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В работе рассмотрен современный методический уровень палеогенетических исследований. Обсуж-
даются спектр существующих на данный момент направлений использования молекулярно-генети-
ческих методов при изучении различных типов археологических материалов, проблема эффективной 
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Введение

Одной из современных тенденций разви-
тия науки является привлечение к изучению 
конк-ретных объектов максимально возмож-
ного числа методов и их объединение в рамках 
мультидисциплинарного исследования. Это 
ярко проявляется в современной археологии, 
где наряду с традиционными подходами при-
меняется все более широкий спектр естест-
веннонаучных методов (рис. 1). Преимущество 
такого подхода заключается в объективном 
характере получаемых данных, возможности 
их независимой проверки, накладывающей 
ограничения на свободу интерпретации ре-
зультатов. Анализ полученной информации в 
рамках археологического контекста позволяет 
проводить максимально объективные рекон-
струкции изучаемых древних феноменов. При 
этом новые методы не заменяют, а существенно 
расширяют возможности традиционных подхо-
дов. Следует подчеркнуть, что недооценка роли 
археологического контекста, распространенная 
в настоящее время в мировой практике, резко 
снижает информативность подобного рода 
мультидисциплинарных исследований.

Многочисленность задействованных в ар-
хеологии естественнонаучных методов опре-
деляется разнообразием источников (и их 
свойств), которые исследователи выявляют в 
процессе изучения археологических памятни-
ков. Наиболее часто объектами для применения 
естественнонаучных методов являются биоло-
гические останки: микроорганизмов, растений, 
животных, человека. Доминирующая роль в 
их исследовании принадлежит биологическим 
дисциплинам. Методы физической антропо-
логии, палеозоологии (остеологии), палеобо-
таники уже прочно вошли в археологическую 
практику и, как правило, подразумевают изу-
чение останков на макроскопическом уровне. 
Новые подходы связаны с анализом структуры 
биологических макромолекул – ДНК и белков. 
Наибольший потенциал применительно к ар-
хеологическим источникам имеют палеогене-
тические исследования. Их задачей являются 
получение и анализ структуры молекул ДНК из 
биологических останков различного возраста, 
не подвергавшихся заранее специальным про-
цедурам консервации ДНК. Таким образом, все 
разнообразие биологических останков из архео-
логических памятников, состояние которых до-
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пускает вероятность сохранности аутентичных 
молекул ДНК, попадает в категорию объектов 
палеогенетического исследования (Kaestle, 
Horsburgh, 2002).

Помимо разнообразия потенциальных 
объектов исследования и их конкретного ар-
хеологического контекста спектр применения 
палеогенетического подхода в археологии опре-
деляется методическими и аналитическими воз-
можностями молекулярной генетики. Прежде 
чем рассмотреть возможности использования 
молекулярно-генетического анализа в археоло-
гии, необходимо кратко охарактеризовать совре-
менный методический уровень, специфические 
трудности палеогенетического направления и 
степень их преодоления на данный момент.

История становления метода 
и современные возможности 

анализа древней ДНК

Первое исследование в области палеогене-
тики было посвящено выделению, клонирова-
нию и анализу последовательности фрагмента 
митохондриальной ДНК (мтДНК) из останков 
вымершего представителя рода лошадей/зебр 

Рис. 1. Структура мультидисциплинарного археологического исследования.

(Equus) – квагги (Equus quagga) возрастом око-
ло 140 лет (Higuchi et al., 1984). Почти сразу же 
была опубликована первая работа по анализу 
ДНК из археологического объекта – останков 
египетской мумии возрастом около 2400 лет 
(Paabo, 1985). Эти работы продемонстрировали 
принципиальную возможность экстракции и 
анализа структуры ДНК из ископаемых остан-
ков животных и человека различного возраста. 
Было показано, что эндогенная ДНК в биологи-
ческих останках представлена короткими фраг-
ментами многокопийных локусов, таких, как 
мтДНК, сохраняющимися в чрезвычайно низ-
кой концентрации (Higuchi et al., 1984; Paabo, 
1985, 1989). Использованный авторами первых 
работ метод клонирования фрагментов ДНК в 
бактериальных векторах был малоэффективен 
для амплификации деградированной древней 
ДНК и потенциально позволял проводить 
исследование образцов только с необычно вы-
сокой для древних останков степенью сохран-
ности. Изобретение и широкое внедрение в 
практику молекулярно-генетических исследо-
ваний метода полимеразной цепной реакции 
(ПЦР) (Mullis, Falloona, 1987; Saiki et al., 1988), 
позволяющей получать практически неогра-
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ниченное число копий короткого целевого 
фрагмента ДНК даже при чрезвычайно низкой 
концентрации матрицы, существенно расшири-
ли спектр ископаемых останков, потенциально 
пригодных для выделения и анализа древней 
ДНК (Paabo, Wilson, 1988; Paabo, 1989; Paabo et 
al., 1989). Появились многочисленные работы, 
посвященные исследованию структуры ДНК, 
выделенной из ископаемых останков разнооб-
разных животных, растений, микроорганизмов, 
относящихся к широким хронологическим 
рамкам (Thomas et al., 1989; Golenberg et al., 
1990; Guthrie, 1990; Cano et al., 1992; Poinar et 
al., 1993; Woodward et al., 1994). Впоследствии 
работы, посвященные изучению степени и 
характера деградации ДНК в останках, потен-
циала ее сохранности и распространенности за-
грязнения древних образцов современной ДНК 
(Paabo et al., 1989; Lindahl, 1993; Handt et al., 
1994a; Hoss et al., 1996), продемонстрировали, 
что на раннем этапе развития палеогенетики 
серьезность этих проблем недооценивалась ис-
следователями. Повсеместное распространение 
современной ДНК (особенно ДНК человека и 
микроорганизмов) вызвало скептическое отно-
шение к возможности получения достоверных 
результатов методами палеогенетики (Richards 
et al., 1995; Stoneking, 1995; Handt et al., 1996). 
Одним из основных направлений ее развития 
в этот период становится исследование био-
химии процессов деградации ДНК, происхо-
дящих после смерти организма, их влияния на 
результаты анализа структуры древней ДНК, 
потенциала сохранности ДНК в останках в 
различных условиях и способов верификации 
результатов палеогенетических эксперимен-
тов (Hoss et al., 1996; Lau et al., 2000; Hansen 
et al., 2001; Hofreiter et al., 2001a). Основным 
достижением этих работ стали доказательство 
возможности сохранения ДНК, пригодной для 
анализа в останках возрастом в несколько ты-
сяч лет (Poinar et al., 1996), совершенствование 
методов извлечения ДНК из останков (Rohland, 
Hofreiter, 2007) и создание системы критериев 
верификации результатов палеогенетических 
исследований (Paabo et al., 2004; Willerslev, 
Cooper, 2005), а также выработка рекоменда-
ций по максимально корректному выполнению 
палеогенетических экспериментов (Cooper, 
Poinar, 2000).

Проблема достоверности 
палеогенетических результатов

Среди факторов, существенно осложняющих 
проведение палеогенетических исследований, 
центральное место занимают процессы дегра-
дации ДНК после смерти организма (Paabo et 
al., 1989, 2004; Mitchell et al., 2005). Именно 
на фоне деградированного состояния ДНК в 
древних останках становятся значимыми такие 
факторы, как загрязнение древнего материала 
современной ДНК.

ДНК является относительно нестабильной 
биологической молекулой (Paabo et al., 2004; 
Mitchell et al., 2005). После смерти организма 
она подвергается интенсивной ферментативной 
деградации внутриклеточными ферментами, 
а затем разрушается под влиянием организ-
мов-редуцентов (Eglinton, Logan, 1991). Лишь 
в благоприятных условиях – при быстром 
замерзании или высыхании мягких тканей, а 
также при адсорбции на минеральном матриксе 
костной ткани – она может избежать быстрого 
полного разрушения. В этих случаях ДНК под-
вергается биохимической деградации (Hofreiter 
et al., 2001a; Gilbert et al., 2003a, b). Постепенно 
происходит накопление нарушений в структуре 
ДНК, вплоть до полного разрушения ее молекул 
(Paabo et al., 2004).

К основным типам биохимической деграда-
ции ДНК относятся: а) нарушения, приводящие 
к разрывам цепей ДНК. Это основная причина 
преобладания в древних экстрактах коротких по 
длине фрагментов ДНК и даже полного разру-
шения молекул ДНК (Lindahl, 1993; Willerslev, 
Cooper, 2005; Mitchell et al., 2005), когда ее 
исследование становится невозможным; б) об-
разование внутримолекулярных и межмолеку-
лярных перекрестных химических связей между 
разными молекулами ДНК или ДНК и белками 
блокирует участие молекул ДНК в ПЦР. При 
этом существенно возрастает риск амплифи-
кации контаминирующей современной ДНК. 
ДНК сохраняется в останках, но недоступна 
для исследования стандартными молекулярно-
генетическими методами. Как правило, этот тип 
деградации проявляется, если в палеоматериале 
сохраняются достаточно протяженные молекулы 
ДНК: в условиях мерзлоты (Mitchell et al., 2005) 
или при быстром высыхании тканей (Paabo, 
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1989). В этом случае эффективна обработка 
экстрактов ДНК реактивами, разрушающими 
внутри- и межмолекулярные связи, например 
N-фенилацилтиазолиум бромидом (Poinar et al., 
1998); в) модификация азоти-стых оснований 
может приводить к различным последствиям: 
некоторые продукты окисления (например 5-
гидроксигидантоин) могут блокировать синтез 
ДНК полимеразой, что приводит к возникнове-
нию химерных продуктов ПЦР в результате так 
называемой «прыгающей ПЦР» (jumping PCR) 
(Paabo et al., 1990; Gilbert et al., 2003b). Другим 
последствием химической модификации азо-
тистых оснований в древней ДНК может быть 
включение некорректных нуклеотидов во вновь 
синтезированную ДНК в процессе ПЦР (Hansen 
et al., 2001; Hofreiter et al., 2001a; Gilbert et al., 
2003a, b). Модификации азотистых оснований 
ДНК в останках не всегда препятствуют ее 
амплификации в ПЦР, но изменяют ее первич-
ную структуру. Первоначально предполага-
лось присутствие в древней ДНК различных 
вариантов такой модификации, которые могут 
приводить к неправильным филогенетиче-
ским интерпретациям полученных результатов 
(Gilbert et al., 2003a, b). Впоследствии было 
показано: абсолютно доминирующим типом 
модификации азотистых оснований (практиче-
ски единственным) является дезаминирование 
цитозина с образованием урацила, что приводит 
к смене пар оснований CG → TA. Было предло-
жено использовать это свойство древней ДНК 
в качестве критерия аутентичности (Brother-
ton et al., 2007). Показано, что данный тип 
деградации проявляется при анализе образцов 
с низким содержанием целевых фрагментов 
ДНК, когда ПЦР инициируется менее чем с 
1 тыс. копий матрицы (Cooper, Poinar, 2000; 
Hofreiter et al., 2001b).

Интенсивность процессов биохимической 
деградации ДНК зависит от условий среды, 
в которой находятся биологические останки: 
температурного режима в сочетании с уров-
нем pH, влажностью, химическим составом 
среды, интенсивностью жизнедеятельности 
микроорганизмов (Lindahl, 1993; Hofreiter 
et al., 2001b; Smith et al., 2001; Willerslev et 
al., 2004). Накопленные сведения о природе 
биохимической деградации ДНК в останках 
(Ehrlich et al., 1990; Lindahl, 1993; Smith et 

al., 2003; Gilbert et al., 2003a, b; Mitchell et al., 
2005) позволяют теоретически оценить время, 
в течение которого возможна сохранность 
ДНК в останках при различных условиях 
внешней среды. Согласно этим расчетам, 
небольшие фрагменты ДНК (100–500 п.н.) 
могут сохраняться в среднем до 10 тыс. лет 
в условиях умеренного климата (Poinar et al., 
1996; Smith et al., 2001). Примечательно, что в 
этот хронологический период укладываются все 
археологические материалы с периода неолита 
до позднего средневековья.

К настоящему моменту разработаны меры, 
позволяющие избежать прямого влияния раз-
личных типов деградации ДНК в останках на 
результаты палеогенетического исследования 
(табл. 1) (Gilbert et al., 2003a, b; Paabo et al., 
2004; Mitchell et al., 2005). Однако на фоне де-
градированного состояния аутентичной ДНК 
чрезвычайно значимой становится проблема 
контаминации палеоматериала современной 
ДНК. Низкая концентрация выделяемой из 
древних останков ДНК, ее слабая матричная 
способность по сравнению с современной ДНК 
и высокая эффективность ПЦР, применяемой 
для анализа, могут приводить к получению 
ложных результатов при попадании даже не-
значительного количества современной ДНК в 
экстракт (Paabo et al., 1989, 2004).

В проблеме ДНК-контаминации в палео-
генетических исследованиях условно можно 
выделить два аспекта: a) загрязнение образцов 
в генетической лаборатории непосредственно 
в процессе палеогенетического эксперимента 
(Handt et al., 1996; Hofreiter et al., 2001b; Serre 
et al., 2004b); б) контаминация палеоматериала 
до его попадания в генетическую лабораторию 
(Sampietro et al., 2006). В настоящее время 
проблема внутрилабораторной контаминации 
достаточно эффективно решается комплексом 
мер, касающихся оборудования лаборатории 
и непосредственно процедуры эксперимента 
(табл. 1) (обзоры методов см. Paabo et al., 2004; 
Willerslev, Cooper, 2005). Наиболее эффек-
тивным при исследовании археологического 
материала представляется подход, когда меры, 
предотвращающие контаминацию (или облегча-
ющие ее детекцию), предпринимаются на про-
тяжении всего периода работы с источниками. 
До момента передачи образцов в генетическую 
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лабораторию материалы из археологических 
памятников проходят несколько стадий пред-
варительного исследования. Непосредственно в 
полевых условиях осуществляются тщательная 
расчистка комплексов, содержащих останки, их 
детальное документирование, изъятие и первич-
ная камеральная обработка палеоматериалов 
(рис. 2). На этом этапе существует высокая ве-
роятность загрязнения материала современной 
ДНК, особенно если речь идет об останках че-
ловека. Эффективными мерами против загряз-
нения на этой стадии по опыту авторов данной 
работы являются: ограничение числа сотруд-
ников, контактирующих с каждым конкретным 

Таблица 1 
Распространенные методы верификации результатов палеогенетического исследования 

(анализ ДНК из останков человека)

Метод верификации Проблема, решаемая с помощью данного метода
Повторные экстракции ДНК из материала 
одного образца

Спорадическая контаминация в процессе предварительной 
обработки образца и экстракции  ДНК

Повторные ПЦР из одного экстракта Спорадическая контаминация в процессе предварительной 
обработки и выделения ДНК; ошибки полимеразы; резуль-
таты «прыгающей» ПЦР

Амплификация нескольких перекрываю-
щихся участков

Спорадическая контаминация компонентов ПЦР; ошибки 
полимеразы; результаты «прыгающей» ПЦР

Отрицательный контроль экстракции 
и ПЦР

Спорадическая и систематическая контаминация в процессе 
предварительной обработки образцов, экстракции ДНК и 
ПЦР

Клонирование продуктов ПЦР, секвениро-
вание нескольких клонов

Спорадическая контаминация в процессе предваритель-
ной обработки образцов, экстракции ДНК и ПЦР; ошибки 
полимеразы; искажение полученной последовательности 
ДНК вследствие модификации азотистых оснований (де-
заминирования цитозина)

Выделение и анализ ДНК из разных частей 
одного скелета (например, зубы и кости 
конечностей)

Загрязнение палеоматериала до его попадания в генетиче-
скую лабораторию

Анализ ДНК из сопутствующих останков 
животных

Косвенный показатель сохранности ДНК в останках чело-
века в условиях конкретного археологического комплекса

Обработка экстрактов урацил-N-гликози-
лазой

Искажение полученной последовательности ДНК вслед-
ствие дезаминирования цитозина

Оценка стартовой концентрации матрицы 
в экстракте

Доказательство сохранности ДНК в палеоматериале в 
условиях конкретного археологического комплекса

Воспроизведение результатов в другой 
палеогенетической лаборатории

Систематическая внутрилабораторная контаминация

Идентификация признаков деградированного 
состояния древней ДНК с помощью методов 
высокопроизводительного секвенирования

Универсальный метод доказательства аутентичности по-
лученных образцов мтДНК (за исключением проблемы 
контаминации образцов в древности)

образцом, их тщательное документирование 
в специальном журнале (и генотипирование); 
использование средств, предотвращающих 
контакт персонала с образцами, – стерильных 
перчаток, масок (рис. 3); изолирование части ос-
танков, потенциально пригодных для палеоге-
нетического исследования (высокой степени со-
хранности), сразу после вскрытия комплексов и 
вплоть до их передачи в лабораторию (Молодин 
и др., 2006). Необходимо избегать промывания 
археологических останков водой в процессе их 
первичной камеральной обработки, так как это 
может приводить к проникновению загрязня-
ющей ДНК с поверхности во внутренние облас-
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Рис. 2. Пример фотодокументирования погребально-
го комплекса. Полностью расчищенное коллективное 
погребение носителей андроновской (федоровской) 
культуры (первая половина II тыс. до н. э.), могиль-
ник Тартас-1 (Барабинская лесостепь).

ти образцов, после чего ее механическое удале-
ние (или разрушение) становится затруднитель-
ным. Идеальным следует считать вариант, при 
котором отбор образцов для последующего па-
леогенетического исследования осуществляется 
немедленно после вскрытия археологического 
комплекса присутствующим в поле специалис-
том-генетиком (Молодин, 2007; Pilipenko et al., 
2010). Аналогичные меры предосторожности 
применяются и на последующих стадиях ис-
следования материала (антропологическое, 
палеоботаническое или палеозоологическое 
изучение). Проблема загрязнения образцов 
до их попадания в палеогенетическую лабо-
раторию в большинстве случаев также может 
быть разрешена непосредственно в процессе 
эксперимента такими мерами, как удаление или 
обработка внешнего слоя образцов веществами, 
разрушающими ДНК (Kemp et al., 2005), анализ 
нескольких образцов от одной особи (из разных 
частей скелета, например зубы и кости посткра-
ниального скелета) и другие (Paabo et al., 2004; 
Willerslev, Cooper, 2005). Реализация каждой из 
этих мер в значительной степени снижает веро-
ятность получения ложных результатов.

По-видимому, новый уровень верификации 
результатов палеогенетических исследований 
становится доступным с появлением высо-
копроизводительных методов секвенирования 

Рис. 3. (а, б) Процесс расчистки погребального комплекса пазырыкской культуры (IV–III вв. до н. э.) 
в Северо-Западной Монголии (2006 г.). Памятник Олон-Курин-Гол-10, курган 1. Фото В.П. Мыльникова. 

На фото: а – слева направо: А.С. Пилипенко, Ю.Н. Гаркуша, М. Мороз, В.И. Молодин. На фото: б – А.С. Пилипенко.



286 Вестник ВОГиС,  2010,  Том 14,  № 2

ДНК (методов секвенирования ДНК второго 
поколения). Возможность считывания полной 
последовательности нуклеотидов отдельных 
фрагментов ДНК в экстракте позволяет анали-
зировать свойства молекул эндогенной древней 
ДНК, которые отличают ее от современных 
контаминирующих молекул и появляются 
вследствие длительных процессов деградации 
(Krause et al., 2009).

Археологические источники 
как объекты молекулярно-генетического 
исследования: разнообразие и проблема 
квалифицированного отбора образцов

Одними из основных задач при исследовании 
археологических памятников являются отбор 
максимально возможного числа источников, не-
сущих какую-либо информацию об изучаемом 
древнем населении, их тщательное документи-
рование, сохранение в процессе полевых работ. 
Только при условии квалифицированного про-
ведения полевой части исследования создаются 
предпосылки для последующего полноценного 
анализа обнаруженных археологами материа-
лов в камеральных и лабораторных условиях. 
Пополнение методических возможностей 
археологических исследований за счет естест-
веннонаучных методов чрезвычайно расширяет 
спектр информативных источников.

Если еще совсем недавно в задачи археолога 
входили оценка и фиксация общей ситуации на 
памятнике, отбор наиболее информативного с 
точки зрения традиционной археологии инвен-
таря и антропологического материала (Авдусин, 
1980; Мамонова и др., 1989; Мартынов, Шер, 
1989), то в настоящее время археолог еще до 
начала раскопок, зная общие характеристики 
исследуемого объекта, должен прибегать к 
консультации с широким кругом специалистов 
о методах качественного отбора образцов и 
проб для последующего многостороннего ана-
лиза. Другим подходом может быть участие 
специалистов конкретной области в работе ар-
хеологической экспедиции. При исследовании 
особенно многообещающих объектов заранее 
формируется команда специалистов разного 
профиля, принимающая участие в археологи-
ческой экспедиции. Это не только позволяет 
квалифицированно отобрать стандартные про-

бы для последующего анализа, но и открывает 
возможности для выявления новых потенциаль-
ных объектов исследования среди материалов 
археологического памятника при обнаружении 
неожиданных объектов. Например, в состав 
экспедиции, исследовавшей погребальные 
комплексы пазырыкской культуры, содержащие 
лед, в горах северо-западной Монголии, помимо 
археологов входили геофизики, мерзлотоведы и 
палеогенетики (Молодин, 2007; Молодин и др., 
2009; Parzinger et al., 2008). В результате их со-
вместной работы при раскопках удалось полу-
чить уникальный корпус образцов для всесто-
роннего анализа исследованных комплексов – 
геологического, климатологического, палеогене-
тиче-ского, микробиологического и др. 

В настоящее время можно выделить не-
сколько типов материалов, обнаруживаемых 
при археологических раскопках, которые могут 
быть использованы в качестве источников ДНК 
для палеогенетического исследования.

1. Костные останки человека и живот-
ных являются наиболее распространенными 
материалами для экстракции древней ДНК. 
Костная ткань обеспечивает наилучшие усло-
вия для сохранности молекул ДНК в останках 
в течение длительного периода после смерти 
организма. Минеральный матрикс обеспечивает 
защиту внутренних областей костной ткани от 
воздействия микроорганизмов и неблагопри-
ятных для сохранности ДНК условий внешней 
среды. В адсорбированном на минеральном 
матриксе состоянии короткие фрагменты ДНК 
способны сохраняться в течение достаточно 
длительного времени (Rollo et al., 2002a). При 
этом зубы, особенно находящиеся в челюсти 
in situ, меньше подвержены контаминации, чем 
кости посткраниального скелета. Однако их 
исследование, как правило, приводит к полно-
му разрушению образцов. В связи с этим были 
предложены различные подходы для миними-
зации деструкции зубов при палеогенетическом 
исследовании (Shiroma et al., 2004).

2. Мягкие ткани. Сохранившиеся мягкие 
ткани человека или животных являются редкой 
находкой при исследовании археологических 
памятников. Наиболее благоприятными в от-
ношении сохранности мягких тканей являются 
территории с суровым климатом: зоны вечной 
мерзлоты, высокогорье, а также области с за-
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сушливым климатом. Из-за климатических осо-
бенностей такие регионы относительно слабо 
эксплуатировались человеком. Этим объясняет-
ся и меньшая плотность обнаруживаемых здесь 
археологических памятников. Исключениями 
могут служить некоторые высокогорные об-
ласти, например высокогорные районы Алтая, 
в которых сосредоточено огромное количество 
археологических объектов, относящихся к 
различным эпохам (Молодин и др., 2004). Эта 
ситуация объясняется образом жизни древнего 
населения региона, кочевых скотоводов, кото-
рые использовали эти территории в качестве 
сезонных летних пастбищ, откочевывая на не-
благоприятный период года в зоны с более мяг-
кими климатическими условиями (предгорья). 
Высокогорные курганные могильники, остав-
ленные, например, носителями пазырыкской 
культуры (IV–III вв. до н. э., скифское время), 
представляют собой уникальные археологиче-
ские комплексы, в которых сохранились вещи, 
изготовленные из органических материалов, и 
останки мягких тканей человека и животных. 
Следует отметить, что именно редкие находки 
сохранившихся мягких тканей были объектами 
палеогенетических исследований на ранних 
этапах развития направления (Paabo et al., 
1985; Handt et al., 1994b; Воевода и др., 1998). 
Впоследствии на разнообразных материалах 
было продемонстрировано, что мягкие ткани 
не всегда являются хорошим источником для 
выделения древней ДНК (Clisson et al., 2002; 
Pilipenko et al., 2010). По-видимому, высокая 
сохранность ДНК в них обеспечивается лишь 
в условиях быстрого замораживания останков 
после смерти организма без последующего дли-
тельного или многократного размораживания, 
или же в случаях преднамеренной мумифика-
ции тканей. В противном случае ДНК в мягких 
тканях подвергается быстрой деградации, и ее 
сохранность и пригодность для исследования, 
как правило, существенно ниже, чем в костной 
ткани того же индивида.

3. Волосы. В последние несколько лет было 
показано, что волосы (стержни волос) являются 
чрезвычайно перспективным источником для 
выделения древней ДНК (Gilbert et al., 2004; 
Amory et al., 2007). Несмотря на редкость 
обнаружения в археологических памятниках, 
волосы являются очень удобным объектом для 

палеогенетического исследования. Структура 
стержня волоса не позволяет контаминиру-
ющей ДНК проникать во внутренние области 
образца. Загрязнения могут быть легко удале-
ны с поверхности волоса (механически или 
при обработке веществами, разрушающими 
ДНК). Таким образом, использование волос 
в качестве материала для выделения ДНК об-
легчает получение достоверных результатов. 
Первоначально считалось, что волосы содержат 
только митохондриальную ДНК, пригодную для 
палеогенетического исследования (Gilbert et al., 
2004). Однако применение высокочувствитель-
ных методов секвенирования нового поколения 
позволяет проводить анализ ядерной ДНК из 
стержня волоса (Rasmussen et al., 2010).

4. Копролиты. Копролиты могут быть 
использованы в качестве альтернативного ис-
точника древней ДНК. Считается, что их изу-
чение уменьшает риск контаминации образцов 
современной ДНК (Gilbert et al., 2008). Копро-
литы могут служить источником информации о 
структуре генетических маркеров особи (Poinar 
et al., 2003), продуктом жизнедеятельности 
которой они являются или реконструкции ее 
диеты (Poinar et al., 2001; Rollo et al., 2002b) 
и патологического статуса (присутствие ДНК 
гельминтов, инфекционных агентов).

Среди недостатков можно назвать сложности 
в определении видовой принадлежности копро-
лита, его датировки на предварительной стадии 
исследования и большое число перекрестных 
связей сохранившихся молекул ДНК с белками 
(Poinar et al., 1998, 2009). Потенциальные проб-
лемы с верификацией результатов анализа ДНК 
из копролитов могут быть связаны также с про-
никновением ДНК в растворенном виде из вы-
шележащих областей культурного слоя в ниже-
лежащие (Haile et al., 2007; Poinar et al., 2009).

5. Растительные остатки. Как правило, для 
палеогенетического исследования представ-
ляют интерес остатки культурных растений 
(главным образом семена), которые находят 
при раскопках археологических памятников 
(Jaenicke-Despres et al., 2003), а также остатки 
дикорастущих растений, использовавшиеся 
человеком в быту или обрядовой практике. До 
настоящего времени значение растительных 
остатков как высокоинформативного объекта 
для молекулярно-генетического исследования 
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недооценивается. Об этом свидетельствуют 
сравнительно низкий уровень развития этого 
направления палеогенетики и небольшое число 
опубликованных работ (Gugerli et al., 2005).

6. Микроорганизмы. В археологических 
материалах может быть представлена либо ДНК 
микроорганизмов, нежизнеспособных в течение 
длительного периода (например ДНК возбуди-
телей заболеваний в останках человека и жи-
вотных (Drancourt et al., 1998; Zink et al., 2003; 
Hershkovitz et al., 2008)), либо жизнеспособных 
микроорганизмов, сохраняющихся в закрытых 
археологических комплексах (как правило, в 
погребениях, содержащих мерзлоту (Пучкова 
и др., 2008; Ханаева и др., 2008)). В последнем 
случае исследователь имеет дело с современной 
ДНК микроорганизмов. Методическая сторона 
такого исследования соответствует стандартно-
му микробиологическому анализу.

Большинство археологических материалов, 
интересных с точки зрения палеогенетического 
анализа, одновременно являются объектами 
анализа для археологов и широкого круга 
других специалистов и, следовательно, отби-
раются в процессе раскопок для последующего 
изучения в лабораторных условиях, даже если 
проведение молекулярно-генетического анализа 
не было запланировано. Такие материалы из 
коллекций могут быть использованы в качестве 
источника древней ДНК при соблюдении соот-
ветствующих мер по выявлению возможной 
контаминации.

В отношении палеогенетических исследова-
ний особенно остро стоит проблема квалифи-
цированного отбора образцов в связи с высокой 
вероятностью контаминации древнего материала 
современной ДНК (см. раздел «Проблема до-
стоверности палеогенетических результатов»). 
Другая проблема связана с деструктивным харак-
тером палеогенетических исследований. Проце-
дура предварительной обработки и экстракции 
ДНК из костных останков (или других источни-
ков) подразумевает механическое разрушение не-
которого количества биологического материала. 
При этом биологические останки являются 
объектом исследования большого числа других 
научных направлений, включая остеометрию, 
краниологию, одонтологию, палеопатологию, 
анализ содержания стабильных изотопов и т. д. 
Каждое из этих направлений потенциально 

позволяет получить ценную информацию об 
объекте исследования. В такой ситуации реше-
нием может быть последовательное изучение 
палеоантропологических материалов сначала 
недеструктивными (например, методы физи-
ческой антропологии), а затем деструктивными 
методами (анализ стабильных изотопов, моле-
кулярно-генетическое исследование). Однако 
этот вариант существенно осложняет получе-
ние достоверных палеогенетических результа-
тов из-за вероятной контаминации образцов. 
Проблема может быть решена несколькими 
путями: 1) исследование образца только палео-
генетическими методами целесообразно, когда 
информация, которая потенциально может быть 
получена в результате молекулярно-генетиче-
ского анализа, представляется более ценной, чем 
данные, потерянные в результате деструкции 
образца; 2) снижение количества материала, 
необходимого для молекулярно-генетического ис-
следования за счет использования малодеструк-
тивных методов предварительной обработки 
костного материала (Shiroma et al., 2004) или 
использования высокоэффективных методов 
молекулярно генетического анализа, требующих 
минимального количества исходного материала, 
например методов секвенирования второго по-
коления (Krause et al., 2009, 2010); 3) проведение 
необходимых недеструктивных исследований об-
разца (например остеометрического или одонто-
логического исследования) до молекулярно-гене-
тического анализа в условиях, минимизирующих 
возможность контаминации материала. При 
этом необходим учет потенциальных источни-
ков контаминации (например генотипирование 
специалистов, исследовавших образец, для пос-
ледующего выявления возможного загрязнения). 
Современный комплекс методов верификации 
результатов в большинстве случаев позволяет 
получать высоко достоверные результаты даже 
из образцов, в некоторой степени загрязненных 
современной ДНК или по крайней мере выявить 
случаи контаминации (см. выше).

Таким образом, для развития палеогенетики 
актуальным на сегодняшний день является рас-
пространение культуры отбора биологических 
проб в процессе проведения полевых археоло-
гических исследований с учетом интересов всех 
специалистов, задействованных в дальнейшем 
изучении полученных материалов.
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Применение молекулярно-генетических 
методов в археологических исследованиях

В настоящее время работы по анализу ДНК 
из археологических объектов существенно 
варьируют как по масштабам решаемых проб-
лем, так и по степени их интеграции с ком-
понентами комплексного археологического 
исследования. Палеогенетический анализ так 
же, как и археологический, направлен на рекон-
струкцию процессов, происходивших в далеком 
прошлом. Существует несоответствие между 
палеогенетикой и традиционными подходами 
археологии по степени изученности имеюще-
гося банка археологических источников. В 
настоящее время традиционными подходами 
обработаны огромные коллекции материалов. 
По многим проблемам уже пройден путь от 
накопления первичных данных до формулиро-
вания крупных обобщений. 

История молекулярно-генетического ис-
следования археологических объектов насчи-
тывает около 3 десятков лет. Большая часть 
этого времени была затрачена на обеспечение 
возможности получения достоверных резуль-
татов анализа древней ДНК. По сути, лишь 
последнее десятилетие можно считать перио-
дом полноценного применения молекулярно-
генетического направления в археологическом 
исследовании.

Отчасти это несоответствие положительным 
образом отражается на развитии палеогенети-
ки. Информативность любого исследования 
определяется адекватным выбором модели 
(материала), с учетом имеющихся методических 
возможностей. Выбор материала для палеоге-
нетического исследования был бы абсолютно 
невозможен без учета данных, накопленных 
археологией. Корректный анализ археологиче-
ского контекста – ключевой момент палеоге-
нетического исследования как на стадии по-
становки задачи и планирования эксперимента, 
так и на этапе интерпретации полученных 
молекулярно-генетических данных.

Палеогенетический подход становится все 
более распространенным компонентом в сос-
таве комплексного анализа археологических 
материалов. Это приводит к диверсификации 
информации, которую удается получать мето-
дами анализа образцов древней ДНК.

Характер и объем информации, которую 
можно получить при анализе древней ДНК, 
определяются: 1) экспериментальными воз-
можностями, т. е. уровнем методического и 
приборного обеспечения лаборатории: совре-
менный уровень развития молекулярно-гене-
тической методологии и приборной базы по-
тенциально позволяет исследовать различные 
участки генома в древнем материале, вплоть 
до полногеномного секвенирования древних 
образцов (Green et al., 2010; Rasmussen et al., 
2010). Таким образом, лимитирующим фак-
тором на данный момент выступает прежде 
всего финансовая обеспеченность лаборатории; 
2) уровнем развития соответствующих разделов 
генетики: на сегодняшний день относительно 
небольшое число потенциально информатив-
ных генетических маркеров в геноме человека 
изучено достаточно, чтобы осуществлять их 
анализ и корректную интерпретацию в рамках 
палеогенетического исследования; 3) конкрет-
ным археологическим контекстом: в зависи-
мости от его особенностей палеогенетический 
анализ материалов, сопоставимых по объему и 
сохранности, может быть направлен на решение 
совершенно разных задач.

Центральным объектом археологического 
исследования является человек. Поэтому обзор 
существующих (и перспективных) направлений 
использования методов анализа древней ДНК 
в археологии целесообразно начать с работ по 
анализу древней ДНК человека. Масштаб иссле-
дуемой модели в этом случае может варьировать 
от отдельно взятого индивида до населения 
обширного региона или даже нескольких раз-
новременных групп населения.

Индивидуальный уровень

Информация, которую можно получить для 
индивидуального образца древней ДНК чело-
века на данный момент включает: 1) структуру 
мтДНК, а также нерекомбинируемого участка 
Y-хромосомы (для индивидов мужского пола), 
а также некоторых филогенетически информа-
тивных аутосомных локусов генома. Это поз-
воляет судить о его положении на глобальных 
филогенетических деревьях мтДНК и Y-хромо-
сомы (или аутосомных маркеров) человека. В 
некоторых случаях молекулярно-генетический 
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анализ служит для определения видовой при-
надлежности образца (для представителей рода 
Homo) (Krause et al., 2010); 2) половую принад-
лежность останков, что особенно актуально 
для детских или сильно фрагментированных 
останков (Faerman et al., 1995); 3) определение 
индивидуального профиля высоковариабель-
ных STR-маркеров (молекулярно-генетическая 
идентификация индивида) (Burger et al., 1999; 
Keyser-Tracqui et al., 2003; Amory et al., 2007; 
Keyser et al., 2009); 4) наличие генетической 
предрасположенности к заболеваниям (Hummel 
et al., 2005; Zawicki et al., 2008); 5) наличие в 
останках ДНК возбудителей инфекционных 
заболеваний. Работы в этой области, как пра-
вило, связаны с оценкой присутствия ДНК 
возбудителей заболеваний человека в остан-
ках (Drancourt et al., 1998; Taylor et al., 2005; 
Papagrigorakis et al., 2006; Hershkovitz et al., 
2008) (последние два пункта важны для уста-
новления возможных причин смерти индивида); 
6) статус функционально значимых локусов 
генома, определяющих конкретный фенотип 
(Keyser et al., 2009) или физиологическую черту 
(Burger et al., 2007); 7) для некоторых индивидов 
инициирован полногеномный анализ (Green et 
al., 2010; Rasmussen et al., 2010).

Как правило, в отдельном палеогенетиче-
ском исследовании реализуется лишь неболь-
шая часть из перечисленных потенциальных 
направлений анализа структуры образцов 
древней ДНК, в наибольшей степени отвеча-
ющая стоящей перед исследователями задаче. 
Примеры реализации этих направлений при 
изучении археологических материалов будут 
рассмотрены ниже.

Палеогенетические исследования 
материалов эпохи палеолита и мезолита

Направление археологии, посвященное 
исследованию памятников древнекаменного 
века (палеолита) и мезолита, существенно 
отличается от археологических исследований 
последующих эпох. Отличия касаются мето-
дических особенностей проведения полевых 
работ, набора обнаруживаемых артефактов 
(главным образом, каменные орудия), возмож-
ностей применения различных естественно-
научных методов и их относительной значимо-

сти. Так, на первый план среди естественно-
научных методов в археологии палеолита вы-
ходят геология, трассологические исследования 
и методы абсолютного датирования получен-
ных палеолитических материалов. Важной 
особенностью археологических исследований 
памятников палеолита является большая ред-
кость обнаружения останков человека. Это 
связано прежде всего с отсутствием устойчивой 
практики намеренного погребения умерших в 
палеолите (Смирнов, 1991). Останки верхнепа-
леолитического человека – чрезвычайно редкий 
и ценный материал, требующий особенно бе-
режного обращения и строгого соблюдения про-
цедуры квалифицированного отбора образцов. 
Редкость обнаружения останков человека в па-
леолитических материалах определяет одну из 
особенностей палеогенетических исследований 
этого материала: как правило, работы посвяще-
ны анализу единичных образцов древней ДНК, 
а не серий (Krings et al., 1997; Ovchinnikov et al., 
2000; Caramelli et al., 2008; Krauze et al., 2009, 
2010). Тем не менее значение каждой такой 
работы очень высоко, учитывая относительно 
небольшое количество имеющейся информа-
ции о биологических характеристиках древних 
представителей рода Homo.

Такая ситуация, когда масштабные выводы 
основаны на анализе единичных образцов 
древней ДНК, накладывает особые требования 
к корректной интерпретации археологического 
контекста находки. Информативность иссле-
дования единичного образца древней ДНК 
человека в значительной степени зависит от 
археологического контекста, в котором были 
обнаружены останки. Только располагая до-
стоверными данными об археологическом кон-
тексте останков человека, можно использовать 
анализ даже единичного образца для решения 
разнообразных задач.

Чрезвычайно важным является вопрос кор-
ректной датировки антропологических матери-
алов эпохи палеолита. Ведущую роль в решении 
этого вопроса играют тонкие стратиграфические 
наблюдения, осуществляемые при выполнении 
раскопок культурного слоя палеолитических 
стоянок, и привязка обнаруженных палеоантро-
пологических материалов к конкретному гори-
зонту или стратиграфическому слою. Поскольку 
попадание палеоантропологических останков 
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в культурный слой палеолитической стоянки 
может объясняться различными причинами, а 
не преднамеренным погребением, как в случае 
погребальных памятников более поздних эпох, 
важную роль выполняют естественнонаучные 
методы прямого датирования материалов, ко-
торые позволяют проверить правильность дат, 
установленных традиционными подходами 
(Gilbert et al., 2008; Krause et al., 2009).

Другой особенностью палеоантропологи-
ческих материалов эпохи палеолита является 
фрагментарность останков. Зачастую они пред-
ставлены лишь единичным зубом или неболь-
шим фрагментом кости черепа или посткрани-
ального скелета. При этом чрезвычайно важным 
представляется как можно более разносторон-
нее исследование образца, что в свою очередь 
усугубляет вероятность его контаминации, 
особенно если принять во внимание сильную 
степень деградации эндогенной ДНК в останках 
такого возраста. Неслучайно именно в работах, 
посвященных анализу ДНК из палеолитических 
материалов (человека или животных), впервые 
реализуются многие методические новшества, 
касающиеся минимизации деструкции образца 
при его предварительной подготовке, примене-
ния высокопроизводительных методов анализа 
структуры ДНК, новые методы верификации 
результатов. 

Одним из основных направлений исполь-
зования палеогенетических данных о предста-
вителях рода Homo эпохи палеолита является 
реконструкция ранних этапов истории человека 
современного типа – некоторых особенностей 
его становления как отдельного биологиче-
ского вида. С этой проблемой тесно связаны 
вопросы филогенетических взаимоотношений 
верхнепалеолитических Homo sapiens с дру-
гими представителями рода Homo. Успешным 
примером в этом направлении являются работы 
по установлению характера генетических вза-
имоотношений человека современного типа и 
неандертальца (Homo neanderthalensis). Имею-
щиеся данные свидетельствуют о том, что не-
андертальцы населяли обширную территорию, 
охватывающую Европу и Западную Азию, в 
период ~ 300–30 тыс. лет назад (Klein, 2003). 
Начало процесса заселения Евразии людьми 
современного типа относят к ~ 70 тыс. лет назад 
(по генетическим данным) (Forster, Matsumura, 

2005) и к ~ 50 тыс. лет назад (по некоторым 
другим данным) (Tattersall, 2009). В течение 
достаточно длительного времени (~ c 45 до 30 
тыс. лет назад) неандертальцы и анатомиче-
ски современные люди могли сосуществовать 
друг с другом в различных регионах Евразии 
(Mellars, 1992). Анализ ископаемых останков и 
элементов материальной культуры не позволяет 
однозначно ответить на вопрос, внесли ли не-
андертальцы существенный вклад в генофонд 
популяций H. sapiens (Wolpoff et al., 2000, 2001; 
Hawks, Wolpoff, 2001) или были полностью 
вытеснены людьми современного типа (Stringer, 
Andrews, 1988; Stringer, 2002).

Анализ последовательности гипервариа-
бельных участков контрольного района мито-
хондриальной ДНК из останков нескольких 
неандертальцев позволил установить, что они 
лежат за пределами внутривидовой изменчиво-
сти мтДНК в современных популяциях человека 
(Krings et al., 1997, 1999, 2000; Ovchinnikov et al., 
2000; Schmitz et al., 2002; Knight, 2003). На этом 
основании был сделан вывод о принадлежности 
неандертальцев и современных людей к различ-
ным видам. Дальнейшие исследования мтДНК 
неандертальцев и отсутствие специфичных для 
неандертальцев последовательностей мтДНК 
в останках древних представителей H. sapiens 
позволили установить, что вклад неандерталь-
цев в генофонд современного человека если и 
был, то должен составлять менее 25 % (Serre et 
al., 2004a). Моделирование с дополнительным 
учетом данных по структуре генофондов мтДНК 
современных популяций человека Евразии поз-
волило сделать вывод о том, что уровень скре-
щивания между неандертальцем и современным 
человеком не мог составлять более 0,1 % (Currat, 
Excoffi er, 2004). Результаты определения полной 
последовательности мтДНК неандретальца 
также свидетельствуют о принадлежности 
H. sapiens и H. neanderthalensis к разным биоло-
гическим видам (Green et al., 2008).

Следует отметить, что интенсивное исполь-
зование останков неандертальцев в качестве 
объекта палеогенетического исследования оп-
ределяется помимо высокого интереса к этой 
проблематике более высокими возможностями 
верификации результатов исследования. Пос-
кольку последовательности ДНК неандерталь-
цев отличаются от таковых у современного 
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человека, обнаружение специфичной последо-
вательности ДНК служит достаточно надежным 
доказательством достоверности результатов 
(Green et al., 2009). Это обстоятельство сдела-
ло ДНК неандертальца удобным объектом для 
апробации новых методов палеогенетического 
анализа. Так, например, применение методов 
секвенирования нового поколения в палеоге-
нетике (по крайней мере, для представителей 
рода Homo) было впервые применено для ана-
лиза ДНК неандертальца (Green et al., 2008). 
В результате именно для представителя вида 
H. neanderthalensis было первые в палеогенети-
ческой практике инициировано полногеномное 
секвенирование (Green et al., 2010).

На нескольких образцах ДНК неандертальца 
впервые был опробован новый подход к верифи-
кации результатов исследования древней ДНК, 
основанный на определении специфических 
свойств древней ДНК, являющихся следстви-
ем ее деградации. Этот подход был успешно 
применен для верификации полной последо-
вательности мтДНК из останков анатомически 
современного человека из верхнепалеолити-
ческого памятника Костенки-14 возрастом 
более 30 тыс. лет (Krause et al., 2009). Ранее для 
верификации результатов палеогенетического 
исследования останков сопоставимого возраста 
исследователям необходимо было учитывать 
все известные возможные последовательности 
мтДНК, которые могли загрязнить образец 
(Caramelli et al., 2008).

Новый подход к верификации результатов 
палеогенетических исследований позволяет 
исследовать и другие образцы мтДНК эпохи па-
леолита (использование этого подхода для мас-
сового исследования менее древних образцов, 
по-видимому, пока ограничивается высокой 
стоимостью его реализации). Целесообразность 
и информативность таких исследований не вы-
зывают сомнений в связи с крайне ограничен-
ным количеством достоверной биологической 
информации о формировании анатомически 
современного человека как вида и его расселе-
нии по планете.

Это ярко иллюстрируют результаты анализа 
полной последовательности мтДНК, выделен-
ной из кости фаланги пальца человека, обнару-
женной при раскопках верхнепалеолитических 
слоев Денисовой пещеры (возраст слоя 30–48 

тыс. лет). Полученные результаты позволили ав-
торам предположить, что исследованный палео-
антропологический образец мог принадлежать 
представителю рода Homo, ранее неизвестному 
науке. Время существования последнего общего 
предка современного человека, неандертальца и 
индивида из Денисовой пещеры оценивается по 
последовательности мтДНК в 1 млн лет. То есть 
его предок отделился от эволюционной ветви, 
ведущей к современному человеку, задолго 
до неандертальцев (500–300 тыс. лет назад) 
(Krause et al., 2010). Полученные результаты 
свидетельствуют о том, что на территории 
Горного Алтая порядка 40 тыс. лет назад могли 
сосуществовать сразу три вида гоминид, что 
является принципиально новой информацией 
для данной области науки. Для окончательного 
определения видовой принадлежности остан-
ков необходим анализ ядерной ДНК. В случае 
подтверждения выдвинутой гипотезы индивид 
из Денисовой пещеры станет представителем 
третьего вида из рода Homo, для которого уда-
лось получить палеогенетические результаты 
после H. sapiens и H. neanderthalensis.

Помимо скелетных фрагментов человека 
среди материалов палеолитических памятников 
иногда обнаруживают копролиты, которые также 
могут быть использованы в качестве источника 
для выделения ДНК человека. Примером такой 
работы является исследование мтДНК челове-
ка из копролитов, обнаруженных в пещере на 
территории штата Орегон в Северной Америке 
(Gilbert et al., 2008). Полученные результаты, по 
мнению авторов, однозначно свидетельствуют о 
принадлежности копролитов человеку. Обнару-
женные в 6 образцах варианты мтДНК относятся 
к подгруппам A2, B2 мтДНК, характерным для 
современного аборигенного населения Амери-
ки. Согласно данным прямой датировки, возраст 
исследованных копролитов составляет не менее 
14 тыс. лет. Эти данные свидетельствуют в 
пользу более раннего заселения территории 
Северной Америки, чем это предполагается 
популярной на данный момент гипотезой, рас-
сматривающей носителей культуры Кловис в 
качестве первого населения Америки (Dixon, 
2001). Следует отметить, что эта работа подверг-
лась серьезной критике (Poinar et al., 2009). Сре-
ди основных возражений, выдвинутых против 
представленных в работе выводов, был и слабый 
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учет данных по археологическому контексту 
образцов – стратиграфии их залегания, анализа 
сопутствующего инвентаря. Высказано сомне-
ние в адекватности применения методов пря-
мого датирования к материалу копролитов. Эта 
работа – пример того, что для точной датировки 
материалов иногда недостаточно проведения 
лишь прямого датирования естественнонаучны-
ми методами. Очевидно, для проверки сделан-
ных в работе выводов необходимо проведение 
масштабных работ по поиску дополнительных 
материалов, информативных по отношению к 
проблеме первоначального заселения Америки 
современным человеком.

Палеогенетические исследования 
материалов эпохи неолита – 
позднего средневековья

Круг задач исследования палеолитических 
материалов методами палеогенетики сводится, 
как правило, к анализу единичных (или немно-
гочисленных) образцов ДНК с целью проясне-
ния ранних этапов становления современного 
человека как вида, его взаимоотношений с дру-
гими видами гоминид и расселения по планете. 
Молекулярно-генетический анализ материалов 
последующих эпох – c неолита до позднего 
средневековья – позволяет решать разнообраз-
ные задачи, касающиеся последующих этапов 
развития человечества.

С наступлением эпохи неолита в среде древ-
него населения различных регионов планеты 
происходит распространение новаций, которые 
существенно повлияли на набор источников, 
обнаруживаемых при раскопках археологи-
ческих памятников. Появляется практика 
преднамеренного погребения умерших, выпол-
няемого согласно определенным погребальным 
традициям. В результате в распоряжении ар-
хеологов появляется массовый по сравнению 
с эпохой палеолита палеоантропологический 
материал относительно высокой сохранности и 
комплектности. Это открыло возможности для 
накопления обширных палеоантропологиче-
ских коллекций, для их исследования методами 
физической антропологии. Таким образом, 
появилась возможность получать значительное 
количество информации о биологических ха-
рактеристиках представителей древних групп 

населения. Принципиальное значение имеет 
тот факт, что погребения часто представляют 
собой закрытые комплексы (в случае если они 
не были нарушены), в которые останки чело-
века помещены вместе с сопроводительным 
инвентарем. Эта дает возможность осуществле-
ния непрямой датировки останков и отнесения 
погребенного к конкретной этнокультурной 
группе (например археологической культуре). 
В этом контексте сложно переоценить еще одну 
новацию – в эпоху неолита было открыто из-
менение свойств глины при обжиге, благодаря 
чему появилась возможность изготовления 
глиняной посуды. Это внесло существенные 
изменения в диету человека, так как появилась 
возможность употреблять горячую и жидкую 
пищу, что не могло не сказаться на физио-
логических особенностях человека. Кроме 
того, керамика является одним из наиболее 
информативных культурнодиагностирующих 
маркеров для памятников рассматриваемого 
периода. Увеличение разнообразия артефактов, 
обнаруживаемых при исследовании археологи-
ческих памятников, появление новых типов па-
мятников (погребальные) позволяют получать 
более разностороннюю картину существования 
древнего человека для периодов неолита–позд-
него средневековья по сравнению с эпохой 
палеолита. Соответственно увеличивается и 
разнообразие задач, для решения которых по-
тенциально применимы методы палеогенетики 
(Молодин и др., 2009б).

Отличием палеогенетических исследований 
голоценовых материалов является проведение 
анализа уже серии образцов. Анализ единич-
ных образцов встречается редко. Как правило, 
он проводится для образцов, представляющих 
особую ценность для науки. Примером тако-
го исследования может служить анализ ДНК 
тирольского «снежного человека». Исследова-
нию одной только его митохондриальной ДНК 
посвящено пять работ в высокорейтинговых 
научных журналах (Handt et al., 1994b; Rollo 
et al., 2006; Ermini et al., 2008; Endicott et al., 
2009; Olivieri et al., 2010). Палеогенетический 
анализ останков тирольского человека осущест-
вляется в рамках комплексного всестороннего 
их изучения, включающего исследование его 
диеты (Rollo et al., 2002b), микробиома (Tito et 
al., 2008) и многих других аспектов.
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Результаты по исследованию единичных 
образцов вызывают повышенный интерес и в 
случае их несоответствия имеющимся архео-
логическим представлениям. Так, например, 
в работе Xie с соавт. (2007) было показано 
присутствие варианта западно-евразийской 
гаплогруппы U5 в останках индивидуума, 
обнаруженных на территории центрального 
Китая, возраст которых оценивается в 1400 лет. 
Таким образом, был зафиксирован случай более 
раннего проникновения в этот регион носителя 
гаплогруппы мтДНК, типичной для населения 
западной части Евразии, чем это предполага-
лось по другим данным.

В большинстве случаев исследователь имеет 
дело с анализом больших или меньших серий 
образцов древней ДНК. Рассмотрим основные 
направления использования палеогенетическо-
го подхода в археологии периода неолита–позд-
него средневековья.

Реконструкция элементов погребальных 
традиций, обрядов, родственной 

и социальной структуры 
древних групп человека

Реконструкция особенностей погребальной 
практики – одна из фундаментальных проблем 
археологии. Для древних групп населения 
(как, впрочем, и для современного человека) 
характерно особое отношение к обряду по-
гребения. Для многих этнокультурных групп 
археологи фиксируют удивительно устойчивые 
погребальные традиции, распространенные по 
всему ареалу культуры. Вместе с тем изменения 
особенностей погребальной практики, появле-
ние новых обрядов могут являться маркерами 
внешнего этнокультурного влияния. Некоторые 
особенности погребальной практики могут 
указывать на систему социальных взаимоотно-
шений в исследуемой древней группе (Гуляев, 
Ольховский, 1999).

Молекулярно-генетический анализ останков 
может быть использован для реконструкции 
следующих черт погребальной обрядности:

1. Сооружение коллективных погребений 
по родственному или половому признаку или 
зависимость планиграфической организации 
могильника от степени родства (или пола) по-
гребенных. Выяснение степени родства между 

индивидами из коллективных погребений мо-
жет прояснить мотивы их сооружения, уточнить 
черты наблюдаемой обрядности. В работе Haak 
с соавт. (2008) проведен анализ степени родства 
индивидов из коллективных погребений с тер-
ритории Германии. Комплексный молекулярно-
генетический анализ степени родства индиви-
дов (по маркерам аутосом, митохондриальной 
ДНК и Y-хромосомы) подтвердил значимость 
степени родства погребенных при помещении 
их в одно погребение. В одном из погребений 
была выявлена целая семья – родители и двое 
детей. Возраст исследованных погребений со-
ставляет порядка 4600 лет.

Анализ ДНК из останков детей грудного 
возраста, погребенных под полом жилищ го-
родища Чича-1 (IX–VII вв. до н. э.) в Барабин-
ской лесостепи, позволил установить мужской 
пол всех исследованных индивидов. Вероятно, 
это является обязательным условием совер-
шения этого обряда (Пилипенко и др., 2008б). 
Анализ митохондриальной ДНК показал, что в 
случае сооружения двух детских погребений в 
одном жилище их родство по материнской ли-
нии не играло существенной роли (Пилипенко 
и др., 2009б).

2. Как правило, пространство могильника 
характеризуется довольно сложной планигра-
фической структурой. Во многих случаях на 
территории крупных могильников можно вы-
делить планиграфически обособленные группы 
(Молодин, 2001). Их появление может объяс-
няться либо различной этнокультурной или 
хронологической принадлежностью погребен-
ных индивидов, либо формированием групп по-
гребений по родственному принципу, когда мо-
гильник состоит из родовых (семейных) некро-
полей. Попытка установления корреляции пла-
ниграфии могильника (формирования рядов 
погребений) со степенью родства индивидов 
в настоящее время предпринимается авторами 
статьи на материалах могильника эпохи бронзы 
Тартас-1 в Барабинской лесостепи. В некоторых 
случаях оценка степени родства индивидов 
в погребальных комплексах потенциально 
может прояснить особенности социальной ор-
ганизации общества (размещение погребений 
на пространстве некрополя в зависимости от 
социального статуса умершего и т. д. (Keyser-
Tracqui et al., 2003).
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3. Идентификация числа индивидов в коллек-
тивном погребении или принадлежности частей 
скелетов конкретным индивидам. Это бывает 
необходимо в случае коллективных погребений, 
содержащих нарушенные скелеты людей, схожих 
по половозрастным характеристикам. В этом 
случае возникают проблемы их идентификации 
методами физической антропологии.

4. Оценка корреляции изменений в по-гре-
бальной практике и генетическом составе 
населения позволяет соотнести изменения 
особенностей материальной культуры и струк-
туры генофонда древнего населения. Эта задача, 
как правило, решается при исследовании осо-
бенностей этногенетических процессов (в том 
числе, культурогенетических) (см. ниже).

Исследование этногенетических процессов

Реконструкция общих и региональных 
особенностей этногенеза является одной из 
главных задач изучения древней истории и 
актуальной проблемой генетики человека, 
археологии, физической палеоантропологии. 
Различные ее аспекты традиционно решаются с 
помощью альтернативных подходов – изучения 
генофондов современных популяций человека 
методами этногеномики или оценки эволюции 
особенностей материальной культуры тради-
ционными методами археологии в комплексе 
с анализом антропометрических (краниомет-
рических, одонтологических) особенностей 
представителей древних этнокультурных 
групп, а также с привлечением данных других 
наук, прежде всего этнографии и лингвистики 
(Алексеев, 1989).

Исследования особенностей структуры гено-
фондов современных популяций с различными 
расоэтническими характеристиками, проведен-
ные за последние десятилетия, позволили оценить 
характер генетической вариабельности челове-
ка по различным маркерам (митохондриальная 
ДНК (мтДНК), Y-хромосома, различные типы 
аутосомных маркеров) в масштабах планеты. 
Накопленные данные создают объективные 
предпосылки для попыток реконструкции не-
которых особенностей процессов расогенеза и 
этногенеза. Этот подход особенно эффективен 
в отношении реконструкции наиболее общих 
характеристик эволюционного прошлого че-

ловека. Так, данные этногеномики позволили 
сформулировать теорию недавнего африканско-
го происхождения анатомически современного 
человека (Cann et al., 1987), реконструировать 
основные маршруты его расселения по планете 
и общие особенности формирования генетиче-
ской специфичности отдельных крупных групп 
населения (Малярчук, Деренко, 2006). Эти ре-
зультаты в настоящее время находят подтверж-
дение и в других областях науки (археология, 
физическая антропология). Возможности более 
тонкой реконструкции генетической истории 
современных популяций человека методами 
этногеномики, как правило, ограничены в связи 
с тем, что структура их генофонда сформиро-
валась в результате разнообразных и много-
ступенчатых процессов. Путем интерпретации 
особенностей структуры генофонда современ-
ных популяций в большинстве случаев могут 
быть определены лишь общие закономерности 
формирования генетического состава населения 
исследуемых территорий.

Альтернативным подходом к этногенети-
ческим реконструкциям является изучение 
древних этнокультурных групп человека мето-
дами археологии и физической антропологии. 
В этом случае информация о генетическом 
прошлом популяций человека извлекается из 
косвенных источников. Установление взаимо-
связи эволюции особенностей материальной 
культуры (предмет исследования археологии) 
и генетической истории древних групп часто 
затруднительно. Сложная генетическая природа 
фенотипических признаков, которыми опериру-
ет физическая антропология (краниометриче-
ские, одонтологические характеристики), до сих 
пор остается малоизученной, что иногда мешает 
их корректной интерпретации с точки зрения 
биологического прошлого популяции.

Таким образом, возможности применения 
каждого из подходов для реконструкции эво-
люционного прошлого популяций человека 
ограничены. Тем не менее именно комплексное 
археологическое представление об этногенети-
ческих процессах в настоящее время наиболее 
приближено к реальной картине. В нем отраже-
ны различные аспекты этногенеза – культуро-
генетический и биологический. Накопленные 
археологические материалы свидетельствуют о 
чрезвычайной сложности процесса этногенеза 
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и многообразии его действующих факторов. 
Согласно археологическим данным формирова-
ние состава населения каждого региона – мно-
гоступенчатый процесс, включающий смену 
многочисленных этнокультурных групп на про-
тяжении многих тысячелетий. Непосредствен-
ными действующими факторами этногенеза 
являлись многочисленные и разнонаправлен-
ные миграционные потоки, сопровождавшиеся 
этнокультурным взаимодействием на уровне 
культурного обмена и генетических контактов, 
с одной стороны, и реализация механизмов 
генетической (и культурной) преемственности 
между сменявшими друг друга этнокультурны-
ми группами, с другой. Важно, что широкомас-
штабные археологические исследования поз-
волили установить выраженные региональные 
отличия в процессе формирования населения 
как на уровне больших регионов, так и на уров-
не археологических микрорайонов. Их анализ 
является ключом к пониманию процессов фор-
мирования этноспецифичности современных 
популяций человека.

Безусловно, дальнейший прогресс в этой об-
ласти может быть достигнут при объединении 
археологического и генетического подходов. 
Такая возможность появилась с развитием 
палеогенетики. Удачный опыт подобной ин-
теграции был получен при реконструкции 
этногенеза носителей пазырыкской культуры 
юга Горного Алтая (Молодин и др., 2003). Ис-
следование этногенетических процессов – одно 
из наиболее бурно развивающихся направле-
ний палеогенетики. 

В палеогенетике можно условно выделить 
два подхода к изучению процессов этногенеза. 
Значительная часть работ в настоящее время 
посвящена изучению генетических аспектов 
масштабных процессов, происходивших в 
прошлом, путем анализа небольшого числа 
образцов древней ДНК (Lalueza-Fox et al., 2004; 
Haak et al., 2005; Bramanti et al., 2009). Такое 
исследование слабо интегрировано с археологи-
ей. Учитываются лишь археологические обоб-
щения, а более частные данные используются 
ограниченно, например, для выбора материала, 
имеющего отношение к исследуемым древним 
процессам. Для такого типа работ характерно 
широкое использование методов математиче-
ского моделирования при интерпретации полу-

ченных результатов. Их корреляция с данными 
комплексного археологического исследования 
возможна только на уровне обобщения боль-
шого масштаба. Полученная информация, как 
правило, носит общий характер, а построенная 
модель по своим характеристикам может быть 
далека от реально происходивших в прошлом 
процессов. Выдвинутые по результатам таких 
работ гипотезы нуждаются в дополнитель-
ном обосновании посредством проведения 
многочисленных исследований на меньших 
по масштабам моделях. Безусловная положи-
тельная роль данного подхода состоит в том, 
что полученные первые результаты помогают 
правильно спланировать дальнейшие исследо-
вания на более локальном уровне и скоорди-
нировать усилия по исследованию различных 
аспектов проблемы. Кроме того, исследование 
разрозненных образцов с обширной территории 
в некоторых случаях позволяет обнаружить 
наиболее характерные и выраженные черты, 
объединяющие население такой территории. 
Так, например, исследование всего 20 образ-
цов мтДНК от представителей групп охотни-
ков-собирателей различных регионов Европы 
позволило обнаружить преобладание в их 
генофонде линий гаплогруппы U (Bramanti et 
al., 2009), а исследование 24 образцов мтДНК 
первых носителей навыков сельского хозяйства 
Центральной Европы – высокую частоту линий 
гаплогруппы N1a (Haak et al., 2005).

Доминирование такого подхода особенно 
характерно для начальных стадий становле-
ния научного направления. Аналогией может 
служить история изучения этногенетических 
процессов методами митохондриальной эт-
ногеномики человека. Несмотря на слабую 
методическую базу и небольшое количество 
данных по полиморфизму мтДНК в популяциях, 
ранние работы по изучению вариабельности 
мтДНК были посвящены решению вопросов 
происхождения человека современного типа 
как вида, дифференциации его на масштабные 
группы (например расы), заселения человеком 
континентов и т. д. Результатом стало появление 
нескольких противоречащих друг другу гипотез 
происхождения и дальнейшей эволюции челове-
ка современного типа (Denaro et al., 1981; Cann 
et al., 1987; Minshu et al., 1988). И лишь прове-
денные в последующие годы многочисленные 
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исследования разнообразия мтДНК и других 
филогенетически информативных маркеров 
в популяциях человека с различными этниче-
скими и расовыми характеристиками позволили 
оценить каждую из гипотез и признать наиболее 
достоверной гипотезу недавнего африканского 
происхождения человека современного типа 
и его последующего расселения по планете 
(Stringer, 2002).

Аналогичная ситуация наблюдается в палео-
генетике сегодня. Многие из опубликованных 
до настоящего времени палеогенетических 
исследований содержат гипотезы о характере 
протекания масштабных процессов в прошлом, 
например о заселении человеком континентов 
(Haak et al., 2005; Bramanti et al., 2009), приру-
чении и распространении в масштабах планеты 
домашних животных (Troy et al., 2001; Bar-Gal et 
al., 2002; Edwards et al., 2007) и др. Эксперимен-
тальная часть таких исследований, как правило, 
состоит в анализе небольшой серии образцов 
древней ДНК, полученных от особей, предполо-
жительно имеющих отношение к исследуемому 
процессу. Выдвинутые в таких работах гипо-
тезы, несомненно, представляют интерес, хотя 
иногда противоречивы. Необходимо проведение 
намного более масштабных экспериментальных 
работ на локальных моделях для получения 
более реальных (и детальных) представлений 
об исследуемом феномене. Эти задачи реализу-
ются в рамках второго подхода к исследованию 
этногенеза посредством анализа древней ДНК, 
реализуемого на локальных моделях.

Поиск локальных моделей, адекватных 
цели исследования, возможен только путем 
тесной интеграции палеогенетического и ком-
плексного археологического подходов. Анализ 
накопленной археологией обширной базы раз-
нообразных источников с учетом имеющихся 
методических возможностей палеогенетики 
позволяет эффективно отобрать из множества 
локальных моделей те, которые в наибольшей 
степени информативны по отношению к ис-
следуемым феноменам. Таким образом, рабо-
та, проведенная археологами на протяжении 
многих десятилетий, существенно сокращает 
для палеогенетического направления путь от 
накопления первичного фактического матери-
ала до формулирования первых обобщений и 
позволяет уже на начальных этапах исследо-

вания заниматься осторожной интерпретацией 
полученных данных в рамках археологического 
контекста сначала на локальном уровне, а затем 
и в большем масштабе.

В настоящее время начаты широкомас-
штабные работы по накоплению первичной 
информации о генетическом разнообразии в 
группах древнего населения планеты различно-
го возраста и этнокультурной принадлежности. 
Исследованию подвергаются генетические 
маркеры, наиболее информативные при про-
ведении исследований этногенеза методами 
палеогенетики. В подавляющем большинстве 
работ анализируется митохондриальная ДНК, 
из-за высокой степени сохранности в палео-
антропологическом материале и уникальных 
свойств ее как генетического маркера. Вторым 
маркером, анализ которого в образцах древней 
ДНК начат сравнительно недавно, являет-
ся нерекомбинируемая часть Y-хромосомы 
(Bouakaze et al., 2007; Keyser et al., 2009). Таким 
образом, основные исследования этногенеза 
методами палеогенетики до настоящего време-
ни связаны с однородительскими маркерами. 
Их выбор обусловлен уникальными генети-
ческими свойствами (однородительский тип 
наследования, отсутствие рекомбинации и т. д.), 
обеспечивающими их высокую информатив-
ность в отношении реконструкции истории 
формирования генофондов популяций чело-
века, а также высокой степенью изученности 
в современных этнических группах. Для этих 
маркеров разработана подробная классифика-
ция структурных вариантов, реконструированы 
филогенетические взаимоотношения между 
группами вариантов, установлены предполагае-
мое время, а также географическая локализация 
центров их происхождения и диверсификации. 
Вся эта информация легла в основу единых 
филогенетических деревьев мтДНК и Y-хромо-
сомы человека, которые являются уникальными 
инструментами для реконструкции различных 
аспектов этногенеза (Ruiz-Persini et al., 2006; 
Torroni et al., 2006; Underhill, Kivisild, 2007). 
Аутосомные маркеры реже используются в 
палеогенетике, так как известно сравнительно 
немного аутосомных локусов, обладающих 
высоким разрешением по отношению к ис-
тории формирования генофонда популяции, 
хорошо изученных в современных популяциях 
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различной этнической принадлежности и при 
этом удобных для анализа в деградированных 
образцах древней ДНК.

Практика обязательной подробной публи-
кации результатов палеогенетических иссле-
дований приводит к тому, что они становятся 
частью условной базы данных, аналогично 
данным по современным популяциям планеты. 
К настоящему моменту можно говорить как 
минимум о нескольких сотнях последователь-
ностей древней мтДНК, которые можно считать 
достоверными.

Каким образом данные палеогенетического 
анализа останков человека используются при 
исследовании этногенеза? Такие исследования 
можно условно разделить на несколько типов. 
В первом типе работ анализу подвергается 
палеоантропологический материал от древних 
популяций, предположительно относящихся 
к единой группе, существовавшей в опреде-
ленный период в прошлом. Как правило, это 
представители одной этнокультурной группы 
(например носители одной археологической 
культуры). Такие исследования наиболее мно-
гочисленны до настоящего времени. Выборка 
образцов в такой работе либо формируется из 
материалов одного археологического памятника 
(Alzualde et al., 2006; Gao et al., 2008; Adachi 
et al., 2009), либо является сборной серией, 
сформированной из материалов памятников 
конкретного региона: от расположенных в 
пределах одного микрорайона могильников 
(Sampietro et al., 2005) до обширных по площади 
территорий, вплоть до субконтинентального 
уровня (Lalueza-Fox et al., 2004; Haak et al., 
2005; Shook, Smith, 2008).

В работах, в которых исследуется структура 
генофонда одной группы древнего населения, 
для интерпретации результатов используются 
накопленная информация о структуре гено-
фонда современных популяций человека и 
стандартные подходы этногеномики человека 
(филогеографический анализ). При этом полу-
ченные данные о составе линий мтДНК (реже 
Y-хромосомы) в генофонде древней этнокуль-
турной группы анализируют в контексте име-
ющихся представлений о возможных времени 
и месте происхождения, распространения и 
диверсификации этих вариантов. Корреля-
ция полученных генетических результатов с 

предполагаемыми конкретными этногенети-
ческими процессами осуществляется при их 
сопоставлении с археологическим контекстом 
исследуемой группы древнего населения, а 
именно с ее положением в системе древних 
энтокультурных групп региона, предполагае-
мыми контактами с населением сопредельных 
территорий (на уровне материальной культуры 
или палеоантропологических характеристик) и 
другими данными. В последнее время источни-
ком информации при интерпретации результа-
тов палеогенетического исследования древних 
групп человека становятся данные о структуре 
генофонда других групп древнего населения 
планеты, полученные и опубликованные неза-
висимыми исследовательскими коллективами 
(Keyser et al., 2009). Этот аспект исследования 
по существу является сравнительным анализом, 
и можно предполагать усиление его роли при 
накоплении более значительного объема палео-
генетических результатов.

Применение комплексного филогеографиче-
ского подхода к анализу данных палеогенетиче-
ского исследования позволило оценить характер 
генетических связей группы древнего населе-
ния Синьцзяна, относящейся к концу I тыс. до 
н. э., с современными и древними популяциями 
Евразии, установить ее появление в регионе в 
результате миграции и локализовать вероятные 
источники мигрантов (Gao et al., 2008).

Корректный учет данных археологии на всех 
стадиях палеогенетического исследования в 
комплексе с филогеографическим анализом поз-
волил по результатам изучения серии образцов 
мтДНК от представителей населения городища 
Чича-1 (Барабинская лесостепь) переходного 
периода от эпохи бронзы к эпохе железа рекон-
струировать направления генетических связей 
этой древней группы, зафиксировать миграцион-
ный поток генетически контрастного населе-
ния с территории современного Казахстана 
непосредственно в период функционирования 
городища (Пилипенко и др., 2008б, 2009б).

Следует отметить, что при формировании 
выборки для палеогенетического анализа любой 
группы древнего населения с учетом археологи-
ческих данных о принадлежности материалов 
к конкретному этнокультурному образованию 
возникают определенные сложности. Критери-
ем выделения археологической культуры, как 



299Вестник ВОГиС,  2010,  Том 14,  № 2

правило, является специфика в различных ком-
понентах материальной культуры, экономики и 
традиций (в том числе погребальных) древней 
группы, отличающих ее от других групп (Моло-
дин, 2008). Для разных регионов планеты набор 
этих компонентов варьирует. Для северной 
Евразии он включает специфику организации 
поселений и жилищ, тип хозяйства, погребаль-
ной практики, вещевого комплекса (оружие, 
орудия труда, украшения и другие предметы 
быта) и один из наиболее часто анализируемых 
маркеров – особенности керамического ком-
плекса. Для каждого компонента материальной 
культуры определены основные характеристи-
ки, которые подвергаются анализу. Например, 
при анализе керамического комплекса анализу 
подвергают состав сырья, способ приготовле-
ния «теста», способ придания формы и саму 
форму сосудов, способ нанесения и характер ор-
наментации сосудов, способ обжига керамики 
и некоторые другие характеристики (Глушков, 
1996). В результате многолетних исследований 
с привлечением доступных письменных источ-
ников, а также возможностей радиоуглеродного 
анализа археологами сформировано представ-
ление о времени бытования и ареале тех или 
иных типов элементов материальной культуры, 
построены и датированы так называемые типо-
логические ряды, отражающие эволюцию того 
или иного типа артефактов. Эта информация 
позволяет определять культурную принадлеж-
ность и датировку исследуемых материалов с 
большей или меньшей точностью. При этом, как 
правило, материалы из разных частей ареала 
археологической культуры демонстрируют по-
лиморфизм элементов материальной культуры. 
То есть население археологической культуры 
часто бывает не вполне однородно. Неодно-
родность эта может быть вызвана, например, 
разницей в направлении культурных контактов 
ее носителей в разных районах ее ареала. Еще 
более сложная ситуация складывается в отно-
шении генетической структуры населения древ-
ней этнокультурной группы. О генетической 
неоднородности носителей археологических 
культур могут свидетельствовать данные фи-
зической антропологии. Иногда сложно даже 
выделить доминирующий краниологический 
тип, как в случае андроновской этнокультурной 
общности, у населения которой выявлены сразу 

несколько антропологических типов (Кузьми-
на, 1994). Дополнительные трудности связаны 
с возможностью распространения элементов 
материальной культуры без существенного ге-
нетического влияния (через торговые контакты, 
обучение и т. д.). Иными словами, археология 
при выделении групп древнего населения опе-
рирует культурными характеристиками, тогда 
как генетика и физическая антропология ана-
лизируют биологические параметры населения. 
Выяснение взаимоотношений между этими 
двумя аспектами генезиса населения региона – 
крайне сложная фундаментальная проблема, 
которую еще только предстоит решить. По-
видимому, этот вопрос необходимо ставить и 
решать индивидуально для каждой этнокуль-
турной группы.

Во избежание этих трудностей при формиро-
вании выборки для палеогенетического анализа 
древней группы необходима тщательная оценка 
степени достоверности культурной атрибу-
ции материалов. Лучше всего использовать в 
исследовании материалы памятников, являю-
щихся базовыми для характеристики населения 
культуры. Следует учитывать и возможную 
неоднородность материалов внутри каждо-
го могильника. Оценить все перечисленные 
тонкости могут только специалисты в области 
археологии. Поэтому, на наш взгляд, тесное 
сотрудничество исследователей в области па-
леогенетики, археологии и антропологии на 
всех стадиях исследования является обязатель-
ным условием проведения изучения этногенеза 
методами палеогенетики.

Перспективными в отношении реконструк-
ции этногенетических процессов являются 
работы, в которых осуществляются попытки 
проследить формирование структуры гено-
фонда древнего населения во времени путем 
сравнения генетического состава популяций, 
сменявших друг друга на одной территории 
в течение некоторого периода. В этом случае 
сравнение генофондов древних групп населе-
ния между собой становится одним из наиболее 
информативных способов интерпретации ре-
зультатов. Информацию о характере изменений 
в структуре генофонда можно затем рассмат-
ривать в рамках археологического контекста. 
Таким образом, появляется возможность не-
посредственно сопоставить данные генетики и 
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комплексного археологического исследования, 
касающиеся одних и тех же конкретных собы-
тий в этногенезе древнего населения региона.

В одной из первых подобных работ (Wang 
et al., 2000) было проведено сравнение вари-
абельности мтДНК в сериях образцов ДНК 
представителей населения юга Китая (Линзи, 
провинция Гуаньдун) возрастом 2500, 2000 лет 
с современной популяцией. Авторы зафиксиро-
вали существенные различия в составе линий 
мтДНК между исследованными группами и 
сделали вывод о более сложной картине древних 
миграций в регионе, чем считалось ранее (Wang 
et al., 2000). Впоследствии эти выводы были 
опровергнуты. Причиной ошибки стало ис-
пользование в работе для филогеографических 
построений короткого участка ГВС I мтДНК, 
не позволявшего с достаточным уровнем досто-
верности провести сравнение рассматриваемых 
групп и их филогенетической близости с совре-
менными популяциями (Yao et al., 2003).

В некоторых исследованиях ставится задача 
проследить динамику структуры генофонда 
значительных по площади регионов путем 
исследования небольших выборок образцов 
древней ДНК. Работа Lalueza-Fox с соавт. (2004) 
посвящена исследованию соотношения запад-
но- и восточно-евразийских линий мтДНК в 
генофонде разновременных групп древнего на-
селения с территории современного Казахстана. 
На основании результатов анализа 27 образцов 
мтДНК от представителей древнего населения 
из различных регионов современного Казах-
стана (Центрального, Южного, Восточного и 
Западного) из археологических памятников, 
датируемых периодом XIV в. до н. э. – V в. н. э. 
(т. е. в течение ~ 2 тыс. лет), авторы делают 
выводы, что до периода XIV–VII вв. до н. э. ге-
нофонд населения Казахстана был представлен 
только западно-евразийскими линиями мтДНК, 
а после данного периода – имел смешанную 
структуру (западно- и восточно-евразийские 
линии). Интересно отметить, что при постановке 
задачи исследования и формировании выборок 
образцов авторы воспользовались лишь данны-
ми о предполагаемой датировке исследуемых 
материалов. Между тем, с точки зрения архео-
логии, очевидно, что население, проживающее 
одновременно в разных частях такой обширной 
территории, относилось к различным, вероятно, 

даже неродственным в генетическом отношении 
этнокультурным группам. Более того, харак-
тер процессов этногенеза (и культурогенеза) 
в различных частях рассмотренной в работе 
территории коренным образом отличался. При 
этом в работе не была учтена даже культурная 
принадлежность исследуемых материалов.

Напротив, обоснование полученных в ра-
боте выводов строится авторами на отдельных 
фактах в области археологии, антропологии и 
лингвистики, коррелирующих с полученными 
выводами. Таким образом, налицо выраженный 
дисбаланс в использовании данных археоло-
гии на разных стадиях исследования. На наш 
взгляд, представленные палеогенетические 
результаты интересны, но не позволяют сделать 
однозначных выводов ввиду чрезвычайно низ-
кой репрезентативности исследованных серий 
образцов ДНК по отношению к исследуемым 
древним популяциям и некорректного форми-
рования серий.

Другим примером работ, где предпринята 
попытка выявить характер изменения гено-
фонда мтДНК, является серия из двух статей, 
посвященных распространению в Европе но-
сителей навыков ведения сельского хозяйства. 
В результате исследования останков первых 
носителей производящего типа хозяйства Цент-
ральной Европы (Haak et al., 2005) и потомков 
автохтонных для региона групп охотников-со-
бирателей (Bramanti et al., 2009) и сравнения 
их с современным населением Центральной 
Европы удалось установить, что первые носи-
тели сельскохозяйственных навыков были не 
потомками аборигенного европейского насе-
ления (охотников-собирателей), а мигрантами. 
Более того, пришлые группы с производящей 
системой экономики внесли незначительный 
вклад в структуру генофонда современного 
населения Центральной Европы. Тем не ме-
нее авторам не удалось прояснить вопрос о 
происхождении структуры генофонда совре-
менных европейцев и вкладе в эти процессы 
аборигенных групп охотников-собирателей, 
пришлых носителей сельскохозяйственных 
навыков и более поздних мигрантов. В работе 
отмечено, что простые модели, положенные 
в основу интерпретации полученных данных 
не могут полностью объяснить современную 
картину. В частности необходим корректный 
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учет многочисленных более поздних этноге-
нетических процессов (миграции, ассимиля-
ции, энтокультурное взаимодействие и др.) 
(Bramanti et al., 2009).

В работе Keyser с соавт. (2009) проведено 
палеогенетическое исследование древних групп 
человека, составлявших население Минусин-
ской котловины на протяжении около 2 тыс. лет – 
с середины II тыс. до н. э. до середины I тыс. н. э. 
Исследованию были подвергнуты носители 
четырех археологических культур – андронов-
ской, карасукской, тагарской и таштыкской 
(суммарно 26 образцов). Комплексный гене-
тический подход, при котором был проведен 
анализ мтДНК, нерекомбинируемого участка 
Y-хромосомы, а также аутосомных STR-марке-
ров и ОНП, предположительно играющих роль 
в детерминировании пигментации глаз и волос 
человека, позволил существенно увеличить 
информативность работы. Это помогло авторам 
установить доминирование в исследованных се-
риях западно-евразийских вариантов мтДНК и 
Y-хромосомы. Причем доля восточно-евразий-
ского компонента генофонда увеличивалась от 
эпохи бронзы к эпохе железа, что коррелирует 
с данными, полученными Lalueza-Fox с соавт. 
(2004) по генофонду населения Казахстана 
аналогичного периода, а также c результатами 
исследования древнего населения Синьцзяна 
(Gao et al., 2008). Авторы связывают преобла-
дание западно-евразийских линий в генофонде 
древнего населения региона с миграцией попу-
ляций с запада. Филогеографический анализ 
выявленных линий мтДНК и в большей степени 
Y-хромосомы позволил предположить, что за-
падно-евразийские генетические компоненты 
проникли на территорию юга Центральной 
Сибири с территории Восточной Европы. По 
мнению авторов, полученные результаты со-
гласуются с предполагаемой принадлежностью 
населения андроновской культуры к индоевро-
пейской языковой группе.

Основным недостатком рассмотренной рабо-
ты является резкое несоответствие низкой ре-
презентативности исследованных выборок (26 
образцов мтДНК и 10 Y-хромосомы для четырех 
этнокультурных групп) и масштабов сделанных 
выводов. Очевидно, что в данном исследова-
нии нашла отражение лишь незначительная 
часть состава генофонда населения развитой 

и поздней бронзы Минусинской котловины. 
Хотя исследованный регион является крайней 
восточной периферией ареала анализируемых 
в работе этногенетических процессов, на осно-
вании полученных для его населения результа-
тов авторы обсуждают модель возникновения, 
распространения и роли культур, сооружавших 
погребальные конструкции в виде курганов, 
практически в масштабах всего евразийского 
материка. Это выглядит необоснованно.

Реконструкция процессов этногенеза путем 
интеграции комплексного археологического 
исследования и палеогенетического подхода 
осуществляется авторами обзора на материа-
лах эпохи бронзы из памятников Барабинской 
лесостепи, занимающей лесостепное междуре-
чье Оби и Иртыша. В результате многолетних 
археологических работ создана хорошо аргу-
ментированная классификация этнокультурных 
групп, населявших регион с эпохи неолита до 
позднего средневековья. Накоплены обширные 
палеантропологические коллекции. Костные 
останки из могильников Барабинской лесосте-
пи характеризуются высокой сохранностью, 
что позволяет успешно проводить их моле-
кулярно-генетический анализ. На территории 
центральной Барабы (Венгеровский район 
Новосибирской области и прилегающие к 
нему территории) открыты и исследованы па-
мятники, расположенные близко друг к другу 
и давшие коллекции останков от представите-
лей всех этнокультурных групп региона эпохи 
бронзы. Важно, что в этом археологическом 
микрорайоне локализованы памятники, кото-
рые являются базовыми для характеристики 
древних групп региона и даже для выделения 
некоторых археологических культур западно-
сибирского региона, например усть-тартасской 
и одиновской (Молодин, 2001, 2008). Это 
позволило сформировать многочисленные 
серии образцов от представителей каждой эт-
нокультурной группы, при использовании для 
этого только материала с высоко достоверным 
определением культурной принадлежности и 
наилучшей сохранности. Расположение Барабы 
в области между таежным поясом с севера и 
евразийским степным поясом с юга, а также 
между зонами распространения классических 
европеоидов и монголоидов обусловило высо-
кую роль в этногенезе миграционных потоков, 
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сопровождавшихся взаимодействием контраст-
ных этнокультурных групп. Таким образом, 
Барабинская лесостепь на данный момент 
является одним из наиболее перспективных 
районов для исследования этногенетических 
процессов с привлечением междисциплинар-
ного подхода, объединяющего комплексный 
археологический (включая антропологиче-
ский) и палеогенетический. Исследование 
более 100 образцов мтДНК от семи этнокуль-
турных групп, населявших этот микрорайон 
в течение 3 тысячелетий (IV–начало I), поз-
волило непосредственно сопоставить данные 
археологии, физической антропологии и палео-
генетики. В результате удалось доказать, что в 
ранние периоды эпохи бронзы здесь доминиро-
вали процессы генетической преемственности 
между разновременными популяциями. В по-
следующие периоды конца развитой и поздней 
бронзы население формируется в результате 
смешения аборигенных и пришлых популяций 
(Пилипенко и др., 2008а, 2009а).

Полученные к настоящему времени ре-
зультаты информативны для решения таких 
вопросов, как особенности происхождения 
ранних групп населения Барабинской лесосте-
пи, характер взаимодействия мигрировавшего 
в регион в эпоху развитой бронзы андронов-
ского (федоровского) населения с абориген-
ным позднекротовским, соотношение вклада 
андроновского (федоровского) населения в 
формирование этнокультурных групп в эпоху 
бронзы на уровне материальной культуры и 
структуры генофонда. Развитие работы тре-
бует исследования новых серий образцов как 
из памятников Барабинской лесостепи, так и 
с сопредельных территорий с привлечением к 
анализу других филогенетически информатив-
ных маркеров помимо мтДНК.

Таким образом, анализ опубликованных 
независимыми группами данных и наш соб-
ственный опыт позволяют констатировать, что 
уже на данном этапе развития методологии 
палеогенетических исследований их примене-
ние для анализа археологических материалов 
позволяет получать уникальную информацию 
об особенностях древних этногенетических 
процессов при условии тесной интеграции 
палеогенетической части исследования в ком-
плексный археологический подход.

Анализ останков животных, 
растений и микроорганизмов 

из археологических памятников

Одной из фундаментальных задач археоло-
гического исследования является реконструк-
ция среды обитания древнего человека. Важной 
составляющей этой среды являлись животные, 
растения и микроорганизмы, сосуществовав-
шие с древним человеком. Их останки часто 
обнаруживают при раскопках археологических 
памятников различных типов – погребальных, 
поселенческих, культовых. Специфика памят-
ника определяет и характер вероятного исполь-
зования биоты человеком. Останки животных 
и растений являются традиционным объектом 
археологического исследования. На макроско-
пическом уровне (морфология, определение 
видовой принадлежности и т. д.) их исследуют 
в рамках палеозоологии (остеологии) и палео-
ботаники. Микроорганизмы являются новым 
объектом для археологии, так как их изучение 
стало возможным только в результате приме-
нения в археологической практике методов 
молекулярной биологии и генетики.

Молекулярно-генетический анализ остан-
ков животных из археологических памятни-
ков. Исследование ДНК из останков животных 
является одним из наиболее развитых направле-
ний палеогенетики. Его результаты в меньшей 
степени подвержены влиянию контаминации, 
чем останки человека. Современная ДНК боль-
шинства животных не характеризуется широким 
распространением. Отсутствие потенциальных 
источников контаминации существенно упро-
щает методологию верификации палеогенети-
ческих результатов. Значительная часть работ в 
этом направлении связана с анализом останков 
животных из археологических памятников. Как 
правило, в культурный слой попадают останки 
животных, так или иначе используемых чело-
веком в своей хозяйственной деятельности. 
Это либо останки диких животных, являвших-
ся объектами охоты древнего человека, либо 
останки одомашненных животных, разводимых 
человеком с различными целями. Большое 
число костей животных находят на поселен-
ческих комплексах. Кроме того, для носителей 
многих археологических культур помещение 
останков животных в могилу с человеком было 
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неотъемлемой частью погребального обряда 
и наделялось особым сакральным смыслом. 
Например, неотъемлемой частью погребальной 
обрядности большинства скифских и тюркских 
культур являлось помещение коня в погребаль-
ный комплекс с человеком (Нестеров, 1990).

Палеогенетические исследования диких 
животных чаще всего проводят для памятников, 
оставленных населением, в хозяйстве которого 
существенную роль играла охота. Целью такого 
исследования, помимо выяснения характера 
использования фауны человеком, может быть 
реконструкция экологической обстановки в 
исследуемый период. Кроме того, генетические 
данные могут быть полезны для выяснения 
филогенетических отношений древних попу-
ляций (или даже видов) животных с ныне су-
ществующими. В первую очередь это касается 
памятников древнекаменного века. Наиболь-
шую известность получили исследования ДНК 
представителей позднеплейстоценовой фауны, 
сосуществовавших с верхнепалеолитическим 
человеком, – мамонтов, пещерного медведя и 
позднеплейстоценового бурого медведя (Hanni 
et al., 1994; Leonard et al., 2000; Barnes et al., 
2002; Hofreiter et al., 2002, 2004).

Большинство работ в области палеогенети-
ки животных из археологических памятников 
связано с останками представителей доме-
стицированных видов (Keyser-Tracqui et al., 
2005). Процесс одомашнивания животных – 
один из ключевых для понимания истории 
человечества. Этому вопросу уделяется боль-
шое внимание археологами и этнографами 
(Шнирельман, 1980). Исследования структуры 
ДНК из останков одомашненных животных, ко-
торые находят в археологических памятниках, 
уже способствовали реконструкции общих и 
региональных особенностей процессов доме-
стикации и распространения основных видов 
сельскохозяйственных животных. В частности, 
анализ древней ДНК позволил прояснить исто-
рию доместикации свиней (Watanabe et al., 2001, 
2002), коров (Bailey et al., 1996; Troy et al., 2001; 
Edwards et al., 2007), коз (Bar-Gal et al., 2002).

Полученные данные позволяют не только ре-
конструировать центры доместикации сельско-
хозяйственных животных, но и прояснить пути 
их распространения. Поскольку распростра-
нение сельскохозяйственных животных часто 

происходило параллельно с миграцией боль-
ших или малых по численности групп людей – 
носителей сельскохозяйственных традиций, 
выяснение пути расселения животных может 
быть дополнительным способом исследования 
древних миграционных волн, а также других 
элементов этногенетических процессов. Напри-
мер, установление ближневосточного происхож-
дения генофонда современных и древних коров 
Центральной Европы является дополнительным 
аргументом в пользу происхождения первых 
европейских носителей сельскохозяйственных 
навыков в эпоху неолита из ближневосточного 
региона наряду с непосредственным исследова-
нием структуры генофонда их митохондриаль-
ной ДНК (Edwards et al., 2007).

Молекулярно-генетический анализ остан-
ков животных из погребальных или культо-
вых комплексов может быть использован для 
реконструкции элементов погребальных тра-
диций древних культурных групп. Примером 
может служить исследование ДНК из остан-
ков лошадей, погребенных вместе с людьми в 
элитном погребальном комплексе скифского 
времени Аржан-2 с территории Тувы (Benecke 
et al., 2010). Мужской пол всех 14 погребенных 
лошадей, неожиданно высокое разнообразие 
линий митохондриальной ДНК свидетельству-
ют в пользу предположения археологов о том, 
что погребенные животные являлись даром 
различных групп людей представителю элиты 
скифского общества, погребенному в Аржане-2. 
Эти данные хорошо согласуются с результатами 
остеометрического анализа, которые выявили 
необычный для скифского времени высокий 
рост лошадей, свидетельствующий об их элит-
ном происхождении.

Помимо самостоятельной научной ценности 
анализ ДНК из останков животных, сопутствую-
щих останкам человека, имеет методическое 
значение. Успешный анализ ДНК животных, 
извлеченных из археологических комплексов 
вместе с останками человека, является убе-
дительным аргументом в пользу сохранности 
древней ДНК в останках человека и достовер-
ности результатов ее исследования (Burger et 
al., 2007; Pilipenko et al., 2010).

Исследование ДНК растений. Основные 
результаты в области палеогенетики растений 
получены при исследовании останков растений 
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из археологических памятников (Gugerli et al., 
2005). Исследования ДНК из растительных 
остатков, не связанных с археологическими 
памятниками, представлены лишь немногочис-
ленными работами с коллекциями гербариев 
небольшого возраста (Savolainen et al., 1995). 
Наиболее часто исследованию подвергаются 
остатки сельскохозяйственных растений. Эти 
работы внесли большой вклад в понимание та-
ких вопросов, как возникновение и распростра-
нение земледелия, происхождение и эволюция 
некоторых культурных (сельскохозяйственных) 
растений (Freitas et al., 2003). Удалось иссле-
довать эволюцию зерновых культур (Jaenicke-
Despres et al., 2003) и даже некоторых систем 
генов растений под воздействием селекции 
хозяйственно полезных признаков человеком 
(Goloubinoff et al., 1993; Allaby et al., 1999). 
Анализ ДНК растительных остатков, содержа-
щихся в копролитах или в пищеварительном 
тракте, используется для реконструкции па-
леодиеты животных и человека (Poinar et al., 
2001; Hofreiter et al., 2003). Примером исполь-
зования этого подхода в археологии является 
реконструкция диеты тирольского «снежного 
человека» (Rollo et al., 2002b).

Исследование ДНК микроорганизмов. 
Выделение и анализ структуры ДНК микро-
организмов из древних образцов осложнены 
высокой вероятностью контаминации, в связи с 
повсеместным распространением современных 
микроорганизмов (Paabo et al., 2004; Willerslev 
et al., 2004). Только реализация строгой системы 
верификации результатов позволяет получать 
достоверные данные. Палеогенетические иссле-
дования в данной области могут использоваться 
для изучения древних пищевых технологий, а 
также в экологических и климатологических 
реконструкциях. Отдельной областью исследо-
вания является определение ДНК возбудителей 
заболеваний (бактерий, вирусов) в останках 
человека из археологических памятников 
(Drancourt et al., 1998; Zink et al., 2001, 2003; 
Hershkovitz et al., 2008), а также микробиомов 
древних людей (Tito et al., 2008).

Особняком стоят исследования жизнеспо-
собных микроорганизмов, сохраняющихся в 
закрытых археологических комплексах. Как 
правило, это становится возможным для памят-
ников, содержащих мерзлоту. Такой анализ был 

проведен при непосредственном участии авто-
ров данной статьи для проб льда и органических 
материалов, извлеченных при раскопках по-
гребальных памятников, содержавших мерзло-
ту, на могильниках пазырыкской культуры в 
Северо-Западной Монголии (Пучкова и др., 
2008; Ханаева и др., 2008).

С методической точки зрения эта работа 
близка к обычным микробиологическим ис-
следованиям. В таких исследованиях возможно 
получение результатов, имеющих потенциальное 
прикладное значение наряду с фундаменталь-
ными, например, открытие новых ферментов, 
потенциально применимых в молекулярной 
биологии. Так, при исследовании фермента-
тивной активности штаммов микроорганизмов, 
полученных из материалов пазырыкских могиль-
ников с мерзлотой, был обнаружен продуцент эн-
донуклеазы рестрикции Asp103I – изошизомера 
рестриктазы BamHI. Отличием нового фермента 
является низкая оптимальная температура актив-
ности фермента (6–10 °С по сравнению с 37 °С 
у BamHI) (Пучкова и др., 2008).

Перспективным направлением исполь-
зования анализа ДНК микроорганизмов из 
археологических материалов представляется 
реконструкция особенностей климата и эко-
логической обстановки, существовавшей на 
момент сооружения закрытого археологическо-
го комплекса.

Таким образом, исследование останков 
представителей биоты из археологических 
памятников представляется информативным в 
отношении широкого круга вопросов. При этом 
исследование останков животных, растений и 
микроорганизмов из археологических памят-
ников (по крайней мере для периода голоцена) 
практически всегда направлено на исследование 
различных сторон жизни человека и редко име-
ет самостоятельное фундаментальное значение 
(за исключением вопросов филогенетических 
взаимоотношений исчезнувших видов живот-
ных с современными).

Заключение

Современный методический уровень иссле-
дований структуры ДНК из биологических ос-
танков различного возраста и наличие системы 
критериев достоверности палеогенетических 
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данных позволили приступить к полноценно-
му использованию молекулярно-генетических 
методов для решения разнообразных вопросов, 
возникающих при исследовании археологи-
ческих культур. Масштаб решаемых проблем 
варьирует от определения конкретных биоло-
гических характеристик отдельных древних 
индивидов до реконструкции особенностей 
этногенетических процессов обширных регио-
нов и даже проблем становления анатомически 
современного человека как вида. Дальнейший 
методический прогресс в данной области, оче-
видно, будет связан с внедрением в рутинную 
практику высокопроизводительных методов 
анализа структуры древней ДНК. Информа-
тивность палеогенетических исследований 
будет определяться степенью их интеграции 
с другими составляющими комплексного 
археологического подхода. В перспективе па-
леогенетический анализ, по-видимому, станет 
обязательно составляющей археологических 
исследований, особенно в области этногенети-
ческих реконструкций.

Работа поддержана грантами РФФИ 09-06-
00357а, 10-06-00406а, РГНФ 10-0100193а, Меж-
дисциплинарным интеграционным проектом 
СО РАН № 115 (2009–2011).
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Summary

The article deals with the present-day methodological level of paleogenetics. The range of currently existing 
applications of molecular genetics to various types of archaeological materials and fruitful integration of ancient 
DNA analysis in multidisciplinary archaeological research are considered. Critical analysis of studies on DNA 
from archaeological materials, including those conducted by the author, is quoted. Further prospects of this line 
of inquiry are discussed.
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