Максимально возможное 

число предковых компонентов определяется числом образцов в анализе: 

теоретически можно довести расчет до выделения в качестве отдельных 

предковых компонентов каждый генотип... Однако в научных исследованиях 

верхняя граница числа предковых компонентов определяется задачами, и обычно 

составляет около 20-30 (т.е. расчет происходит для всех гипотез в диапазоне от 2 

до 20 или до 30).  

В данной работе моделирование структуры генофонда Крыма с помощью 

ADMIXTURE было проведено для 725 индивидуальных геномов из 44 популяций 

(преимущественно евразийских, пять из них – крымские татары и греки) при k от 

2 до 18. Предварительный анализ сопоставимости расчетов для каждой гипотезы 
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(уровня k) был проведен с помощью функции правдоподобия (Рисунок 24). 

Наиболее достоверные результаты были получены при значениях k 2-7, 11 и 

использованы для визуализации выявленных паттернов (Рисунок 25).  

 

 

Рисунок 24. Выбор с помощью функции правдоподобия оптимального числа 

k в анализе ADMIXTURE. 

 

Нужно отметить, что на уровне двух предковых компонентов для 

использованного набора данных выделяется вклад «африканского» и 

«общеевразийского» компонентов. «Африканский» компонент в данном анализе 

выявлен только в популяциях Африки южнее Сахары (более половины 

генофонда) и на Ближнем Востоке (около десятой доли генофонда), в других 
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евразийских популяциях отсутствует, и эта закономерность воспроизводится на 

всех дальнейших уровнях числа предковых компонентов (Рисунок 25). Вклад 

«общеевразийского» компонента при k=2 охватывает все представленные здесь 

популяции Евразии, что неинформативно для рассмотрения. Поэтому для 

дальнейшего обсуждения были выбраны последующие уровни числа предковых 

компонентов. 

В случае трех предполагаемых предковых популяций (k=3) в генофондах 

евразийских популяциях выделяется вклад условно «общеевропейского» 

(фиолетовым) и «общеазиатского» (оранжевым) компонентов (Рисунок 25, 

нижняя полоса рисунка). При этом вклад «общеевропейского» компонента почти 

полностью охватывает генофонд Крыма, за исключением степных крымских 

татар, где на долю «общеазиатского» компонента приходится около трети 

генофонда.  

Моделирование при k=4 на том же массиве данных представляет 

подразделение вклада «общеевропейской» прапопуляции на «европейский» 

(голубым) и «ближневосточный» (фиолетовым) компоненты, при этом 

соотношения «африканского» и «общеазиатского» компонентов воспроизводятся 

из предыдущего расчета  (Рисунок 25, вторая снизу полоса). В популяциях Крыма 

при k=4 на долю «европейского» компонента приходится 40-50%, и, 

соответственно, на долю «ближневосточого» компонента около 20% у степных 

крымских татар и 35-60% у остальных четырех популяций (Рисунок 25, вторая 

снизу строка). 
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Рисунок 25. Вклад предковых компонентов в генофонд Крыма и популяций 

Евразии (моделирование методом ADMIXTURE).  

 

Тестирование гипотезы о пяти предковых популяциях (k=5) приводит к 

подразделению «общеазиатского» компонента на «восточноазиатский» (темно-

оранжевый), доминирующий в популяциях китайцев и японцев, и «сибирский» 

(оранжевый), наиболее выраженный у якутов (рисунок 25, третья снизу линия). В 

генофонде Крыма при k=5 вклад «сибирского» и «восточноазиатского» 

компонентов наиболее представлен у степных крымских татар (суммарно около 

трети генофонда) и распределяется в соотношении 2:1 (Рисунок 25, третья снизу 

линия).  
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На уровне шести гипотетических предковых популяций (k=6) выделяется 

«переднеазиатский» компонент (показан зеленым), который вместе с 

«ближневосточным» и «европейским» охватывает большую часть разнообразия 

Западной Евразии (Рисунок 25, третья сверху полоса). В структуре генофонда 

Крыма на долю этого компонента приходится около 20% у степных крымских 

татар и 35-55% у остальных четырех популяций.  

Анализ паттернов предковых популяций для Крыма на уровне k=7 (Рисунок 

25, вторая сверху полоса) подробно рассмотрен в следующем разделе в контексте 

окружающих генофондов.  

Последнем из достоверных уровней предковых популяций является k=11 

(Рисунок 25, верхняя полоса). В генофонде Крыма у степных крымских татар на 

этом уровне анализа добавляется вклад «приуральского» (показан красным) 

компонента, преобладающего в генофонде башкир и чувашей, но заметного также 

в популяциях Центральной Азии и Сибири.  

 

5.2. Структура генофонда изученных популяций при семи вероятных 

предковых группах 

Оптимальным для подробного рассмотрения структуры генофонда 

крымских татар и греков был выбран уровень семи гипотетических предковых 

популяций (Рисунок 26), который отличается от предыдущего расчета (при k=6) 

подразделением «ближневосточного» компонента на два, сходных по географии 

(условно назовем их 2К и 3К). 

По спектру четырех предковых компонентов (2К, 3К, «переднеазиатского» 

4К и «европейского» 5К) горные и южнобережные крымские татары, урумы и 

румеи очень похожи между собой. Среди восточно-средиземноморских народов 

эти крымские популяции ближе скорее к современным грекам, чем к туркам, что 

может указывать на происхождение генофонда горного и южнобережного Крыма 

от населения, близкого современным популяциям Балкан и, в немного меньшей 
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мере, Малой Азии. Иными словами, этот результат также указывает на 

преобладающий вклад «морской» – восточно-средиземноморской – миграции в 

генофонд Крыма. 

 

 

Рисунок 26. Результаты анализа методом ADMIXTURE при k=7. 

В нижней части рисунка представлен весь масштаб анализа, в верхней – 

приближены популяции Крыма и наиболее информативные популяции сравнения. 

 

Степные крымские татары отличаются от остальных крымских популяций 

(южнобережные и горные крымские татар, греки урумы и румеи) высоким 

суммарным вкладом (треть генофонда) двух восточных предковых компонентов - 

"сибирского" (6К) и "восточноазиатского" (7К). По соотношению этих двух 

компонентов в генофонде, степные крымские татары в масштабе Северной 
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Евразии наиболее сходны с популяциями западных регионов Центральной Азии и 

ногайцами предкавказской степи. Иными словами, на диаграммах ADMIXTURE 

вклад 6К и 7К предковых компонентов отражает структуру «степного» слоя 

генофонда Крыма. 

 

5.3. Степень согласованности результатов анализа ADMIXTURE с другими 

полученными данными  

Паттерны структуры генофонда Крыма по вкладу предковых популяций 

достаточно близки показанным в предыдущих двух главах с применением 

статистического и картографического подходов. 

Воспроизводится различие генофондов степных крымских татар и четырех 

других популяций (крымских греков, горных и южнобережных крымских татар). 

И это различие по-прежнему определяется значительным вкладом «степного» 

генетического компонента (максимально выражен у степных крымских татар, в 

разы ниже или отсутствует – у остальных групп). Более того, воспроизводится и 

геногеография «степного» слоя по данным ADMIXTURE: картографирование 

суммарной доли 6К и 7К предковых компонентов (Рисунок 27Б) прослеживает 

такой же паттерн, как и по данным Y-хромосомы (Рисунок 20). 

Генетическая близость крымских греков, горных и южнобережных 

крымских татар к популяциям Восточного Средиземноморья отражается и на 

диаграммах ADMIXTURE, однако в этом случае четко прослеживается, что по 

вкладу четырех предковых компонентов популяции «нестепного» Крыма 

являются промежуточными между греками и турками (Рисунок 26). 

Как было показано в предыдущих главах, популяции крымских татар и 

греков достаточно отличаются от русских и украинцев, это отражается и в 

результатах анализа ADMIXTURE. При анализе предковых компонентов 

(Рисунок 26) наглядно отражена структура этих различий: генофонды восточно-

славянских популяций практически полностью (около 90%) состоят из 
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«европейского» предкового компонента, который у крымских популяций 

выражен в несколько раз меньше и сочетается с ещё пятью компонентами, мало 

или вообще не представленными у русских и украинцев. К вопросу о 

проникновении «европейского» предкового компонента в Крым от русских и 

украинцев следует отметить значительную долю этого же компонента у греков, 

болгар, хорватов, северных итальянцев и других европейских популяций.   

 

 

Рисунок 27. Карты суммарной доли компонентов 2К и 3К (А) и компонентов 

6К и 7К (Б) в популяциях Крыма и окружающих регионов  

 

Итоги моделирования структуры генофонда Крыма с помощью 

ADMIXTURE воспроизводят показанные ранее закономерности, привносят 

некоторые детали (структура «степного» генетического слоя, промежуточное 

положение генофонда «нестепного» Крыма между генофондами греков и турок), 

но также приводят к новым вопросам. Например, о структуре и происхождении в 

Крыму «европейского» предкового компонента: какая его часть связана со 

Средиземноморьем, а какая, возможно, с материковой Восточной Европой? С 

каким населением и в какие исторические эпохи его источник появился в Крыму? 
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Связан ли он с миграциями, в результате которых в популяциях крымских татар 

появилась гаплогруппа Y-хромосомы N3a3? 

Список подобных вопросов и поиск ответов на них способен привести к 

накоплению неструктурированных массивов данных, но не всегда - к большему 

пониманию генетической истории Крыма. Поэтому уже на нынешнем этапе 

работы уместно обобщить полученные результаты и предложить модели 

генетического происхождения крымских популяций; и этой задаче посвящен 

заключительный раздел диссертационного исследования. 
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ГЛАВА 6. ФОРМИРОВАНИЕ ГЕНОФОНДА КОРЕННОГО НАСЕЛЕНИЯ 

КРЫМА ПО ДАННЫМ ГЕНЕТИКИ И ДРУГИХ НАУК 

В ходе данного диссертационного исследования довольно часто ставились 

вопросы о генетическом сходстве с греками как самих крымских греков, так и  

крымских татар, о возможной генетической близости караимов к разным группам 

евреев и популяций Ближнего Востока. Представляется последовательным в этой 

цепочке рассуждений вопрос о возможной генетической близости крымских и 

других известных групп татар.  

Поэтому, хотя основным содержанием этой главы является рассмотрение 

гипотез формирования генофонда Крыма (раздел 6.2), перед этим стоит добавить 

ещё один раздел, посвященный проблеме возможных общих компонентов 

генофонда у разных популяций с этнонимом «татары».   

 

6.1. Крымские татары в контексте других популяций с этнонимом «татары» 

(волго-уральских и сибирских татар) 

 

Рассматривая положение генофонда крымских татар среди других 

популяций Евразии, нельзя обойти вопрос о положении крымских татар в 

генетическом пространстве «татарского мира» - татар Поволжья (казанских, 

мишарей, кряшен) и сибирских татар. Предпосылки для постановки такой задачи 

возникают из данных смежных наук. Согласно одной из популярных гипотез, все 

современные этнические и этнотерриториальные группы с этнонимом «татары» 

являются осколками некогда единой средневековой популяции, связанной с 

Золотой Ордой [Хакимов, 1999]. Согласно другой версии - булгаро-татарской - 

формирование разных групп татар Евразии происходило на основе местного 

населения с заимствованием тюркского языка и культурных особенностей 

[Татары, 2001]. Существует и версия происхождения всех групп татар от 

восточномонгольского племени "татар" [Татары, 2001; Судьин, 2015].  
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При многомерном статистическом анализе генофондов групп татар по 

маркерам Y-хромосомы в контексте Северной Евразии (Рисунок 28) выявляется 

пять кластеров, следующих географическим закономерностям: «Восточно-

Средиземноморский», «Западнокавказский», «Уральский», «Южносибирский» и 

«Центральноазиатский».  Две группы сибирских татар – заболотные и иштякско-

токузские, а также хакасы-качинцы и алтайцы-челканцы не вошли ни в один из 

этих кластеров. И почти в каждом кластере есть любопытные исключения, резко 

нарушающие связь с географией. 

«Восточно-Средиземноморский» кластер объединил греков и турок, а 

также азербайджанцев Восточного Кавказа, которые из всех популяций, 

приведенных на графике, оказались наиболее генетически близки к туркам 

(d=0.10, Таблица 8). 

 «Западнокавказский» кластер включил все рассмотренные популяции 

Западного Кавказа - абхазов, абазин, балкарцев, кабардинцев, карачаевцев, 

черкесов, но также и географически столь далеких сибирских татар-бухарцев 

Западной Сибири. Он нечетко, но подразделяется на два субкластера в 

соответствии с лингвистикой, а не географией: субкластер абхазо-адыгских 

народов и субкластер тюрков Кавказа и Сибири (в который вошли и абазины).  

В «Уральский» кластер вошли башкиры, караногайцы, мишари Татарстана 

и казанские татары, а также кубанские ногайцы Западного Кавказа.  

«Центральноазиатский» кластер объединил генофонды казахов, 

каракалпаков, киргизов и монголов.  

«Южносибирский» кластер включил хакасов-сагайцев, группы северных и 

южных алтайцев, шорцев, а также киргизов Памира. Генофонды шорцев при 

этом тяготеют к «Уральскому» кластеру, а группы южных алтайцев – к 

«Уральскому» и «Центральноазиатскому» кластерам.   

 



 

 

87 

 

 

Рисунок 28. Положение генофонда различных популяций татар относительно 

других популяций Северной Евразии  

График многомерного шкалирования построен по частотам 20 гаплогрупп (C-M130, D-M174, E-

M35, G-M285, G-P15,  I-M253, I-P37.2, I-M223, J-M267, J-M172,  L-M11, N-TAT, O-M122, Q-M242, 

R-M198, R-P297(xM269), R-M269, R-M124, T-M70) в 33 популяциях [Агджоян и др., 2016]. 

Величина стресса – 0.167, алиенации – 0.182. Обозначения популяций. ТТКРМ – крымские 

татары (обозначены овалом). Группы татар Евразии: ТТМИШ – мишари Татарстана; ТТКАЗ – 

казанские татары; БУХР – сибирские татары-бухарцы; ЗАБ – сибирские татары заболотные; 

ИСКТОБ – сибирские татары искеро-тобольские; ИШТТОK – сибирские татары иштякско-

токузские; ЯЛУТ – сибирские татары ялуторовские. Южно-сибирский кластер: АЛТСК – 

алтайцы северные кумандинцы; АЛТСТ – алтайцы северные тубалары; АЛТСЧ – алтайцы 

северные челканцы;  АЛТЮТ – алтайцы южные теленгиты; АЛТЮК – алтайцы южные алтай-

кижи; КИРГП – киргизы Памира; ШОР – шорцы горные; ХСАГ – хакасы сагайцы; ХКАЧ – 

хакасы качинцы. Центрально-азиатский кластер: МНГ – монголы; КЗХ - казахи; КИРГ – 

киргизы Киргизии; КРКЛ - каракалпаки. Уральский кластер: НОГ – ногайцы кубанские; 

КРНОГ – караногайцы; БАШ – башкиры; ЧУВ - чуваши Татарстана. Восточно-

средиземноморский кластер: ГРК – греки; ТУР – турки. Западно-кавказский кластер: АБА – 
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абазины; АБХ – абхазы; БЛК – балкарцы; КАБ – кабардинцы; КРЧ - карачаевцы; ЧЕРК – 

черкесы. 

 

График демонстрирует, что исключениями из географического принципа 

кластеризации (Рисунок 28) являются субэтносы сибирских татар: они не 

образовали своего «Западносибирского» кластера, а рассеяны в разных областях 

графика: ялуторовские сибирские татары вошли «Восточно-Средиземноморский» 

кластер, сибирские татары-бухарцы – в «Западнокавказский», искеро-тобольские 

татары - в «Уральский», а две оставшиеся групп сибирских татар   (заболотные и 

иштякско-токузские) оказались вообще за пределами всех кластеров. 

Близкая ситуация и с крымскими татарами, которые расположились сразу 

между тремя кластерами - «Восточно-Средиземноморским», 

«Западнокавказским» и «Уральским». Это связано с контрастными 

компонентами в их генофонде: "морским" (средиземноморские и 

переднеазиатские по происхождению гаплогруппы, часть из которых достигает 

мирового максимума на Кавказе) и "степным" (вклад гаплогрупп, характерных 

для народов степной полосы Евразии).  

 

Таблица 8. Матрица генетических расстояний Нея от крымских татар до 

других популяций татар 

Популяции сравнения Крымские татары 

Крымские татары 0,00 

Казанские татары 0,43 

Мишари Татарстана 0,26 

Искеро-тобольские сибирские татары 0,48 

Иштякско-токузские сибирские татары 0,81 

Ялуторовские сибирские татары 0,17 

Заболотные (ясколбинские) сибирские татары 1,98 

Сибирские татары-бухарцы 0,32 
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Примечание. Значения генетических расстояний Нея рассчитаны по данным о частотах 

гаплогрупп Y-хромосомы: C-M130, D-M174, E-M35, G-M285, G-P15,  I-M253, I-P37.2, I-M223, 

J-M267, J-M172, L-M11, N-TAT, O-M122, Q-M242, R-M198, R-P297(xM269), R-M269, R-M124, 

T-M70. 

 

Генофонды трех изученных региональных групп татар настолько 

различаются, что даже не вошли в единый кластер в масштабе генетических 

различий Северной Евразии (Рисунок 28). Такой результат свидетельствует об 

отсутствии предкового компонента, общего для татар Крыма, Поволжья и 

Западной Сибири и представленного в их генофонде в заметной частотой, и, как 

следствие, об отсутствии общности их происхождения от некогда единого 

«общетатарского» генофонда. Более того, все три изученные группы (и даже 

наиболее восточные сибирские татары) генетически очень далеки как от 

центральноазиатского кластера (средние расстояния от этого кластера до 

крымских татар   d=0.86, до поволжских татар  d=1.02, до сибирских 

татар  d=1.18), так и от популяции монголов в частности (генетические 

расстояния еще больше: от монголов до крымских татар d=1.31, до поволжских 

татар d=1.67, до сибирских татар d=1.72). Такой результат не дает оснований для 

гипотез о происхождении генофонда всех татар ни от монголов, ни от 

центральноазиатских популяций в целом. Например, как можно видеть, 

генофонд поволжских татар в 55 раз ближе к генофонду башкир, чем монголов. 

Высокое генетическое разнообразие каждой из трех групп татар 

отражается и в их пестрых «генетических портретах» [Балановская и др., 2016], 

и в их положении на графике многомерного шкалирования популяций Северной 

Евразии (Рисунок 28). Это в свою очередь указывает на наличие в генофонде 

каждой группы татар нескольких генетических пластов, то есть на 

формирование каждого генофонда из нескольких источников.  
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Генофонд крымских татар выделяется вкладом двух контрастных 

генетических компонентов: «южного», принесенного в Крым из Восточного 

Средиземноморья предположительно в античные и средние века, и 

«восточного», появившегося на полуострове с кочевниками из степной полосы 

Евразии.  

Татары Поволжья – единственная из трех изученных групп татар, 

генофонд которой попадает в географически соответствующий им «Уральский» 

кластер в многомерном генетическом пространстве. Их генофонд отличается 

наибольшим вкладом гаплогрупп Y-хромосомы, характерных для Восточной 

Европы и Приуралья (предположительно, наследие финно-волжского и финно-

пермского населения Волго-Уральского региона), меньшей долей «южного» 

компонента (возможно, результат миграционных связей с Кавказом) и малым 

вкладом центральноазиатского генетического компонента. Разные этносы татар 

Поволжья – казанских татар, мишарей и кряшен - объединяет высокая (более 

60%) доля наиболее частых гаплогрупп Y-хромосомы - I1-M253, N1c-LLY22g, 

R1a-M198, сочетание которых характерно как для населения Урало-Поволжья, 

так и для популяций севера Восточной Европы [Балановский, 2015]. 

Преобладание этого компонента может указывать на сохранение в генофонде 

татар Поволжья в основном наследия дотюркского автохтонного (или, во всяком 

случае, до золотоордынского) населения региона. Доля принесенного 

миграциями «южного» генетического компонента (суммарный вклад гаплогрупп 

E1b1b1-M35; G2a-P15; I2a-P37.2; J1-M267; J2-M172) у казанских татар 

составляет 15%, у мишарей 23%, у кряшен 29%. При этом в «южном» 

компоненте казанских татар преобладает гаплогруппа I2a-P37.2 

(распространенная в Восточной Европе и в Средиземноморье), у кряшен – 

гаплогруппы G2a-P15 и J2-M172 (переднеазиатские по происхождению, но 

первая доминирует в популяциях Западного, а вторая – Восточного Кавказа); у 

мишарей – гаплогруппы E1b1b1-M35 (Средиземноморье, Южная Европа и 
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Малая Азия) и «кавказско-переднеазиатская» J2-M172. Вклад третьего, наиболее 

слабо выраженного у татар, «центральноазиатского» генетического компонента 

составляет всего лишь 1% у казанских татар, 3% у мишарей и 6% у кряшен 

(суммарная доля гаплогрупп C3-M217, O2-P31, O3-M122) [Агджоян и др., 

2015b]. 

Сибирские татары характеризуются высоким генетическим разнообразием 

и очень значительной даже по «сибирским меркам» подразделенностью их 

генофонда. Вклад разных гаплогрупп Y хромосомы столь различно распределен 

между пятью изученными субэтносами сибирских татар, что можно говорить о 

разных путях формирования генофондов каждой из этих групп, о различных 

путях этногенеза. Так, генофонд искеро-тобольских татар сложился на основе 

местного сибирского субстрата, а также более позднего мощного потока генов из 

Северо-Восточной Европы. Генофонд ялуторовских татар определяется 

переднеазиатским компонентом. Татары-бухарцы чрезвычайно близки к 

генофонду народонаселения Западного Кавказа (и далеки от генофонда 

Узбекистана). Иштякско-токузские татары сохранили палеосибирское 

генетическое наследие, связывающее их с популяциями Южной, Западной и 

Восточной Сибири. Генофонд наиболее изолированных заболотных татар близок 

к   генофондам угров Западной Сибири и самодийцев Северного Урала.  Данные 

полного секвенирования Y-хромосомы выявили след очень слабых (2% 

генофонда) миграций из Центральной Азии, датируемых периодом около 900 лет 

назад [Агджоян и др., 2016]. 

Сравнительный анализ генофондов разных групп татар (крымских, 

поволжских, сибирских) по широкой панели маркеров Y-хромосомы выявляет их 

существенные отличия друг от друга (Рисунок 28, Таблица 8), которые отражают 

сложный процесс формирования их генофондов из разных источников [Агджоян 

и др., 2016]. Не обнаружено генетических свидетельств существования какой-

либо одной предковой группы населения, которая могла бы определить общность 
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генетического происхождения крымских, поволжских и сибирских татар в 

средневековье. Версия их происхождения от средневекового 

восточномонгольского племени "татар" также не находит генетических 

подтверждений: генофонды всех изученных популяций очень далеки и от 

монголов, и от других популяций Центральной Азии [Балановская и др., 2016]. 

Для крымских татар обнаружено генетическое сходство только с ялуторовской 

группой сибирских татар, связанное с высокой долей у обеих популяций 

гаплогруппы Y-хромосомы J2-M172. 

 

6.2. Модели формирования генофонда коренного населения Крыма 

Прежде построения гипотез о формировании генофонда Крыма, уместно 

провести аналогии между результатами проведенного генетического 

исследования и данными других наук - физической антропологии и лингвистики. 

 В антропологическом типе крымских татар выраженность «монголоидных» 

признаков снижается с севера на юг, а «южноевропеоидных» возрастает 

[Тюркские народы Крыма, 2003]. Это полностью соответствует показанным 

географическим паттернам вклада «степных» и «морских» влияний на генофонд 

крымских татар. Крымских греков относят к балкано-кавказской группе 

южноевропеодного антропологического типа, что согласуется с близостью их 

генофонда к средиземноморским популяциям как в целом, так и по структуре 

предковых компонентов. Караимов относят к южноевропеоидному 

антропологическому типу с небольшой монголоидной примесью [Тюркские 

народы Крыма, 2003], что как минимум не противоречит полученным 

генетическим данным: «переднеазиатской» основе генофонда и небольшой  доле 

восточного – «степного» - генетического компонента. 

Особенности трех диалектов крымскотатарского языка сохранялись до 

депортации, причем различия  между северным и двумя более южными 

диалектами были столь велики, что их носители часто не понимали друг друга 
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[Тюркские народы Крыма, 2003; Меметов 1993]. Подобный тренд выявлен и по 

генетике: северный генофонд степных крымских татар существенно отличается от 

сходных между собой генофондов двух более южных субэтносов – горного и 

южнобережного. Генофонды греков урумов и румеев близки между собой за счет 

преобладающей доли «морского» генетического слоя, однако вклад последнего 

более ярко выражен лишь у румеев. Для урумов наиболее родственные 

генофонды прослеживаются преимущественно в Крыму – это горные и 

южнобережные крымские татары, от которых урумы и заимствовали язык.  

Караимский язык относится к кыпчакской группе тюркских языков 

(западнокыпчакская ветвь), что дает основания теориям происхождения караимов 

от тюркоязычных групп (например, хазар). В генофонде караимов по Y-

хромосоме обнаружен небольшой слой центральноазиатских линий, причем 

довольно редких и не встреченных у крымских татар. Возможно, этот след в 

биологической истории популяции связан с историей заимствования караимами 

тюркского языка.  

Предлагаемые для рассмотрения гипотезы формирования генофонда Крыма 

можно привести к трем группам, в зависимости от числа слоев генофонда и их 

происхождения, от простых – к более сложным. 

 

Модель «гомогенных» трех слоев. Генофонд Крыма составляют только три 

слоя – «морской», «степной» и «переднеазиатский», причем каждый из них 

был привнесен из одного источника.  

Источники «морского» слоя. 

Первое предположение источником «морского» слоя рассматривает только 

древнегреческих колонистов из полисов Малой Азии. Данных о древней ДНК 

античного населения Ионии (область на восточном побережье Малой Азии, 

откуда прибыли основатели трех из первых колоний в Крыму – Пантикапея, 

Феодосии, Керкинитиды, Рисунок 1, раздел 1.1) или Гераклеи Понтийской 
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(родина основателей Херсонеса Таврического, Рисунок 1, раздел 1.1), или любых 

иных ближайших по географии и исторической эпохе популяций до сих пор не 

опубликовано. Однако можно предположить, что генофонд античного населения 

полисов Малой Азии сохранял в себе как компоненты основателей-переселенцев 

с Балкан и островов Эгейского моря (близких современным грекам), так и впитал 

субстрат местного малоазиатского населения (близкого современным туркам). В 

таком случае, при миграции такой античной популяции – генетически 

промежуточной между современными греками и турками - в Крым и сохранении 

такого генофонда без значительных воздействий (сокращения численности 

населения уже в Крыму или дополнительных массовых  миграций из 

Средиземноморья) в течение более двух тысяч лет, можно было бы ожидать 

паттерн, выявленный в генофонде крымских татар (горных и южнобережных) и 

крымских греков.  

Кроме допущения о структуре генофонда античных популяций, а также 

достаточно большого временного периода от античности до современности, 

отсутствия изоляции Крыма от различных миграций, у вышеописанной гипотезы 

есть и другой недостаток – документированные миграции из Малой Азии в XV в. 

(христианского населения после завоевания Византии).  

Второе предположение: происхождение «морского» слоя генофонда 

Крыма было связано исключительно с миграциями из Византии в средние века и 

после ее падения (при условии, что генофонд античных колонистов по каким-то 

причинам в Крыму не сохранился). Для формирования такой структуры 

генофонда Крыма, как наблюдаем по полученным данным, миграция-источник 

должна была бы охватить все зоны Крыма (и даже степную, но в меньшей 

степени). И это при условии, что местное население проживало только в степной 

части Крыма, было генетически отличным от пришлого, и довольно 

малочисленным (чтобы вклад местных степняков сохранился только в виде трети 

генофонда). Однако, согласно историческим данным, ко второму тысячелетию 
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Крымский полуостров был одним из наиболее населенных регионов того 

времени: в горно-южнобережной зоне существовали города, вдоль побережья – 

порты с развитой торговлей и т.д. Таким образом, средневековые и более поздние 

миграции из Малой Азии могли привнести свой вклад, но вряд ли заложить 

повсеместную основу генофонда. 

Таким образом, предположение о единственном источнике «морского» 

слоя генофонда Крыма не имеет достаточных оснований. 

Источники «степного» слоя. 

Первое предположение: античные популяции из степной полосы Евразии – 

ираноязычные скифы и сарматы. Однако в одной из недавних публикаций 

[Unterländer 2017] по данным древней ДНК было показано разное генетическое 

происхождение западных и восточных скифов. Западные скифы наиболее 

родственны современным популяциям южных регионов Восточной Европы,  

Кавказа, а также ираноязычным и индо-европейским популяциям Западной 

Центральной Азии. Таким образом, в качестве источника «степного» 

генетического слоя в Крыму причерноморские скифы маловероятны. 

Второе предположение: источник «степного» слоя в Крыму – 

исключительно миграции тюркоязычных популяций в раннее средневековье – 

булгар, печенегов. Однако и это предположение маловероятно вследствие такого 

исторического факта. В XV веке, когда татарское население полуострова было 

малочисленным, крымский хан Менгли-Гирей в 1475 г. переселил несколько 

тысяч семей ногайцев в степную часть Крыма, и далее эту демографическую 

политику продолжали его преемники [Тюркские народы Крыма ,2003 сс. 154-

156]. Отсюда можно вывести третье  предположение  - о переселенных из 

Причерноморья ногайских группах как единственном источнике «степного» 

компонента в Крыму. Однако данное предположение не учитывает иное 

происхождение «степного» компонента караимов (как минимум, не обнаружено 

его связи с ногайскими линиями).  
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В данном блоке гипотез можно рассмотреть и четвертое предположение об 

источнике степного слоя как минимум у крымских татар. Теоретически можно 

было бы допустить, что «степной» компонент проник в генофонд крымских татар 

в период их депортации из Крыма (50е – 90е гг. XX в.) посредством браков с 

коренным населением Узбекистана, Казахстана и Таджикистана, но такое 

предположение противоречит полученным результатам. Во-первых, поток генов 

от местного центральноазиатского населения к депортированному крымскому 

практически в равной степени отразился бы на генофондах всех субэтносов 

крымских татар (а не только степного). Во-вторых, недавние (1-2 поколения 

назад) браки крымских татар с представителями разных центральноазиатских 

популяций привели бы к мозаике непохожих друг на друга индивидуальных 

спектров на диаграммах ADMIXTURE (1,65% каждого генома равно 1/64, т.е. 

вклад одного из предков индивида даже в 7 поколении был бы различим на 

графике), тогда как в действительности ADMIXTURE выявил близкие доли 

каждого компонента у разных индивидов (Рисунок 26), указывая на более 

древний источник «степного» слоя генофонда крымских татар.  

Источники «переднеазиатского» слоя. 

Предположение о единственном источнике основного слоя генофонда 

караимов находит противоречие в полученных результатах: круг генетически 

близких караимам популяций слишком широкий и разнородный (популяции 

Ирана, Восточного и Западного Кавказа, Закавказья и Малой Азии, таблица 6), 

чтобы указывать только на один источник происхождения, более вероятны 

несколько.  

Таким образом, предположения о том или ином, но единственном, 

источнике происхождения каждого из трех слоев генофонда Крыма не находят 

достаточных оснований. 
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Модель «гетерогенных» трех слоев. Генофонд Крыма составляют только 

три слоя – «морской», «степной» и «переднеазиатский», однако каждый из 

них сформирован в результате нескольких потоков (т.е. разных источников). 

Вышеописанная модель вытекает из предыдущего блока рассуждений, но требует 

уточнения.  

Источниками "морского" слоя генофонда Крыма предполагаются миграции 

из Восточного Средиземноморья как в античности (древнегреческие колонисты 

VII-V вв. до н.э. из полисов на побережье Малой Азии), так и в позднее 

средневековье (переселение христианского населения в Крым в XV в. после 

завоевания Византийской империи турками-османами). Однако если античные 

миграции впервые принесли в Крым средиземноморский генофонд и сохраняли 

обособленность от местных племен как минимум 5 веков, то средневековый поток 

переселенцев из Византии растворялся в населении полуострова. Таким образом, 

средневековые миграции из Малой Азии могли усилить "морской" слой 

генофонда Крыма, но его основным источником все же были античные популяции 

из городов-полисов Восточного Средиземноморья. Косвенное подтверждение 

этой гипотезе можно найти при анализе генофонда крымских татар по данным 

полногеномной панели Human Origins (Рисунок 17, раздел 3.3) и проецирования 

положения генофонда горных и южнобережных крымских татар на график 

главных компонент по тому же массиву данных, опубликованный в работе 

[Mathieson et al., 2017]  с привлечением данных по древней ДНК Балкан и Малой 

Азии от неолита до бронзового века [Рисунок 29]. 

Источниками "степного" генетического слоя представляются, во-первых, 

группы ногайцев (или генетически близких им популяций) Причерноморья и 

Прикаспия, которых с XV века направленно переселяли в степной Крым в рамках 

демографической политики Крымского ханства [Тюркские народы Крыма, 2003]. 

Во-вторых, это популяции Центральной Азии (вероятно, западных регионов), с 

которыми могли взаимодействовать предки караимов до переселения в Крым. 
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Согласно той же логике, источниками «переднеазиатского» слоя генофонда 

караимов могли быть, во-первых, популяции Ближнего Востока и Передней Азии 

– региона, в котором отмечают появление караимов в конце первого тысячелетия 

н.э.. Причем эти предковые популяции должны были быть генетически настолько 

разнообразные, что генофонд караимов находит сходство с широким кругом 

современных популяций не только Передней Азии, но и Кавказа. Во-вторых, 

одним из источников происхождения караимов могли действительно быть 

популяции Кавказа, с которыми могли взаимодействовать предки караимом до 

переселения в Крым. Противоречит последнему традиция закрытых браков 

внутри караимской общины. Тем не менее, «переднеазиатский» слой генофонда 

Крыма представляется скорее комплексом слоем, чем единым компонентом, для 

прояснения источников его происхождения необходима дальнейшая работа. 

Таким образом, модель комплексного происхождения каждого из трех слоев 

крымского генофонда достаточно реалистично объясняет основные выявленные 

генетические закономерности. Противоречия этой модели связано с 

дополнительными результатами – менее заметными слоями генофонда Крыма 

(раздел 4.4). Поэтому еще более вероятной представляется третья модель.  

 



 

 

99 

 

 

Рисунок 29. Проекция древних геномов на график главных компонент, 

построенный на основе взаимоотношений современных популяций. 

Приводится из публикации [Mathieson et al., 2017, «Extended Data Figure 1»] c добавлением 

русскоязычных подписей для современных греков и турок, а также древних популяций Балкан 

и Малой Азии согласно легенде. Положение горных и южнобережных крымских татар 

(красный цвет текста) на рисунке показано гипотетически, исходя из их 

взаимоотношений с теми же популяциями турок и греков на Рисунке 17 (раздел 3.3).  
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Модель трех основных слоев и ряда менее заметных. В генофонде Крыма три 

основных слоя – «морской», «степной» и «переднеазиатский», сложные по 

происхождению, но кроме них сохранились и менее заметные слои. 

Три генетических слоя генофонда отражают основные источники 

формирования популяций Крыма за последние три тысячелетия: «морской» - 

вклад античных и средневековых миграций из Малой Азии, «переднеазиатский»  - 

миграцию предков караимов в Крым в средние века из Передней Азии и 

Ближнего Востока с возможным включением компонентов генофонда Кавказа, 

«степной» - миграции как ногайцев из причерноморских степей в новое время, так 

и, возможно, ранних тюрков в Крым. Однако даже столь сложная картина не 

исчерпывает все компоненты крымского генофонда. 

Пилотный этап анализа полных Y-хромосом в рамках только трех 

гаплогрупп - G1, N3 и R1b - обнаружил связи с предполагаемыми  носителями 

индо-иранских языков [Balanovsky et al., 2015], геномами индивидов из степей 

Евразии бронзового века (ямной археологической культуры [Balanovsky et al., 

2017]) и источниками «европейских» (N3a3) и «азиатских» (N3a5) неолитических 

вариантов гаплогруппы N3 в Северной Евразии [Ilumäe et al., 2016]. Такие (пока 

разрозненные) данные могут отражать как следы скифов и сарматов 

(ираноязычных сообществ бронзового века, пришедших с востока в европейские 

степи, в том числе и в Крым), так и более древние связи населения материковой 

Восточной Европы и Крымского полуострова.  

 

Результаты данной работы далеки от полного разрешения научной 

проблемы формирования генофонда Крыма, однако вполне достаточны для её 

разработки. Основные источники формирования генофонда Крыма связаны с 

Восточным Средиземноморьем и западными границами Центральной Азии, в 

меньшей мере отмечаются связи с Передней Азией и Кавказом в довольно 

широком контексте, а также проявляются и менее заметные компоненты. Больше 
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ответов может быть получено в дальнейшем с привлечением данных древней 

ДНК для населения как Северного Причерноморья, так и сопредельных регионов.  

Выявленная в данной работе генетическая отдаленность популяций 

крымских татар, греков и караимов от соседних русских и украинцев 

свидетельствует об отсутствии значимого генетического потока от славян в 

генофонд автохтонных народов Крыма, несмотря на совместное проживание на 

полуострове в течение двух столетий. Этот результат отражает реальность два 

поколения назад, ведь рассмотренный здесь генофонд Крыма является 

реконструкцией: крымские татары после возвращения из депортации расселены 

на полуострове независимо от мест проживания их предков (три субэтнические 

группы более не связаны с их историческими ареалами), крымские греки 

проживают за пределами полуострова (в Северном Приазовье), караимы крайне 

малочисленны (в мире не более 2 тыс. чел.) и проживают как внутри, так и вне 

Крыма. Однако только в результате подобной реконструкции по генетическим 

данным и возможно проследить вехи популяционной истории Крыма как 

минимум в течение трех последних тысячелетий. 
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ВЫВОДЫ 

1. Показан параллелизм результатов анализа трех генетических систем - 

Y-хромосомы, мтДНК и полногеномных панелей аутосомных маркеров – для 

впервые изученного генофонда автохтонного населения Крыма (N=476): 

караимов, степных, горных и южнобережных крымских татар, греков-

урумов и греков-румеев. 

2. В генофондах крымских греков, горных и южнобережных крымских 

татар выявлен общий базовый генетический компонент (восточно-

средиземноморский), который наиболее выражен у современных популяций 

Восточного Средиземноморья и предположительно сформировался в ходе 

античной греческой колонизации Крыма.  

3. В генофонде караимов преобладающий вклад переднеазиатского 

населения и следы влияния центральноазиатских популяций указывает на 

более сложное происхождение караимов, чем предполагается "семитской" и 

"тюркской" гипотезами их этногенеза. 

4. У степных крымских татар выявлен заметный "степной" 

генетическим компонент, который в сходной степени прослеживается у 

ногайцев и сформировался в ходе средневековых миграций в Крым 

тюркоязычных кочевников из причерноморских и прикаспийских степей. 

5. Генофонд крымских татар по маркерам Y-хромосомы значительно 

отличается от генофондов других популяций Евразии с этнонимом "татары" 

(татар Поволжья и Западной Сибири) и отчасти сходен только с 

ялуторовскими сибирскими татарами. 

6. Генофонды коренных народов Крыма значительно отдалены от 

популяций русских и украинцев, что отражает отсутствие значимого 

генетического потока от восточных славян к изученным популяциям 

крымских народов.  
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