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Модели миграции в генетике 
 

Нерекомбинантная часть Y-хромосомы 
(NRY) представляет одну из самых используе-
мых генетических систем в популяционной и 
эволюционной генетике человека (Hammer, 
Zegura, 1996). Отсутствие рекомбинации, на-
личие многочисленных маркеров с низкой и 
высокой скоростью мутаций позволяют с 
большой точностью проследить миграцион-
ные события в истории популяций человека. 
Не следует, конечно, забывать, что реконст-
рукция исторических событий, основанная на 
изучении современных популяций, часто при-
водит к неоднозначному толкованию получен-
ных результатов. В данном контексте пред-
ставляется важным определить концепцию 
миграции. В одной из своих работ Затмари 

(Szathmary, 1993) продемонстрировала случай, 
когда концепция миграции как событие, а не 
процесс привела к явно упрощенной интерпре-
тации данных при изучении заселения челове-
ком Америки. Общее представление о мигра-
ции как о процессе (а не событии!) позволяет 
рассмотреть потенциально взаимодействую-
щие эволюционные силы до, в ходе и после 
миграционных событий и, таким образом, 
привести к разработке более реалистичных 
моделей популяционной структуры человека  
в динамике. 

Что понимается под термином «мигра-
ция»? Существуют две общие категории этого 
понятия: 1) поток генов или генная миграция и 
2) истинное переселение популяций. Первая 
категория включает поток генов между под-
разделенными популяциями, или демами, 
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Заселение новых территорий, как правило, связано с событиями разного характера: массовыми 
миграциями вследствие изменений климата и среды обитания, активного приспособления чело-
века к новым условиям существования и трансформациям в сфере материальной культуры. В 
настоящее время историю освоения человеком любого региона изучают совместными усилия-
ми историки, археологи, антропологи и генетики. Это позволяет проследить биологическую и 
генетическую преемственность населения как с целью реконструкции хронологии освоения 
новых земель, так и формирования различных этнических групп. 
Настоящая работа включает результаты исследования Y-хромосомы в Америке, Сибири и 
Средней Азии в свете первичного заселения Америки, последующих микроэволюционных про-
цессов в популяциях ее коренных жителей и выявления потенциального истока палеоиндей-
ской культуры. Предложенная нами модель заселения предполагает единую предковую попу-
ляцию в Средней Азии и Сибири для трех основных линий Y-хромосомы. Постоянные процес-
сы разделения и слияния популяций, эффекты генетического дрейфа были наиболее важными 
генетическими факторами во время колонизации Америки. Скорость и характер миграций по-
пуляций человека, осваивающих новые территории, оценивались с использованием демографи-
ческих данных, археологических находок и генетических результатов. Наша модель, описы-
вающая различные микроэволюционные процессы, включает пять этапов: освоение человеком 
территории Северо-Востока Азии, заселение Берингии, начальное продвижение на север Аме-
риканского континента, колонизация Северной и Южной Америк, смешение коренных народов 
Америки с пришлым населением после прихода первых европейцев. 
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как правило, за счет брачного обмена. Этот 
процесс подробно охарактеризован в моделях 
популяционной генетики и эволюционной 
биологии. В своем большинстве эти модели 
предполагают относительно непрерывное за-
селение популяций в пространстве и фокуси-
руются на предсказании изменения частот ал-
лелей во времени. Допущение равновесия по-
пуляций в этих моделях не позволяет их ис-
пользования в случаях переселения человека 
на большие расстояния. Другая категория мо-
делей включает процессы перемещения попу-
ляций на очень большие расстояния. Особый 
интерес представляет широкое продвижение 
по незанятой территории с последовательным 
ее заселением – колонизацией. Очевидно, что 
процессы заселения играли ключевую роль в 
эволюции человека и являются одним из наи-
более важных факторов в формировании гене-
тической структуры популяций (Barbujani et 
al., 1994; Cavalli-Sforza et al., 1994; Hammer et 
al., 1998; Lahr, Foley 1998; Hammer et al., 2001; 
Jobling et al., 2004). Однако вследствие слож-
ности количественной характеристики таких 
процессов они плохо поддаются математиче-
скому моделированию (Harrison, Boyce, 1972; 
Templeton et al., 1995). 

Какие модели являются наиболее извест-
ными для характеристики заселения Америки? 
Широко цитируемая модель «blitzkrieg» коло-
низации Америки (Martin, 1973) предполагает 
очень быстрое (менее 1000 лет) заселение 
Америки охотниками ранней археологической 
культуры «Кловис» (Clovis), начиная со сво-
бодной от ледников территории Альберты в 
Канаде вплоть до Огненной Земли в Южной 
Америке. Очень быстрое заселение Америки, 
по Мартину, опирается на модель «почкова-
ния популяций» («budding deme» model), пред-
ложенную в 1957 г. Бёрдселлом (Birdsell, 
1957) и подробно описанную Кавалли-Сфорца 
(Cavalli-Sforza, 1986). Эта модель характеризу-
ется быстрым и последовательным разделени-
ем небольших групп численностью от 100 до 
500 человек. Примерно 25 % от общего числа 
популяции образуют новую группу, которая 
передвигается вглубь новых территорий со 
скоростью 400 км за один цикл. За 50 лет такая 
дочерняя популяция достигает полного разме-
ра материнской колонии. Модель «почкования 
популяции» предусматривает механизм быст-
рого расселения человека на территории Аме-

рики так называемой «волной продвиже-
ния» (wave of advance) с максимальной плот-
ностью мигрантов вдоль фронта волны (Fix, 
2002). Эта модель опирается на предположе-
ние быстрого роста численности популяции 
при колонизации незаселенных территорий, 
характеризующихся обилием животных и 
птиц для охоты (Birdsell, 1957; Martin, 1973). 

Альтернативная, так называемая береговая, 
модель, предполагающая заселение Америки 
вдоль береговой линии, была описана в серии 
работ Флэдмарка (Fladmark, 1978, 1979, 1983). 
После открытия хорошо датированной архео-
логической стоянки Монте Верде (the Monte 
Verde site) в Чили, которая оказалась на тыся-
чу лет старше культуры Кловис (Meltzer et al., 
1997), гипотеза Флэдмарка нашла новых сто-
ронников (Koppel, 2003; Hall et al., 2004). Ан-
дерсон и Джиллам (Anderson, Gillam, 2000) 
предложили вариацию береговой модели 
(«leapfrog» – чехарда), согласно которой ос-
воение новых земель в Америке происходило 
«прыжками». Подобно игре в чехарду, каждая 
новая территория заселялась людьми, прожи-
вающими позади пограничной популяции. 
Антони (Anthony, 1990) подчеркивал, что 
«прыжковая» модель позволяет преодолеть 
большие расстояния за довольно короткое вре-
мя. Наиболее вероятно, что небольшая группа 
первопроходцев разведывала природные усло-
вия и ресурсы в новых необжитых местах, и 
лишь затем происходила массовая миграция 
на новые земли. Антони также предполагал 
возможность обратных миграций – событий, 
которые имеют важные генетические послед-
ствия, поскольку замедляют процессы генети-
ческого дрейфа.  

Недавно Фикс (Fix, 2002) применил компь-
ютерное моделирование, чтобы исследовать 
генетические последствия этих двух гипотез. 
Модель очень быстрого заселения Америки 
(модель Мартина) ограничена небходимостью 
необычайно высокой скорости роста популя-
ций. Такой рост вряд ли реалистичен для сооб-
ществ охотников-собирателей. С другой сто-
роны, протяженное заселение Северной и 
Южной Америки вдоль береговой линии не 
требует колонизации всех территорий и поэто-
му могло быть достаточно быстрым. Важным 
позитивным моментом последней модели яв-
ляется возможность эффективного передвиже-
ния лодками на длительные расстояния. Такие 
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миграции позволяют «перепрыгивать» через 
уже заселенные территории и увеличивают 
вероятность браков между представителями 
разных поселений. Сеть брачных связей меж-
ду популяциями является очень важной для 
стабилизации генетического разнообразия. 
Компьютерное моделирование Фикса (Fix, 
2002) также подтвердило предсказания Кавал-
ли-Сфорца (Cavalli-Sforza, 1986), что в модели 
очень быстрой колонизации кумулятивные 
эффекты генетического дрейфа приведут к 
значительной потере генетической вариации в 
популяциях и к высокой дифференциации ме-
жду ними. Согласно модели Мартина (Martin, 
1973), лишь 30 поколений потребовалось бы 
для полной утраты генетической вариабельно-
сти. С другой стороны, компьютерное модели-
рование береговой модели выявило, что гене-
тическое разнообразие поддерживается как внут-
ри, так и между локальными популяциями. 

Параметры, использованные в работе 
Фикса (Fix, 2002), представляют две крайно-
сти в ряду многочисленных промежуточных 
биологических моделей, описывающих засе-
ление Америки (Rogers et al., 1992). Неодно-
кратные попытки использовать математиче-
ские модели, компьютерное моделирование 
и демографические данные для оценки раз-
личных гипотез по заселению Америки по-
рой приводили к весьма разноречивым, а 
иногда и абсурдным результатам (Steele et 
al., 1998; Anderson, Gillam, 2000; Surovell, 
2000; Moore, 2001; Surovell, 2003). Напри-
мер, Суровелл (Surovell, 2000), используя 
данные по демографии, сделал заключение, 
что возможность быстрого заселения высо-
комобильными группами охотников и соби-
рателей не исключена, потому что высокая 
мобильность соизмерима с высокой фер-
тильностью. В последующем Суровелл 
(Surovell, 2003), моделируя береговую и 
внутритерриториальную колонизации Аме-
рики, пришел к выводу, что экспансия вдоль 
береговой линии все же возможна, хотя бе-
реговое заселение Америки не объясняет 
пространственно-временные различия меж-
ду археологической стоянкой Монте Верде и 
стоянками на территории Северной Америки. 
Открытие древнего поселения Монте Верде 
вызвало многочисленные споры среди архео-
логов. В этой связи нам бы хотелось упомя-
нуть работу Кузьмина и Орловой (Kuzmin, 

Orlova, 1998), в которой они предостерегают 
об опасности скоропалительных выводов, ба-
зирующихся лишь на 14С-датировках. По их 
мнению, значительные флуктуации в сериях 
дат по стоянкам палеолитических памятников 
севера Евразии и Северной Америки делают 
невозможным их разделение во времени, если 
радиоуглеродные даты отличаются друг от 
друга всего на несколько сотен лет (Kuzmin, 
Orlova, 1998, Р. 24–25). 

В следующих разделах мы представим 
обзор последних данных по изучению Y-
хромосомы в рамках заселения Америки и 
попытаемся определить, какая из двух моде-
лей, исследованных Фиксом (Fix, 2002), луч-
ше согласуется с наблюдаемой генетической 
дифференциацией в Америке.  
 

Классификация маркеров  
Y-хромосомы 

 
В 2002 г. была предложена стандартная 

номенклатура для NRY филогенетического 
дерева (YCC, 2002). Это дерево (рис. 1) бы-
ло построено на основе полиморфизма в по-
пуляциях человека диаллельных локусов: 
SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms) или 
небольших делеций и инсерций (indels).  
Каждая ветвь или линия дерева определяет 
NRY гаплогруппу. 18 основных гаплогрупп 
обозначены буквами от «А» до «R». Но-
менклатура предполагает два возможных 
варианта названий гаплогрупп. В этой ста-
тье мы будем использовать более простые 
названия с указанием основной гаплогруппы 
и конечного маркера, например, Q-M3 или 
N-P43. Мутации с префиксом «M» (от слова 
Mutation) были опубликованы Андерхиллом 
(Underhill et al., 2000; 2001). Маркеры с при-
ставкой «P» (Polymorphism) описаны в рабо-
тах Хаммера (Hammer et al., 1998; 2001). 
Термин «гаплотип» используется для под-
разделения гаплогрупп на основе другого 
типа маркеров, названных микросателлита-
ми или STR (Short Tandem Repeats). Каждый 
микросателлит состоит из последовательно 
расположенных повторов из 1–6 нуклеоти-
дов. Высокая частота мутаций микросател-
литов (Heyer et al., 1997; Kayser et al., 2001; 
Zhivotovsky et al., 2004) приводит к их высо-
кой вариабельности в популяциях человека. 
Эти маркеры особенно информативны при 
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изучении близкородственных групп, тогда 
как SNPs, характеризующиеся низкой скоро-
стью мутаций, широко используются для 
исследования различных этногенетических 
процессов, включая происхождение популя-
ций, миграции в доисторический период и 
взаимоотношение этносов. 

Изучение Y-хромосомы  
и раннее заселение Америки 

 
Геногеография  

 
Недавние исследования Y-хромосомы у 

коренных жителей Америки обнаружили по 

крайней мере три основные отцовские ли-
нии: Q-P36, Q-M3 и C-P39 (Zegura et al., 
2004). Резко различающееся территориаль-
ное распределение этих Y-гаплогрупп в 
Азии и Америке привело к гипотезе, что Но-
вый Свет был заселен в результате несколь-
ких волн миграций из различных районов 
Азии (Karafet et al., 1999b; Lell et al., 2002; 
Bortolini et al., 2003). Q-P36- и Q-M3-
гаплогруппы обнаружены по всей террито-
рии Америки, от Аляски до Огненной Земли 
и восточного побережья Гренландии 
(Karafet et al., 1999b; Bosch et al., 2003; Zegu-
ra et al., 2004) (рис. 2а и 2б). Интересно от-
метить, что Q-M3-гаплогруппа в Сибири 

Рис. 1. Филогенетичекое дерево гаплогрупп Y-хромосомы.  
Отмечены предположительные предковые линии aмериканских индейцев.  
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обнаружена лишь у нескольких мужчин у 
эскимосов, чукчей и эвенов (Karafet et al., 
1997; Lell et al., 1997), тогда как Q-P36-
линия обнаружена с различной частотой 
практически по всей Сибири (достигая сво-
его максимума у кетов и селькупов), а также 
к западу от Урала (Karafet et al., 1999b). На 
основании данных по географическому рас-
пространению Q-M3-гаплогруппы было вы-
сказано предположение, что М3-мутация 
возникла в самом начале процесса заселения 
Америки (Underhill et al., 1996), скорее все-
го, в то время, когда предки американских 
индейцев обитали в Берингии (Lell et al., 
1997). Эта гипотеза хорошо согласуется с 
описанной методологией по определению 
географического центра происхождения но-
вых мутаций (Edmonds et al., 2004). Честь 
открытия Берингии – этой огромной, ныне 
затопленной суши – принадлежит американ-
скому геологу Гопкинсу, хотя сам термин 
впервые введен русским палеозоологом П.П. 
Сушкиным (Диков, 1989). Берингия пред-
ставляла собой плоскую равнину, тундрово-
степную на севере и поросшую лесом на 
юге. Она была затоплена примерно 10 тысяч 

лет назад, но происходило это постепенно, 
по мере стаивания ледников последнего Ве-
ликого оледенения (сартанского).  

Гаплогруппа С географически имеет 
очень прерывистое распределение на терри-
тории Америки (рис. 2в). В значительной 
концентрации она найдена лишь в популя-
циях танана Аляски, шайен Великих Равнин, 
апачи из Аризоны и Нью Мексико, ваю Ко-
лумбии (Alaskan Tanana, Great Plains Chey-
enne, Southwest Apache, Colombian Wayu) и с 
низкой частотой у навахо, чипваян и инуи-
тов Гренландии (Navajo, Chipewayan, 
Greenlandic Inuit males) (Bortolini et al., 2003; 
Bosch et al., 2003; Zegura et al., 2004). Рас-
пространение гаплогруппы С в Азии резко 
отличается от геногеографии Q-P36-линии. 
Если для носителей Q-P36 характерно рас-
пределение в направлении с востока на за-
пад, то носители гаплогруппы С территори-
ально распространены с юга на север, от Ав-
стралии до северных границ Сибири. Линия 
С отсутствует в Африке и Европе, западной 
границей ее распространения являются 
Средняя Азия и Ближний Восток (Karafet et 
al., 1999b). Столь резко различающееся рас-

Рис. 2. Карта распределения трех предковых гаплогрупп Y-хромосомы (Q-M3, Q-P36, and C), а также 
линии R-P25, маркирующей смешение местного населения с европеоидами.  
Число популяций (N = 38) отлично от такового в таблице 1 (N = 46). Указано приблизительное географическое 
положение исследуемых популяций.  
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пределение основных линий Y-хромосомы 
первоначально натолкнуло нас на предполо-
жение, что существовало две волны мигра-
ции в Америку: либо из различных террито-
рий Азии, либо из района, охватывающего 
Алтай, Саяны и Забайкалье (Karafet et al., 
1999b). Линия R, найденная у коренных жи-
телей Америки с частотой примерно 13,4 %, 
является наиболее частой гаплогруппой у 
европейцев (рис. 2г). Ряд доказательств 
представлен в работе Зегуры с соавторами 
(Zegura et al., 2004), показывающих, что 
присутствие этой линии обусловлено сме-
шением местного населения с европеоидами 
после завоеваний Колумба. 

Полученные новые данные заставили нас 
пересмотреть гипотезу о раннем заселении 
Америки, выдвинутую в 1999 г. (Karafet et 
al., 1999b). Во-первых, обе, С- и Q-линии 
были найдены в трех основных языковых 
группах Америки (Bosch et al., 2003) по 
классификации Гринберга (Greenberg, 1987). 
Эта находка повышает вероятность того, что 
генетический дрейф явился причиной пре-
рывистого распределения редко встречаю-
щейся гаплогруппы С в популяциях Амери-
ки. Кроме того, более низкие оценки генети-
ческого разнообразия у американских ин-
дейцев по сравнению с азиатскими популя-
циями также указывают на потенциально 
важную роль генетического дрейфа в фор-
мировании популяционной структуры в 
Америке (Karafet et al., 2002; Zegura et al., 
2004). В отличие от первоначального мне-
ния, что основополагающие С- и Q-линии 
маркируют два миграционных потока 
(Karafet et al., 1999b; Lell et al., 2002), более 
вероятным представляется, что они входили 
в состав генного пула предковой популяции 
с различной частотой. Во-вторых, благодаря 
более высокой разрешающей способности 
сравнительного анализа методом микроса-
теллитных локусов мы обнаружили в попу-
ляции южных алтайцев ближайшие предко-
вые гаплотипы, ведущие к трем основным 
Y-линиям американских индейцев (Q-M3, 
Q-P36 и C-P39) (Zegura et al., 2004). Выявле-
ние лишь одной азиатской популяции, несу-
щей предковые гаплотипы для всех трех ос-
новных линий Y-хромосомы, служит кос-
венной поддержкой гипотезы одной, основ-
ной, волны миграции в Америку. В-третьих, 

оценки возраста дивергенции между амери-
канскими индейцами и их азиатскими пра-
родителями для С- и Q-линий оказались 
очень сходными: 17200 ± 4600 лет для Q и 
13900 ± 3200 лет для C-гаплогруппы (Zegura 
et al., 2004). Важно подчеркнуть, что эти 
оценки предполагают заселение Америки в 
период последнего Великого оледенения,  
т. е. менее 20 тысяч лет назад.  
 

Характеристика генетического  
разнообразия 

 
Анализ гаплогрупп Y-хромосомы в миро-

вом масштабе свидетельствует о самом низ-
ком уровне генетической вариабельности 
популяций американского материка по срав-
нению с остальными континентами. В на-
шем раннем исследовании 43 диаллельных 
локусов в 50 популяциях (выборка состави-
ла 2858 мужчин) коренные американцы от-
личались самым низким генным разнообра-
зием (h) по Неи (Nei, 1987) и средним чис-
лом парных различий (mean number of 
pairwise differences) между гаплогруппами 
(p) по сравнению с популяциями Европы, 
Ближнего Востока, Азии и Африки (Hammer 
et al., 2001). Сходный результат был полу-
чен при анализе 63 локусов (Zegura et al., 
2004). В таблице 1а представлены данные по 
генному разнообразию для 46 популяций с 
общей численностью 2073 мужчины. Пока-
затели генной вариации в популяциях Аме-
рики оказались сниженными на 24–45 % по 
сравнению со средними значениями по Ев-
ропе, Сибири, Средней и Восточной Азии. В 
тех же самых популяциях были также про-
типированы 10 микросателлитных локусов. 
Подобно результатам по диаллельным локу-
сам автохтонное население Америки харак-
теризовалось общим снижением как числа 
гаплотипов (примерно на 17 %), так и дис-
персии числа повторов. Таким образом, ге-
нетическое разнообразие американских по-
пуляций оказалось сниженным и по микро-
сателлитным локусам. Последний результат 
представляется особенно важным, посколь-
ку показатели вариции, основанные на диал-
лельных локусах, в большой степени зависят 
от выбора изучаемых маркеров. В поиске 
новых мутаций на Y-хромосоме изначально 
исследовалась панель с небольшим количе-
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ством образцов, в основном европеоидов. 
Значительная доля диаллельных мутаций, 
специфичных для американского континен-
та, могла быть пропущена. Эта серьезная 
проблема в исследовании относительного 
генного разнообразия между популяциями 
(Jobling, Tyler-Smith, 1995; Seielstad et al., 
1998; Hammer et al., 2001). Использование 
же микросателлитов наряду с диаллельными 
маркерами значительно повышает достовер-
ность полученных результатов. 

Несмотря на низкие параметры генетиче-
ской вариации в отдельных популяциях и в 
масштабе всего континента (табл. 1а и 1б), 
уровень межпопуляционной дифференциа-
ции в Америке оказался относительно высо-
ким (табл. 1в). Межгрупповые различия как 
для диаллельных, так и для микросателлит-
ных локусов оказались выше, чем в Евразии 
(за исключением Сибири). Межгрупповая 
вариация в Америке примерно на 50 % вы-
ше, чем в Европе и Океании, но ниже, чем в 
Африке и Сибири (Hammer et al., 2001). 
Уровень генетической дифференциации в 
Сибири оказался самым высоким в мире 
(Karafet et al., 2002). Ряд факторов, вклю-
чающий относительно позднюю по времени 
колонизацию, генетический дрейф за счет 
неоднократно повторяющегося эффекта ос-
нователя и малого размера популяций, обус-
ловили особенность генетической структу-
ры коренных жителей Америки по сравне-
нию с мировыми и азиатскими популяциями 
(Karafet et al., 1999b; Hammer et al., 2001).  

Для популяций Америки отмечается сни-
жение генетической вариации примерно в  
2 раза (по показателям вариансы числа повто-
ров и p параметра) по сравнению с аналогич-
ными показателями в Средней Азии (табл. 1б). 
Такое снижение не идет ни в какое сравнение 
с катастрофической потерей генного разнооб-
разия, предсказанной в результате компьютер-
ного моделирования гипотезы быстрого засе-
ления Америки, по Мартину (Fix, 2002). Эта 
гипотеза также предсказывала необычайно 
высокую дифференциацию популяций Амери-
ки (FST-параметр), что не подтверждено экспе-
риментальными данными. Наши результаты 
лучше согласуются с береговой моделью, 
предсказывающей среднюю по величине 
оценку FST, равную 0,06 для аутосомных локу-
сов, и умеренное снижение генетического раз-

нообразия (Fix, 2002). FST-параметр, подсчи-
танный по аутосомным локусам, эквивалентен 
FST = 0,21 для Y-хромосомы после коррекции 
эффективного размера популяций, который 
при допущении равного числа мужчин и жен-
щин в популяции в 4 раза меньше для  
Y-хромосомы. Оценка FST = 0,19, полученная 
нами в работе 2004 г. (Zegura et al., 2004), и па-
раметр GST = 0,23 (табл. 1в) для Америки близ-
ки по значению к оценке Фикса. Как мы уже 
отмечали, существует много промежуточных 
моделей, кроме двух полярных, использован-
ных Фиксом в его моделировании, поэтому 
следует быть осторожным в интерпретации 
полученных нами результатов. 

Еще один вопрос в течение длительного 
времени дискутируется в литературе: суще-
ствовало ли несколько волн миграции в 
Америку или Америка подвергалась лишь 
повторным миграциям из одной и той же 
предковой популяции в Азии или Берингии 
(Forster et al., 1996; Zegura et al., 2004). Заме-
тим, что генетические последствия повтор-
ной миграции было бы не просто отличить 
от одноволновой береговой модели, которая 
подразумевает обратный генный поток в 
предковую популяцию (Anthony, 1990).  

Интерпретация полученных нами резуль-
татов затрудняется еще и тем, что в нашей 
выборке из 18 американских популяций 
лишь одна является южно-американской. 
Литературные данные указывают на более 
низкие параметры генетического разнообра-
зия в Южной Америке по сравнению с Се-
верной и Центральной Америкой. В работе 
Бортолини и соавторов (Bortolini et al., 2003) 
13 из 23 популяций Южной Америки оказа-
лись мономорфными по гаплогруппе Q-M3. 
 

Многоэтапная модель заселения 
 

Как согласуются генетические результа-
ты анализа отцовской наследственности в 
американских и азиатских популяциях с ар-
хеологическими находками? Совокупность 
имеющихся в настоящее время археологиче-
ских, палеоантропологических и палеогео-
графических данных позволяет с достаточ-
ным основанием полагать, что на северо-
востоке Азии человек обитал уже во второй 
половине верхнего плейстоцена (Диков, 
1979; Derev’anko, 1998; Kuzmin, Orlova, 
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1998). Освоение человеком территории Гор-
ного Алтая насчитывает десятки тысяч лет, 
уходя вглубь четвертичного периода. Об 
этом свидетельствует высокая плотность 
археологических объектов, относящихся к 
разным этапам палеолита. Cамые ранние 
датировки археологических культур верхне-
го палеолита на Алтае указывают на появле-
ние Homo sapiens sapiens по крайней мере 43 
тыс. лет назад (43300 ± 1600) (Goebel et al., 
1993; Derev’anko, 1998; Kuzmin, Orlova, 
1998). Примерно 35 тысяч лет назад человек 
появляется в районе реки Уса на уровне 66° 
с. ш. к западу от Уральских гор (Pavlov et 
al., 2001). Недавнее же открытие археологи-
ческой стоянки на реке Яна на 70° с. ш., вос-
точнее Верхоянского хребта, с датировками 

в 27800–27300 лет назад означает, что чело-
век заселял территории, близкие к Берингии, 
задолго до сартанского оледенения. Таким 
образом, высказанное ранее предположение 
о раннем заселении Америки (до последнего 
Великого оледенения) на основании мито-
хондриального генома представляется впол-
не возможным (Torroni et al., 1994; Stone, 
2004). В отличие от митохондриальной ДНК 
оценка времени колонизации Америки, ос-
нованная на результатах изучения Y-хро-
мосомы (Seielstad et al., 2003; Zegura et al., 
2004), указывает на более позднее заселение 
Америки. В этом случае первопроходцы 
должны были воспользоваться береговым 
путем, поскольку свободный от ледников 
внутриматериковый коридор был непрохо-

Таблица 1 
 

Показатели разнообразия для 46 популяций из 5 географических районов 
 

 
a h – генное разнообразие по Неи (Nei, 1987); p – среднее число парных различий. 
б Среднее межгрупповое разнообразие представлено оценками GST. GST, FST, ФST, и RST – сходные статистические 
параметры, оценивающие нормированную межгрупповую вариацию, обусловленную, в основном, генетическим 
дрейфом в подразделенных популяциях. Эти оценки могут быть также определены в терминах коэффициентов 
генетических дистанций или снижения гетерозиготности за счет подразделения популяций, генетического дрей-
фа и случайного инбридинга. Их различия зависят от типа исследуемых генетических данных и имеют допуще-
ния (Excoffier et al., 1992; Nei, 1987; Slatkin, 1995). 
в V-варианса числа повторов. 

Тип разнообразия 
SNPs STRs 

hа pa h p Vв 
а. Общее разнообразие по региону (N популяций)         
Америка (18) 0,648 2,640 0,991 5,126 0,613 
Сибирь (12) 0,817 4,463 0,978 5,684 0,844 
Средняя Азия (6) 0,891 5,438 0,991 6,162 0,983 
Восточная Азия (5) 0,891 4,636 0,998 5,777 1,031 
Европа (5) 0,832 4,779 0,998 5,915 0,792 
б. Среднее разнообразие по популяциям      
Америка 0,500 2,003 0,929 4,217 0,490 
Сибирь 0,518 2,667 0,866 3,842 0,537 
Средняя Азия 0,816 4,739 0,973 5,724 0,919 
Восточная Азия 0,809 4,048 0,994 5,536 0,926 
Европа 0,741 4,066 0,996 5,630 0,737 
в. Среднее межгрупповое разнообразие б GST GST GST GST GST 
Америка 0,228 0,241 0,063 0,177 0,201 
Сибирь 0,366 0,402 0,115 0,324 0,364 
Средняя Азия 0,084 0,129 0,018 0,071 0,065 
Восточная Азия 0,092 0,127 0,004 0,042 0,102 

Европа 0,109 0,149 0,002 0,048 0,069 
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дим, как минимум, в течение еще тысячи лет 
после освоения человеком Монте Верде 
(Meltzer et al., 1997). Археологические куль-
туры Кловис и Монте Верде значительно 
разнесены во времени и пространстве. Это 
обстоятельство является одной из причин 
широкой дискуссии об их связи и взаимоот-
ношениях. Вопросы, было ли связано древ-
нее население этих стоянок единой прароди-
тельской популяцией и оставили ли древние 
поселенцы этих культур потомков по муж-
ской линии, остаются пока открытыми. Полу-
ченные нами результаты по Y-хромосоме слу-
жат свидетельством в пользу гипотезы едино-
го источника предковой популяции палеоин-
дейской культуры, а именно Саяно-Алтай-

ского нагорья (рис. 3). Наша гипотеза предпо-
лагает, что первоначальная миграция в Амери-
ку осуществлялась вдоль побережья и привела 
к появлению человека в районе Монте Верде, 
как минимум, 14,5 тысяч лет назад. Дальней-
шее заселение Америки морским и побереж-
ным путями сочеталось с непрерывными ми-
грациями из Берингии по канадскому меж-
ледниковому коридору и по рекам, что приве-
ло к распространению археологической куль-
туры Кловис 13–13,5 тыс. лет назад. 

Таким образом, на основе изучения  
Y-хромосомы в Сибири и Америке мы предла-
гаем 5-этапную модель заселения Америки 
(рис. 4). Первый этап (I) – во многом предпо-
ложительный, но логически необходимый – 

Рис. 3. Карта Средней Азии и Северной Азии с указанием потенциального источника палеоиндейской 
культуры. (Не предполагается, что миграция совпадает с направлением стрелки).  
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связан с первым проникновением человека 
на крайний северо-восток Азии, по всей ви-
димости, из районов Алтая и Саян 
(Derev’anko, 1998). Этот этап, влекущий за 
собой постоянное разделение популяций 
(population fissions) и значительный дрейф 
генов, мог занять не менее 10 тыс. лет, в за-
висимости от используемой модели мигра-
ции. Действие второго этапа (II) происходи-
ло уже на территории Берингии и длилось 
несколько тысячелетий. На этом этапе попу-
ляции, населяющие Берингию, имели воз-
можность генного обмена и слияния 
(population fusions) и, таким образом, час-
тично восстанавливали генетическое разно-
образие после эффектов бутылочного гор-
лышка, практически несомненных во время 
первого этапа колонизации. Третий этап 
(III), как и первый, характеризовался посто-
янным делением популяций во время доста-
точно быстрого заселения Америки. Как мы 
уже указывали выше, процессы миграции на 
этом этапе могли происходить береговыми 
или континентальными маршрутами за счет 
одной или нескольких волн миграции, но 
сопровождались потерей генного разнообра-
зия как на уровне отдельных популяций, так 
и на уровне генома в целом (Hewitt, 2000). 
Четвертый этап (IV) предполагает постоян-
ное взаимодействие генного дрейфа и ми-
граций в популяциях Америки (как, впро-
чем, и в Сибири) с периодическими циклами 
деления и слияния популяций, до сих пор 
характерными для многих аборигенных 
групп Южной Америки (Neel, 1972; Fix, 
1999). Последний этап (V) берет свое начало 
с появления европейцев на американском 
континенте, после открытия его сначала 
скандинавскими викингами, а затем Христо-
фором Колумбом. Этот период характеризу-
ется резким снижением численности корен-

ного населения в связи с войнами и болезня-
ми и быстрыми процессами метисации 
(Mulligan et al., 2004). Численность коренных 
популяций за это время снизилась на 50–90 % 
(Mulligan et al., 2004), а уровень метисации, 
подсчитанный по данным Y-хромосомы, дос-
тигает 17 % (Zegura et al., 2004). 
 

Слияние и разделение популяций 
 

При каких обстоятельствах популяции 
подвергаются разделению и слиянию? Мы 
рассмотрим этот процесс в рамках нашей 
пятиэтапной модели колонизации (рис. 4). 
Во время первого этапа популяции Средней 
Азии и Сибири с большой вероятностью 
росли в численности и претерпевали посто-
янное дочернее деление, что в конечном ре-
зультате привело к миграции ряда популя-
ций, изначально заселяющих территории 
Алтая, Саян, Призабайкалья и Забайкалья, 
на новые земли северо-востока Сибири. 
Можно ожидать, что этот процесс разделе-
ния родительских групп с последующей изо-
ляцией дочерних популяций привел к значи-
тельной дифференциации популяций, что 
нашло отражение в наблюдаемой разветв-
ленности популяционно-генетических денд-
рограмм (Cavalli-Sforza et al., 1994). Однако 
нельзя утверждать, что при этом не происхо-
дил обратный процесс – слияние популяций. 
На более локальном уровне постоянно про-
исходили и происходят процессы генного 
потока и объединения популяций. Ярким 
примером подобных процессов служит не-
давнее исследование самодийских популя-
ций северо-западной части Сибири (Karafet 
et al., 1999a). Филогенетический анализ са-
моедоязычных популяций и соседних групп, 
проживающих в бассейнах рек Пур, Таз и 
притоков Енисея, позволил обнаружить две 

Рис. 4. Многоэтапная модель заселения Америки. 
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генетически близкие группировки. Север-
ные самодийцы – лесные и тундровые нен-
цы – оказались генетически более сходными 
с коми, говорящими на одном из финно-
угорских языков, в то время как селькупы, 
южные самодийцы ближе к тюркоязычным 
алтайцам, а также к кетам, чей язык относят 
к языковым изолятам. Таким образом, мож-
но предположить, что на более высоком 
уровне социальной организации доминиру-
ют процессы деления популяций, тогда как 
на уровне локальных группировок происхо-
дит постоянное взаимодействие процессов 
слияния и деления. Стоит также отметить, 
что процессы деления генетически поли-
морфной родительской популяции приводят 
к потере генетического разнообразия. Хотя 
последствия деления популяций очень труд-
но выделить в чреде последующих демогра-
фических процессов, предварительно можно 
заключить, что наблюдаемая генная вари-
абельность по Y-хромосоме в сибирских 
популяциях является следствием мигра-
ционного процесса групп, связанных родо-
выми узами, и постоянного деления популя-
ций (Fix, 1999, 2002; Karafet et al., 2002). 

На втором этапе человек достигает крайне-
го северо-востока Азии. Этот период, предпо-
ложительно 20–14 тыс. лет до н.э. (Диков, 
1989), характеризуется наибольшим распро-
странением ледников сартанского оледенения 
и наибольшими размерами самой Берингии. 
Дальнейший путь через Берингию в Северную 
Америку предполагает миграцию между Ка-
надским и Лаврентьевским ледниками или же 
по побережью. Любой из этих сценариев пред-
полагает уменьшение жизненного пространст-
ва, способствуя тем самым обмену генов и 
слиянию популяций. 

Третий этап вновь характеризуется по-
стоянным разделением популяций и генети-
ческим дрейфом. Основываясь на результа-
тах компьютерного моделирования, Хьюитт 
(Hewitt, 2000) показал, что начальный эф-
фект основателя приведет к потере аллелей, 
увеличению гомозиготности и снижению 
генного разнообразия. Дальнейшая диффе-
ренциация популяций Америки определяет 
четвертый этап заселения, во время которо-
го постепенное развитие сельского хозяйст-
ва стимулирует рост межпопуляционных 
миграций (Diamond, Bellwood, 2003). Вейс 

(Weiss, 1988) называет этот этап микродиф-
ференциацией племен («tribal microdifferen-
tiation»), по-видимому, свойственной аграр-
ным сообществам. Вейс также называет этот 
период временем порядка и хаоса. Под 
«хаосом» он подразумевает непредсказуе-
мое разделение и слияние популяций, тогда 
как «порядок» означает биосоциальные свя-
зи между локальными популяциями.  
 

Скорость и характер миграций 
 

Общепризнанные археологические на-
ходки указывают на присутствие поселений 
человека по крайней мере 40 тысяч лет на-
зад в Средней Азии, почти 30 тысяч лет на-
зад на западной границе Берингии и 14,5 
тысяч лет назад у южного побережья Юж-
ной Америки (Kuzmin, Orlova 1998; Der-
ev’anko, 1998; Dillehay, 2000; Pitulko et al., 
2004). Не исключено, что в будущем науч-
ным сообществом могут быть приняты бо-
лее ранние археологические датировки 
(Dillehay, 1999; Surovell, 2003). Слишком 
мало пока известно, с какой скоростью про-
двигались первопроходцы по Сибири или 
Америке. Самая ранняя палеолитическая 
культура на северо-востоке Азии, представ-
ленная стоянками Ушки (Диков, 1979; 
Goebel et al., 2003), указывает на присутст-
вие человека близ побережья Берингова мо-
ря порядка 13 тысяч лет назад. Примерно в 
это же время человек достиг Индигирки  
(70° с. ш.) и пересек Берингию 14 тысяч лет 
назад, о чем свидетельствует найденное 
древнее стойбище (the Broken Mammoth site) 
на реке Танана (Goebel et al., 2003; Pitulko et 
al., 2004). Более ранние археологические 
стоянки, которые могли бы служить уточне-
нию пути и времени первоначального засе-
ления Америки, отсутствуют в районе Бе-
рингии. Тем не менее датировка стоянки 
человека на реке Яне в 30 тысяч лет не ис-
ключает возможности более раннего появле-
ния человека в Америке (Pitulko et al., 2004).  

Опираясь на модель «почкования популя-
ции», мы подсчитали, что время, необходимое 
для продвижения человека на большей части 
территории Америки (14,5 тыс. километров), 
приблизительно равно 2 тыс. лет. Это в два 
раза быстрее, чем было предположено Марти-
ном (Martin, 1973; Mosimann, Martin, 1975). 



18                                                                                                          Вестник ВОГиС,  2006,  Том 10,  № 1 

 

Андерсон и Гиллиам (Anderson, Gilliam, 2000), 
используя в своем моделировании демографи-
ческие данные и геоморфологическую инфор-
мацию позднего плейстоцена, также пришли к 
выводу, что Америка могла быть заселена зна-
чительно быстрее, чем было первоначально 
оценено Мартином (Martin, 1973). 

Учитывая характер генетической вариации 
в современных американских популяциях, 
можем ли мы сделать какие-либо предположе-
ния о процессе заселения Америки? Первона-
чальная генетическая изменчивость могла 
иметь клинальный градиент с фиксацией лишь 
одной отцовской линии в наиболее удаленных 
группах. Естественно, что более поздние про-
цессы миграций наложили отпечаток на пер-
вичное генное распределение. В своих иссле-
дованиях по Сибири мы обнаружили 23 раз-
личных гаплогруппы по Y-хромосоме среди 
902 мужчин из 18 популяций (Karafet et al., 
2002), принадлежащих к 12 из 18 основных 
линий (YCC, 2002). Однако лишь 6 гапло-
групп были представлены с частотой выше  
9 %, а 96,4 % всех Y-хромосом принадлежали 
только к 4 гаплогруппам. Наиболее частым 
сибирским маркером является гаплогруппа  
N-M178 (22,7 %). Она найдена в 15 популяци-
ях и достигает наибольшей частоты среди яку-
тов Республики Саха. Иную картину мы на-
блюдаем в Америке (Bortolini et al., 2003; 
Zegura et al., 2004). Лишь одна гаплогруппа Q 
доминирует во все популяциях. Дочерняя ли-
ния Q-M3 представлена в 52,6 % в Северной и 
Центральной Америке (Zegura et al., 2004). 
Среди американских индейцев Южной Аме-
рики гаплогруппа Q-M3 встретилась с еще 
более высокой частотой (77,0 %), а 13 популя-
ций были мономорфными по этому маркеру 
(Bortolini et al., 2003). Таким образом, в отли-
чие от Сибири распределение гаплогрупп по 
Y-хромосоме в Америке находится в соответ-
ствии с моделью постоянного деления популя-
ций (fissioning process), предсказывающей уси-
ление процесса фиксации аллелей по направ-
лению фронта миграций.  

С целью выявления потенциальной воз-
можности клинального распределения гапло-
групп Y-хромосомы в Америке мы применили 
анализ пространственной автокорреляции 
(spatial autocorrelation analyses) и сравнили по-
лученные результаты с аналогичными данны-
ми по Сибири и Восточной Азии (Karafet et al., 

2001, 2002). Анализ проводили с применением 
программы AIDA (Bertorelle, Barbujani, 1995), 
которая описывает генетическую вариацию 
индивидов в терминах корреляции с географи-
ческими расстояниями. Подобно любым коэф-
фициентам корреляции, при условии случай-
ного распределения параметры автокорреля-
ции (II) принимают нулевые значения. Стати-
стически значимые положительные величины 
II указывают на генетическое сходство инди-
видов, проживающих на определенном геогра-
фическом расстоянии, тогда как отрицатель-
ные значения служат указанием их генетиче-
ской дивергенции (Fix, 1999; Karafet  
et al., 2001).  

Анализ 25 групп Восточной Азии 
(Karafet et al., 2001) продемонстрировал яв-
ную картину клинального распределения 
среди популяций северо-восточной Азии с 
указанием как на процессы изоляции при 
миграциях на короткие расстояния (short-
range isolation by distance (IBD)), так и на 
дифференциацию на уровне больших дис-
танций (long distance differentiation) 
(Barbujani, 2000; Jobling et al., 2004). Подоб-
ные процессы не были обнаружены в попу-
ляциях юго-восточной Азии. В анализе 18 
сибирских популяций (Karafet et al., 2002) 
распределение гаплогрупп оказалось кли-
нальным в соответствии с IBD моделью, за 
исключением явной положительной корре-
ляции популяций, проживающих на значи-
тельном расстоянии друг от друга (порядка 
6000–6300 км), что характерно для процес-
сов миграции на большие расстояния. Это 
увеличение корреляции, скорее всего, обу-
словлено генетическим сходством тунгусо-
язычных этнических групп, расселившихся 
на огромных территориях, но сохраняющиx 
единство предкового генетического пула. 
Кроуфорд с соавторами (Crawford et al., 
1997) использовали сходный подход при 
изучении классических маркеров в сибир-
ских популяциях, у алеутов и эскимосов 
Америки. Они продемонстрировали про-
странственную автокорреляцию, обуслов-
ленную географической изоляцией и эффек-
тами миграции на значительные расстояния.  

Характер пространственной автокорреля-
ции в популяциях Америки (рис. 5) частич-
но соответствует клинальному распределе-
нию с элементами IBD, хотя генетическое 
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сходство популяций, проживающих на рас-
стоянии примерно 5400 км, оказалось очень 
высоким (Zegura et al., 2004). Подобный ха-
рактер корреляции можно объяснить: 1) зна-
чительным подобием отцовских линий этни-
ческой группы танана (Tanana), говорящей 
на одном из языков надене (NaDene) и про-
живающей в субарктической зоне Канады и 
Аляски, а также апачей и навахо (Apache and 
Navajo), чьи предки, переместившись на тер-
риторию юго-запада США несколько столе-
тий назад, сохранили язык, принадлежащий 
этой же языковой семье; 2) необычайно низ-
ким коэффициентом автокорреляции (II) при 
нулевых дистанциях, который достигает 
средних значений, равных приблизительно 
0,1, тогда как в Восточной Азии эта величи-
на равна 0,2, а в Сибири – 0,4. Таким обра-
зом, характер клинального распределения в 
Америке прослеживается лишь первые 2700 
километров, в дальнейшем же более очевид-
ны эффекты значительной дифференциации 
на больших расстояниях.  

Подводя итог, можно сказать, что в Аме-
рике мы наблюдаем больше свидетельств 
быстрой колонизации незаселенных терри-
торий, чем в Сибири. Данные по разнообра-
зию гаплогрупп Y-хромосомы (табл. 1) ука-
зывают на то, что генетическая структура 
современных коренных популяций Америки 
прослеживает эффект бутылочного горлыш-
ка в прошлом, тогда как анализ гаплотипов 
свидетельствует о частичном восстановле-
нии генного разнообразия за счет последую-
щего возрастания численности популяций. 

 
Заключение 

 
Наши данные по Y-хромосоме свидетель-

ствуют в пользу одной волны миграции в 
Америку в период последнего Великого оле-

денения с последующим относительно быст-
рым заселением всего континента (Zegura et 
al., 2004). Однако не следует забывать, что в 
эволюционном плане нерекомбинантная 
часть Y-хромосомы (подобно митохондри-
альной ДНК) ведет себя как единичный ло-
кус (Hammer, Zegura, 1996). Использование 
генетических маркеров в исследованиях ис-
торических миграций человека предполагает 
нейтральную эволюцию этих маркеров (т. е. 
вариабельность популяций должна быть 
обусловлена лишь генетическим дрейфом и 
миграциями и не отражать потенциальное 
действие отбора). Отбор же, действуя на лю-
бом участке сцепленных нуклеотидных сай-
тов, будет иметь последствия на уровне всей 
системы. Более того, исследования лишь 
одного локуса приводят к завышенным зна-
чениям эволюционной вариансы. Реальная 
картина популяционных процессов станет 
возможной лишь при рассмотрении множе-
ственных локусов. И наконец, характер из-
менчивости Y-хромосомы, обусловленный 
демографическими процессами в мужской 
части населения, может в значительной сте-
пени отличаться от изменчивости остальной 
части генома. Например, диаллельный поли-
морфизм по NRY свидетельствует о высо-
кой степени географической специфичности 
по сравнению с аутосомными и митохондри-
альными локусами. Такая картина может 
быть результатом традиционной патрило-
кальности, брачных обычаев, малой эффек-
тивной численности популяции и локально-
го отбора (Wilder et al., 2004). Любые выво-
ды, сделанные на основании одного–двух 
локусов, должны интерпретироваться с ос-
торожностью, особенно в исследованиях 
заселения человеком целого континента. 
Изучение множественных локусов в одних и 
тех же популяциях поможет в решении этих 

Рис. 5. Анализ пространственной автокорреляции в популяциях Северной и Центральной Америк.  

 



20                                                                                                           Вестник ВОГиС,  2005,  Том 9,  № 4 

 

проблем. Однако мы должны быть готовыми 
к разнице в выводах, основанных на локусах 
с различным эффективным размером попу-
ляций, характером наследования и рекомби-
национных процессов.  

В отношении истории заселения Амери-
ки необходимо подчеркнуть, что использо-
вание аутосомных генетических систем час-
то приводило к выводам, отличным от тех, 
что получены при изучении Y-хромосомы, 
включая гипотезу нескольких волн мигра-
ции и более раннюю колонизацию Америки 
(Greenberg et al., 1986; Cavalli-Sforza et al., 
1994). Действительно, различные археологи-
ческие, морфологические, лингвистические 
данные и результаты изучения классических 
маркеров и митохондриальной ДНК были 
интерпретированы в свете множественных 
миграций, как правило (но не всегда), из 
Азии (см. обзорную статью Зегуры (Zegura, 
2002) и недавнюю работу Рубица с соавто-
рами (Rubicz et al., 2003) для более подроб-
ного анализа различных гипотез). Пожалуй, 
было бы наивно предполагать существова-
ние лишь одного события миграции. Сухо-
путный мост между Азией и Америкой су-
ществовал в течение тысячелетий и служил, 
скорее, связующим звеном, нежели прегра-
дой (Fitzhugh, 1994). После поднятия уровня 
воды в Мировом океане на 100–150 метров 
обширная равнина между Чукоткой и Аля-
ской была затоплена (Диков, 1989), но Бе-
рингов пролив вряд ли представлял непре-
одолимую преграду для человека. Район Бе-
рингии, скорее всего, был свидетелем мно-
гочисленных миграций, порой из одной и 
той же предковой популяции (Forster et al., 
1996). Какие-то предковые линии Y-
хромосомы могли исчезнуть вообще, другие 
могут быть еще найдены в будущих иссле-
дованиях. Азиатские популяции – первоос-
нователи современного коренного населения 
Америки – также могли претерпеть частич-
ное вымирание, переселение на другие тер-
ритории или слияние с иными народами. 
Пути миграции из Берингии тоже остаются 
до конца не изведанными. Таким образом, 
целый ряд ключевых вопросов остается до 
сих пор не выясненным. Большие стандарт-
ные ошибки при оценках возраста гапло-
групп Y-хромосомы и митохондриальной 
ДНК не позволяют с уверенностью опреде-

лить, когда все же начался первый этап засе-
ления человеком Америки: до или после по-
следнего Великого оледенения? Мы пока не 
знаем, населяли ли люди Берингию во все 
времена ее существования (10–15 тысяч лет) 
или они занимали территорию ее южного 
побережья эпизодически, на пути в Америку 
(Derev’anko, 1998; Hall et al., 2004). Нако-
нец, всегда остается сомнение, разрешимы 
ли все эти сложные проблемы, когда анали-
зируешь генетические данные лишь на уров-
не современных популяций? 
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Summary 

 
Range expansions have played a key role in human evolution, and are among the most important factors 

generating patterns of genetic variation in human populations.  
Of particular interest is the case of colonization of new landscapes, in which groups expand from their 

ancestral homelands into unoccupied territory as a result of change in climate, habitat or material culture. 
Here we investigate the early peopling of the Americas from the perspectives of Y chromosome data from 
Siberian, Central Asian and Native American populations. We address the timing and number of migrations, 
as well as the putative Asian source population that gave rise to the paternal founders of the Americas. We 
also formulate a colonization model that includes both fissions and fusions and discuss the possible Central 
Asian/Siberian origin for the three major founding Native American Y chromosome haplogroup lineages, 
emphasizing the importance of genetic drift with reference to specific migration models. We examine the rate 
at which populations move through landscapes as inferred from demographic data, as well as from the ar-
chaeological record and our genetic data. Our colonization model incorporates five colonization stages: mi-
gration within north Asia, colonization of Beringia, early peopling of North America, range expansion within 
the Americas, and recent admixture due to post-European contacts. 




