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Аннотация. Результаты исследований в области четвертичной геологии, археологии, палеоантропологии и ге-
нетики человека показывают, что предки американских индейцев прибыли в средние широты Северной Амери-
ки главным образом по тихоокеанскому побережью. Но до этого они населяли Арктику и во время послед него 
ледникового максимума укрывались в рефугиуме на территории Берингии, соединявшей Евразию и Северную 
Америку. Генофонд американских индейцев представлен уникальными гаплогруппами митохондриаль ной 
ДНК и Y-хромосомы, эволюционный возраст которых составляет от 13 до 22 тыс. лет. Результаты анализа палео-
геномных данных также свидетельствуют о том, что во время последнего ледникового максимума на террито-
рии Берингии сохранялись группы населения, возникшие в результате взаимодействия древнейшего верхнепа-
леолитического населения Северной Евразии и пришлых групп населения из Восточной Азии. Примерно 20 тыс. 
лет назад началось формирование популяций Берингии, а время их существования в относительной изоляции 
оценивается примерно в 5 тыс. лет. Таким образом, период адаптации берингийцев к условиям Арктики мог 
занять несколько тысячелетий. Адаптация предков америндов к высоким широтам и холодному климату под-
тверждается геномными данными, показавшими, что адаптивные генетические варианты у американских ин-
дейцев ассоциируются с различными метаболическими путями: процессами продукции меланина в коже, во-
лосах и глазах, функционированием сердечно-сосудистой системы, энергетическим обменом и особенностями 
иммунного ответа. Между тем анализ существующих гипотез об отборе некоторых генетических вариантов у 
берингийских предков америндов в связи с адаптацией к условиям Арктики (например, в генах FADS, ACTN3, 
EDAR) демонстрирует неоднозначность результатов проверки, что может быть связано с утратой некоторых 
следов «берингийской» адаптации в генофондах современных американских индейцев. Наиболее оптимальной 
стратегией дальнейших исследований представляется поиск адаптивных вариантов с помощью анализа палео-
геномных данных с территории Берингии, однако таких генетических данных пока очень мало.
Ключевые слова: геномика; палеогеномика; митохондриальная ДНК; Y-хромосома; адаптация; Берингия; заселе-
ние Америки.
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Abstract. The results of studies in Quaternary geology, archeology, paleoanthropology and human genetics demon-
strate that the ancestors of Native Americans arrived in mid-latitude North America mainly along the Pacific North-
west Coast, but had previously inhabited the Arctic and during the last glacial maximum were in a refugium in Berin-
gia, a land bridge connecting Eurasia and North America. The gene pool of Native Americans is represented by unique 
haplogroups of mitochondrial DNA and the Y chromosome, the evolutionary age of which ranges from 13 to 22 thou-
sand years. The results of a paleogenomic analysis also show that during the last glacial maximum Beringia was popu-
lated by human groups that had arisen as a result of interaction between the most ancient Upper Paleolithic popula-
tions of Northern Eurasia and newcomer groups from East Asia. Approximately 20 thousand years ago the Beringian 
populations began to form, and the duration of their existence in relative isolation is estimated at about 5 thousand 
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years. Thus, the adaptation of the Beringians to the Arctic conditions could have taken several millennia. The adapta-
tion of Amerindian ancestors to high latitudes and cold climates is supported by genomic data showing that adaptive 
genetic variants in Native Americans are associated with various metabolic pathways: melanin production processes 
in the skin, hair and eyes, the functioning of the cardiovascular system, energy metabolism and immune response 
characteristics. Meanwhile, the analysis of the existing hypotheses about the selection of some genetic variants in the 
Beringian ancestors of the Amerindians in connection with adaptation to the Arctic conditions (for example, in the 
FADS, ACTN3, EDAR genes) shows the ambiguity of the testing results, which may be due to the loss of some traces 
of the “Beringian” adaptation in the gene pools of modern Native Americans. The most optimal strategy for further 
research seems to be the search for adaptive variants using the analysis of paleogenomic data from the territory of 
Beringia, but such genetic data are still very scarce.
Key words: genomics; paleogenomics; mitochondrial DNA; Y chromosome; adaptation; Beringia; peopling of America.
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Введение
Междисциплинарные исследования имеют большое зна-
чение в изучении вопросов, связанных с ролью Берингии 
как арктического сухопутного моста в процессе заселения 
западного полушария. К сожалению, затопление низин 
Берингии в результате подъема уровня океана примерно 
12 тыс. лет тому назад привело к утрате большого числа 
археологических памятников, в том числе возможных че-
ловеческих поселений. В результате основные гипотезы, 
связанные с историей заселения Америки, базируются 
главным образом на синтезе археологических, геоло-
гических и биологических данных из более доступных 
регионов Азии и Америки (Potter et al., 2018; Batchelor et 
al., 2019; Waters, 2019). Согласно одной из моделей засе-
ления Америки, древние люди из Северо-Восточной Азии 
мигрировали в Америку через Берингию по свободному 
ото льда коридору на территории нынешней Западной 
Канады, который возник в результате таяния ледников в 
конце плейстоцена. По другому сценарию, предки ко рен-
ного населения Америки активно осваивали приморскую 
зону и мигрировали на северо-запад Северной Америки 
вдоль южного побережья Берингии (Waters, 2019; Wil lers-
lev, Meltzer, 2021).

Однако оба прогноза, по всей видимости, недоучиты-
вают более сложную роль Берингии, которую та играла 
в процессах заселения Америки популяциями человека 
(Potter et al., 2018). Результаты новых геохронологических 
исследований свидетельствуют о том, что «канадский ко-
ридор» был заблокирован льдом во время предполагаемых 
миграций людей ~15–16 тыс. лет назад и освободился 
лишь ~13.8 тыс. лет назад (Clark et al., 2022). Поэтому, 
скорее всего, более вероятным миграционным путем 
является северо-западное побережье Америки (Lesnek et 
al., 2018). Так как таяние ледников на этих территориях 
могло произойти еще 18 тыс. лет назад, береговой мигра-
ционный путь мог быть освоен первыми американцами 
~17 тыс. лет назад (Lesnek et al., 2018).

В то же время результаты геномных исследований ука-
зывают на то, что предки коренного населения Америки, 
по всей видимости, достаточно долгое время жили в арк-
тических условиях Берингии и пережили там последний 
ледниковый максимум, который закончился ~19 тыс. лет 
тому назад (Tamm et al., 2007; Amorim et al., 2017; Mo-
reno-Mayar et al., 2018a; Niedbalski, Long, 2022). Предпо-
лагается, что за время жизни в Берингии эти популяции 

адаптировались к суровым условиям Крайнего Севера, и 
по мере потепления климата потомки берингийцев миг-
рировали на Северо-Запад Америки. 

Популяционная геномика коренного  
населения Сибири: генетические истоки 
американских индейцев
Геномный подход находит широкое применение в совре-
менных исследованиях в области археологии и палеоан-
тропологии, что обусловлено бурным развитием методо-
логий секвенирования ДНК. Генетические исследования 
коренного населения Сибири показали, что наиболее древ-
ние генетические компоненты, присутствовавшие еще 
30–40 тыс. лет назад у древнейших жителей как юга, так и 
севера Сибири, позже были утрачены в результате дрейфа 
генов и периодов смены населения. Так, геномный анализ 
древнего населения Сибири (во временном интервале от 
31 до 0.6 тыс. лет назад) показал, что в Сибири имело 
мес то несколько периодов почти полной смены населения 
(Si kora et al., 2019). Наиболее древнее позднепалеолити-
ческое население Сибири сменилось 20–11 тыс. лет назад 
выходцами из Восточной Азии, в результате чего сформи-
ровались сибирские популяции, давшие начало предкам 
как палеосибиряков, так и америндов. В интервале от 11 
до 4 тыс. лет эта популяция была частично замещена 
другими группами восточноазиатского происхождения, 
давшими начало современному населению Сибири. В это 
время зарегистрированы также дополнительные потоки 
генов в обоих направлениях вдоль Берингова пролива. Эти 
потоки повлияли на генетическую структуру популяций 
эскимосов и индейцев на-дене (Flegontov et al., 2019; Si-
kora et al., 2019).

Результаты палеогеномных исследований продемон-
стрировали, что формирование предковых популяций 
по отношению к древнему населению севера Сибири и 
Америки могло произойти в широкой зоне от Забайкалья 
до Берингии (Sikora et al., 2019; Yu et al., 2020; Kilinç et 
al., 2021). Палеогеномные данные свидетельствуют о 
том, что во время голоцена популяции Северо-Восточной 
Азии (от Прибайкалья до современной Якутии) были 
очень динамичными, в отличие от населения Забайкалья, 
проявляющего генетическую преемственность от мезо-
лита до бронзового века (Kilinç et al., 2021). Получены 
также доказательства того, что носители белькачинской 
культуры Якутии могут рассматриваться в качестве пред-
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ков палеоэскимосов, которые осуществили миграцию в 
Америку примерно 5–6 тыс. лет тому назад (Kilinç et al.,  
2021). 

Большое развитие за последние более чем 40 лет по-
лучили популяционные исследования полиморфизма 
митохондриальной ДНК (мтДНК) и Y-хромосомы, кото-
рые наследуются по материнской и отцовской  линиям 
со ответственно. Результаты молекулярного датирования 
эволюционного возраста гаплогрупп мтДНК и Y-хро мо-
сомы, распространенных среди современного коренного 
населения Сибири, показали, что наиболее древние гене-
тические линии на юге Сибири относятся к послеледнико-
вому периоду (моложе 21 тыс. лет), а на Северо-Востоке 
Сибири их эволюционный возраст не превышает 10 тыс. 
лет (Derenko et al., 2010, 2014; Malyarchuk et al., 2011; 
Duggan et al., 2013). 

Генетические данные для современного населения Си-
бири не согласуются, таким образом, с археологическими 
и палеоантропологическими данными, свидетельствую-
щими о присутствии Homo sapiens как на юге, так и на 
севере Сибири еще 40–45 тыс. лет назад (Vasil’ev et al., 
2002; Pitulko et al., 2004), но позволяют считать, что 
вследствие генетического дрейфа наиболее древние гене-
тические линии были утрачены современным населением 
Сибири (Derenko et al., 2010, 2014; Raghavan et al., 2014). 
Это предположение полностью подтвердилось результа-
тами палеогеномного исследования населения Сибири, 
показавшего, как отмечалось выше, что в Сибири имело 
место несколько периодов почти полной смены населения 
(Sikora et al., 2019). Полученные генетические данные, 
таким образом, не противоречат гипотезе о том, что во 
время последнего ледникового максимума арктическая 
часть Азии и Америки (в частности, Берингия) могла быть 
заселена человеком.

На основании данных об изменчивости мтДНК уста-
новлено, что дивергенция между предками населения 
Сибири и индейцев Америки произошла ~25 тыс. лет 
назад, эволюционный возраст митохондриальных линий-
основательниц генофонда америндов составил ~18.5 тыс. 
лет, а их распространение по Америке началось ~16 тыс. 
лет тому назад (Llamas et al., 2016). Митохондриальный 
генофонд американских индейцев представлен всего 
семью гаплогруппами мтДНК (A2, B2, C1, D1, D4h3a, 
C4c и X2a), эволюционный возраст которых находится в 
диапазоне от 13 до 20 тыс. лет назад (Perego et al., 2009; 
Hooshiar Kashani et al., 2012). Все американские гапло-
группы мтДНК уникальны, и для шести из них (кроме 
D4h3a) до сих пор не обнаружены аналоги где-либо в 
остальном мире. Это означает, что они сформировались в 
глубокой изоляции и, скорее всего, во время проживания 
в Берингии. 

Для гаплогруппы D4h3a у современных китайцев об-
на ружен родственный D4h3b-гаплотип, который дивер-
гировал от общего D4h3-предка ~18.3 тыс. лет, а эволю-
ционный возраст самой D4h3a составляет ~13 тыс. лет 
(Be har et al., 2012). Примечательно также, что во всех 
случаях (кроме X2a) американские гаплогруппы мтДНК 
происходят от восточноазиатских предков в составе гап-  
логрупп A, B, C и D, распространенных преимуществен-
но в Восточной Азии. Между тем ареал гаплогруппы X 

находится в Западной Евразии и поэтому, по всей ви-
димости, возникновение гаплогруппы X2a у берингий-
цев (и тем самым у предков америндов) произошло на 
основе генофонда их верхнепалеолитических предков, 
родственных населению Западной Евразии. Это следует 
из палеогеномных данных, показавших, что популяции 
Сибири и Восточной Европы эпохи верхнего палеолита 
(во временном диапазоне от 18 до 45.5 тыс. лет  назад) ха-
рактеризовались примерно одинаковым набором гапло-
групп мтДНК западноевразийского происхождения (на-
пример, гаплогруп пы N*, U*, U2, U8c, R1b) (Raghavan et 
al., 2014; Sikora et al., 2017, 2019; Yu et al., 2020). Таким 
образом, не исключено, что в генофонде этого древней-
шего населения были распространены и X-линии мтДНК, 
на основе которых сформировалась гаплогруппа X2a. 
Ее возраст составляет ~13 тыс. лет (Behar et al., 2012), а 
 ареал ограничен лишь северо-западом Северной Америки 
(Hooshiar Kashani et al., 2012). 

Аналогичные географическое распространение и эво-
люционный возраст (~14 тыс. лет) имеет гаплогруппа C4c 
(Hooshiar Kashani et al., 2012; Achilli et al., 2013). Это, 
видимо, свидетельствует о том, что носители гаплогрупп 
X2a и C4c были одними из последних берингийцев, за-
селивших Северную Америку. Примерно в это же время, 
но по тихоокеанскому побережью, предположительно, 
распространилась на юг Америки гаплогруппа D4h3a 
(Pe rego et al., 2009). Таким образом, результаты исследо-
ваний полиморфизма мтДНК указывают на возможность 
использования обоих путей (и «канадского коридора», и 
тихоокеанского побережья Америки) в процессе заселения 
Америки. 

Результаты исследований изменчивости Y-хромосомы 
также показали, что мужской генофонд американских 
индейцев характеризуется небольшим набором генетиче-
ских линий – это гаплогруппы Q-M3, Q-M848 и Q-Z780, 
распространенные повсеместно у индейцев Америки, а 
также более редкие гаплогруппы C-P39 и Q-Y4276, харак-
терные для североамериканских индейцев, и гаплогруппа 
C-MPB373, обнаруженная у индейцев Южной Америки 
(Pinotti et al., 2019; Colombo et al., 2022). Эволюционный 
возраст этих Y-гаплогрупп находится в диапазоне от 15.0 
до 21.6 тыс. лет, что говорит о том, что они сформирова-
лись в Берингии. В пользу этой гипотезы свидетельствует 
обнаружение в популяциях Северо-Западной Европы 
(у норвежцев, шведов, англичан) редкой гаплогруппы 
Q-L804, родственной американской гаплогруппе Q-M3. 
Поскольку время дивергенции между ними составляет 
~17.3 тыс. лет, то предполагается, что миграции из Бе-
рингии происходили не только в сторону Америки, но и 
в направлении Европы (Pinotti et al., 2019). 

Необходимо отметить, что и по результатам исследо-
ваний полиморфизма мтДНК очень редкие гаплогруп-
пы C1e и C1f, родственные американским C1-гаплогруп-
пам (C1b, C1c и C1d), были зарегистрированы у исландцев, 
а также у мезолитического населения Карелии (Южный 
Олений остров) (Ebenesersdóttir et al., 2011; Der Sarkis-
sian et al., 2014). Таким образом, эти данные позволяют 
считать, что в Берингии произошла не краткая остановка 
мигрировавших с юга популяций, а действительно, в 
течение долгого времени там формировалось население 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?sort=date&term=Ebenesersd%C3%B3ttir+SS&cauthor_id=21069749
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со своими генетическими особенностями и уникальными 
гаплогруппами мтДНК и Y-хромосомы.

Вопрос о длительности существования берингийской 
популяции также представляет большой интерес и пе-
риодически изучается. В одном из первых генетических 
исследований этой проблемы был сделан вывод о том, что 
берингийская популяция существовала довольно долгое 
время – ~15 тыс. лет, если отталкиваться от первых на-
ходок останков Homo sapiens в азиатской части Арктики 
~30 тыс. лет назад и до того момента, когда произошла 
экспансия берингийцев в Америку, т. е. ~15 тыс. лет назад, 
по генетическим данным (Tamm et al., 2007). M. Raghavan 
с коллегами (2015), основываясь на результатах палеоге-
номного исследования, показали, что верхней границей 
дивергенции между предками америндов и восточных 
азиатов нужно считать отметку в ~23 тыс. лет. В таком 
случае изоляционный период в Берингии (до момента 
ухо да в Америку 15 тыс. лет назад) составлял ~8 тыс. лет.  
Оценки длительности «берингийской стоянки», получен-
ные с помощью анализа древних митогеномов, про де-
монстрировали, что с учетом различного рода неопреде-
ленностей период изоляции популяции в Берингии мог 
составлять от 2.4 до 9.0 тыс. лет (Llamas et al., 2016). 

Столь длительное пребывание в Берингии предпола-
гает, что ее население было достаточно большим по чис-
ленности и подразделенным внутри этой территории 
(Hoffec ker et al., 2016; Moreno-Mayar et al., 2018a). Пред-
полагается, что западную часть Берингии (Чукотка) на-
селяли палеосибирские популяции, в Восточной Берин-
гии (Аляска и Юкон) на юге обитали предки америндов, 
а на севере – отдельная группа древних берингийцев, 
которые исчезли или были поглощены северными пле-
менами американских индейцев (Moreno-Mayar et al., 
2018a; Sikora et al., 2019; Willerslev, Meltzer, 2021). Обе 
эти группы древнего населения Восточной Берингии 
были очень близкими по происхождению, поскольку у 
древних берингийцев выявлены типичные для америндов 
митохондриальные гаплогруппы C1b и B2 (Tackney et al., 
2015; Moreno-Mayar et al., 2018b). Причем в настоящее 
время эти гаплогруппы характерны в большей степени 
для населения более южных районов Америки, однако 
в прошлом они присутствовали на севере Восточной 
Берингии, что подтверждает гипотезу о «берингийской 
стоянке» (Tackney et al., 2015; Moreno-Mayar et al., 2018a).

Не исключено, что во время ледникового максимума 
южная часть Берингии представляла собой рефугиум, 
характеризовалась довольно мягким климатом, богатой 
биотой и потому была вполне пригодна для проживания 
древних людей (Hoffecker et al., 2016; Sikora et al., 2019). 
Согласно результатам моделирования палеогеномных 
дан ных, дивергенция между палеосибирским населением 
и популяцией, давшей начало берингийцам, произошла 
~24 тыс. лет назад, но верхнепалеолитический генетиче-
ский компонент обе эти популяции получили ~20 тыс. лет 
назад (у берингийцев его доля составила ~18 %) (Sikora 
et al., 2019). Таким образом, предполагается, что во время 
последнего ледникового максимума на территории Бе-
рингии сохранялось древнейшее верхнепалеолитическое 
население, а при взаимодействии с пришлыми группами, 
родственными населению Восточной Азии, ~20 тыс. лет 

назад началось формирование берингийцев, включая 
предков америндов (Sikora et al., 2019). При таком сцена-
рии время существования относительно изолированной 
берингийской популяции оценивается в ~5 тыс. лет. 

Исследование полиморфизма Y-хромосомы у коренного 
населения Америки также показало, что длительность 
«берингийской стоянки» могла и не превышать 4.6 тыс. 
лет (Pinotti et al., 2019). Следовательно, результаты геном-
ных исследований позволяют считать, что адаптация к 
условиям Арктики укрывшегося на территории Берингии 
древнего населения могла занять несколько тысячелетий. 

Адаптивный отбор  
у предков американских индейцев
По данным некоторых генетических исследований, счи-
та ется, что в геномах коренного населения Америки 
могут присутствовать сигналы адаптации к условиям 
жизни в Арктике, возникшие еще на берингийском этапе 
формирования предков американских индейцев, кото-
рый, как отмечалось выше, мог занять длительный про-
межуток време ни (Ruiz-Pesini et al., 2004; Amorim et al.,  
2017). В недав нем исследовании геномного полиморфиз-
ма в различных континентальных группах современного 
населения мира было показано, что у коренных амери-
канцев практически зафиксированы в геномах не менее 
20 424 вариантов, возникших, предположительно, еще в 
Берингии (Niedbal ski, Long, 2022). По величине это сопо-
ставимо с числом генетических вариантов, отличающих 
африканцев от неафриканцев. В десятки раз меньше на-
блюдается генетических вариантов, специфичных для 
населения Евразии, при этом у европейцев подобные 
маркеры, показывающие фиксированные генетические 
различия между географическими группами популяций, 
вообще не обнаружены, что свидетельствует о достаточно 
интенсивных межэтнических контактах внутри Евразии 
(Niedbalski, Long, 2022).

Исследование влияния адаптивного отбора на генети-
ческий профиль американских индейцев обнаружило, 
что появление американо-специфичных генетических 
вариантов может быть связано в функциональном отно-
шении с различными метаболическими путями, однако 
наиболее важные из них ассоциируются с процессами 
продукции меланина в коже, волосах и глазах, а также с 
функционированием сердечно-сосудистой системы (Nied-
balski, Long, 2022). 

Необходимо отметить, однако, что наиболее отчетливые 
следы адаптации к суровым условиям жизни на Крайнем 
Севере найдены не у американских индейцев, а в генофон-
дах эскимосского и палеоазиатского населения. Эти попу-
ляции также формировались в азиатской и американской 
частях Арктики на протяжении последних 5–6 тыс. лет 
(Flegontov et al., 2019; Willerslev, Meltzer, 2021) и, таким 
образом, периоды их адаптации вполне сопоставимы по 
времени с берингийской популяцией. Однако берингий-
цы в последующие 15 тыс. лет после изоляции стали 
осваивать более южные территории Америки, в связи 
с чем неизвестно, насколько сохранились в генофондах 
современных американских индейцев те самые следы 
адаптации их берингийских предков к условиям Арктики 
(Adhi kari et al., 2019). 
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В ряде исследований современных и древних популя-
ций Крайнего Севера Азии и Америки обнаружены сви-
детельства генетической и физиологической адаптации 
предков эскимосов и палеоазиатов к низким температурам 
и «арктической» диете, основанной на преимущественном 
потреблении продуктов морского зверобойного промыс-
ла, богатых полиненасыщенными жирными кислотами 
(ПНЖК) (Cardona et al., 2014; Clemente et al., 2014; Fu-
ma galli et al., 2015). 

Один из наиболее ярких примеров генетических мар-
керов, связанных с диетой, – «арктический»  вариант 
гена CPT1A (rs80356779-A) (Clemente et al., 2014; Ма-
лярчук, 2020). Известно, что «арктический» вариант с 
высокой частотой распространен в современных по-
пуляциях эскимосов, чукчей, коряков и других народов 
Охотоморского региона, хозяйственный уклад которых 
связан с морским зверобойным промыслом (Малярчук 
и др., 2016). Согласно палеогеномным данным, самые 
ранние наход ки «арктического» варианта гена CPT1A об-
наружены у гренландских и канадских палеоэскимосов 
(4 тыс. лет назад), представителей токаревской культуры 
Северного Приохотья (3 тыс. лет назад) и носителей куль-
туры позднего дзёмона острова Хоккайдо (3.5–3.8 тыс. лет 
назад). Появление «арктического» варианта гена CPT1A, 
по всей видимости, является приспособительной реак-
цией аборигенов Крайнего Севера к «арктической» диете, 
для которой характеры выраженный избыток липидов и 
белков и дефицит углеводов. 

Кроме этого, в популяциях коренного населения Се-
веро-Востока Азии получили высокую распространен-
ность варианты генетического полиморфизма, связанные 
с метаболизмом углеводов. Так, у эскимосов, чукчей и 
ко ряков обнаружена максимальная частота делеции гена 
панкреатической амилазы AMY2A (частота 52 %), необ-
ходимой для расщепления крахмала; у ~30 % предста-
вителей коренного населения Северо-Востока Азии этот 
ген отсутствует (Inchley et al., 2016). Высокая распростра-
ненность делеции гена AMY2A на Северо-Востоке Азии 
может объясняться дефицитом крахмала и дисахаридов 
в традиционном рационе питания коренного населения в 
прошлом. Дефицитом олигосахаридов можно объяснить 
и высокую распространенность среди коренного населе-
ния Крайнего Севера Азии и Америки неактивного гена 
сахаразы-изомальтазы (гена SI ) (Malyarchuk et al., 2017; 
Pedersen et al., 2017). Кроме этого, у гренландских эски-
мосов были выявлены связанные с гомеостазом глюкозы 
мутации в генах TBC1D4 и ADCY3, которые повышают 
риск ожирения и диабета 2-го типа (Moltke et al., 2014; 
Grarup et al., 2018). 

Таким образом, генетические изменения, произошед-
шие в прошлом в результате адаптации к экстремальным 
условиям жизни, в современных условиях, когда в ра-
ционах питания коренного населения Крайнего Севера 
нет дефицита углеводов, становятся вредными, так как 
повышают риск развития метаболических и других за-
болеваний. 

Интересно, что в ряде случаев адаптивные изменения 
в генофондах эскимосов и палеоазиатов обусловлены 
несинонимичными заменами с высокими индексами па-
тогенности (в генах CPT1A, CRAT), нонсенс-мутациями, 

приводящими к стоп-кодонам или к нарушению сплайсин-
га (в генах SI, TBC1D4 и ADCY3), а также делецией цело-
го гена (как в случае гена AMY2A) (Малярчук, Деренко, 
2017; Pedersen et al., 2017; Малярчук, 2018). Вероятно, 
такие достаточно глубокие генетические изменения могли 
бы сохраниться в генофондах америндов, если бы они 
адаптировались к условиям Арктики сходным образом, 
включая весьма специфическую «арктическую» диету. 

Существует предположение о том, что поскольку древ-
ние жители Берингии мигрировали сначала на суб арк-
тическое тихоокеанское побережье, а затем далее на Се-
веро-Запад Америки, то на субарктическом этапе они 
могли практиковать морской тип хозяйства (Hoffecker et 
al., 2016; Pedersen et al., 2016; McLaren et al., 2018). Но, 
видимо, этот этап миграций не отразился в генофондах 
америндов или же их предки не занимались охотой на 
морских млекопитающих, а охотились главным образом 
на представителей мегафауны: мамонтов, бизонов, лоша-
дей и других наземных животных Великой Арктической 
равнины (Pitulko et al., 2017; Lindgren et al., 2018; Harris et 
al., 2019). В таком случае считается, что предкам америн-
дов пришлось адаптироваться прежде всего к дефициту 
витамина D, поскольку в высоких широтах уровень УФ-
излучения недостаточен для круглогодичного синтеза 
холекальциферола D3 в коже, а поступление эргокальци-
ферола D2 зависит от характера питания. 

Генетическая адаптация к дефициту витамина D пред-
полагает, что диетические источники этого вещества, до-
ступные арктическим народам (например, морские млеко-
питающие, рыба, яйца), были скудны или отсутствовали 
в условиях берингийской тундростепи. Дефицит витами-
на D в большей степени отражается на здоровье детей, 
поэтому L.J. Hlusko с коллегами (2018) предположили, что 
берингийцы адаптировались к недостатку УФ-излучения с 
помощью замены V370A в рецепторе эктодислазина, коди-
руемого геном EDAR. Эта мутация с высокой час тотой рас-
пространена в популяциях Восточной и Север ной Азии, 
а также у американских индейцев. Одно из проявлений 
этой мутации связано с увеличением плотности долей в 
молочных железах, что способствует повышению коли-
чества витамина D в грудном молоке (Hlusko et al., 2018). 

Недавнее исследование латиноамериканских популя-
ций показало, что решающую роль в процесс адаптации 
популяций к условиям Америки внесли гены, связанные 
энергетическим метаболизмом (Mendoza-Revilla et al., 
2022). Неоднократно также отмечалось большое значение 
в адаптивных процессах генов иммунного ответа, прежде 
всего генов HLA. Причем положительный отбор в этих 
генах регистрируется в геномах американских индейцев 
в различные периоды их истории – как после европейской 
колонизации Америки, привнесшей новые патогены, так и 
во время первоначального заселения Америки при первой 
встрече с эндемичными патогенами (Lindo et al., 2016; 
Mendoza-Revilla et al., 2022).

Кластер генов FADS
Гипотеза о влиянии недостатка УФ-излучения в условиях 
высоких широт на генетические особенности древнего 
населения Берингии основывается на еще одном аргу-
менте, связанном с адаптивным отбором вариантов поли-

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?sort=date&term=Lindo+J&cauthor_id=27845766
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морфизма в генах FADS у американских индейцев (Hlu-
sko et al., 2018). Гены десатураз жирных кислот, FADS1 и 
FADS2, кодируют ферменты, участвующие в биосинтезе 
ПНЖК из более коротких предшественников (Nakamura, 
Nara, 2004). Cчитается, что предковые A-варианты генов 
FADS давали преимущества популяциям людей, потреб-
лявших пищу, богатую липидами и белками (например, 
верхнепалеолитическому населению Евразии), но позже, 
в неолите, после возникновения технологий сельского 
хозяйства более распространенными стали D-варианты, 
позволяющие с большей скоростью синтезировать ПНЖК 
из липидов растений (Ameur et al., 2012; Mathieson S., 
Mathieson I., 2018). 

Исследования показали, что гены FADS длительное 
время находились под действием положительного отбора, 
например в Европе произошло увеличение частоты гапло-
типа D от менее 10 % 10 тыс. лет тому назад до 60–75 % 
в настоящее время (Mathieson, 2020). Однако точные 
причины повышения частот полиморфных вариантов 
генов FADS в тех или иных регионах мира до сих пор не 
установлены. Это связано с тем, что гены FADS являются 
высокоплейотропными. Для вариантов генов FADS1 и 
FADS2 обнаружены ассоциативные связи с липидами и 
другими метаболитами крови, различными фенотипами 
клеток крови, что указывает на связь с функционирова-
нием сердечно-сосудистой системы (Draisma et al., 2015). 
Кроме этого, метаболический баланс в отношении ПНЖК 
и других липидов очень важен для функционирования 
мозга, в котором происходит активная экспрессия гена 
FADS1 (Mathieson et al., 2020). 

Считается, что возникновение гаплотипа D не только 
могло быть связано с необходимостью повышения эф-
фективности синтеза ПНЖК в условиях их дефицита в 
пище (например, в Африке, где частота D-гаплотипа до сих 
пор высока), но и способствовало также увеличению раз-
меров головного мозга (Ameur et al., 2012). Кроме этого, 
установлено, что у гренландских эскимосов гены FADS 
задействованы в процессах адаптации к холоду, посколь-
ку обнаружены связи между вариантами полиморфиз-  
ма генов и распределением жира по телу, ростом, а так-
же предполагается участие генов FADS в формировании 
пред шественников гормонов роста (Fumagalli et al., 2015). 

Популяционно-генетические исследования выявили, 
что предковый гаплотип А намного чаще встречается сре-
ди коренного населения Сибири и Америки (Amorim et 
al., 2017; Hsieh et al., 2017; Ye et al., 2017; Малярчук, Де-
ренко, 2018). Обнаружено также, что у гренландских эс-
кимосов и американских индейцев гены FADS1 и FADS2 
находятся под действием положительного отбора, кото- 
 рый способствовал почти полной фиксации гаплотипа A 
в этих популяциях (Fumagalli et al., 2015; Amorim et al., 
2017). Между тем в ряде других исследований арктиче-
ских популяций Сибири (эскимосов, чукчей, коряков, нга-
насан, якутов) и Северной Америки (эскимосы) действие 
отбора на гены FADS1 и FADS2 не выявлено (Cardona et 
al., 2014; Hsieh et al., 2017; Reynolds et al., 2019). 

Тем не менее существует гипотеза о том, что изначаль-
но сигнал положительного отбора в генах FADS1 и FADS2 
возник у древнего населения Берингии в связи с необ-
ходимостью адаптироваться к холоду и ограниченным 

пищевым ресурсам, предоставленным Арктикой (Amo rim 
et al., 2017). Предполагается, что возникшие таким об-
разом адаптивные генетические варианты сохранились в 
генофондах америндов и эскимосов. Однако за действие 
отбора у аборигенов Арктики/Америки и у европейцев от-
ветственны разные комбинации вариантов полиморфизма 
в генах FADS (Fumagalli et al., 2015; Amorim et al., 2017;  
Ye et al., 2017; Mathieson, 2020). Это может быть обуслов-
лено различными причинами отбора вариантов полимор-
физма генов FADS в популяциях. У европейцев – это сдвиг 
в сторону растительной диеты в неолите, вследствие чего 
более благоприятными оказались D-гаплотипы с повы-
шенной десатуразной активностью, а у предков эскимо-
сов – это возникновение специфической «арктической» 
диеты с очень высоким содержанием ПНЖК, вследствие 
чего более предпочтительным оказалось поддержание 
максимальной частоты вариантов гаплотипа A. Возмож-
но, что такого рода варианты генов FADS у эскимосов 
обладают еще более низкой десатуразной активностью 
(Ma thieson, 2020). 

Проведенный недавно анализ полиморфизма генов 
FADS у современного и древнего населения продемон-
стрировал, что распространение гаплотипа A произошло 
под действием отбора еще у верхнепалеолитического 
населения Евразии, и поэтому в генофонде древних бе-
рингийцев этот гаплотип мог быть зафиксирован вполне 
случайно под действием дрейфа генов (Harris et al., 2019; 
Mathieson, 2020). Таким образом, адаптивные изменения 
генов FADS у предков америндов поставлены под со-
мнение, более вероятна гипотеза о том, что в генофондах 
американских индейцев сохраняются гаплотипы FADS, 
унаследованные от верхнепалеолитического населения 
Евразии. 

Ген ACTN3
Согласно литературным данным, еще один пример селек-
тивных преимуществ, полученных американскими индей-
цами от древнего населения Берингии, может быть связан 
с адаптивными изменениями гена ACTN3 (Amorim et al., 
2015). Этот ген кодирует белок α-актинин-3, экспресси-
рующийся исключительно в быстросокращающихся во-
локнах скелетных мышц. Из полиморфных локусов гена 
ACTN3 наиболее изучен rs1815739, мутация в котором 
приводит к терминации синтеза белка в аминокислотной 
позиции 577 экзона 16 (замена R577X) (North et al., 1999). 
Это приводит к дефициту α-актинина-3 в быстросокра-
щающихся мышечных волокнах, что, в свою очередь, мо-  
жет стать причиной снижения скоростно-силовых пока-
зателей физической работоспособности человека (Al fred 
et al., 2011). Генетические исследования продемонстриро-
вали, что частота аллеля 577X повышается по мере удале-
ния от Африки на север Евразии и достигает максимума в 
популяциях Америки (Amorim et al., 2015). Предполага-
ется, что распространению этой мутации способствовали 
такие преимущества, как повышение выносливости и 
улучшение защиты от холода, которые дает аллель 577X 
(Bramb le, Lieberman, 2004; Wyckelsma et al., 2021). 

Недавние физиологические и метаболомные исследо-
вания показали, что носители генотипа 577XX  гораздо 
лучше переносят холод в сравнении с 577RR-индивидуу-
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мами (Wyckelsma et al., 2021), что может свидетельство-
вать в пользу гипотезы об отборе X-аллеля гена ACTN3 
еще на начальном этапе освоения человеком просторов 
Евразии (Amorim et al., 2015). В соответствии с этой ги-
потезой повышенная частота аллеля 577X в некоторых 
популяциях человека могла быть связана с отбором, на-
правленным на увеличение эффективности метаболизма 
и способствующим динамическим видам деятельности 
(например, длительной охоте, а в спорте – марафону, 
пла ванию, велогонке). 

Наличие высокой частоты аллеля 577X у американских 
индейцев предполагает, что и в древности этот аллель 
был широко распространен у предкового по отношению 
к америндам населения Берингии. Однако результаты 
анализа распространенности полиморфных вариантов 
локуса rs1815739 у коренного населения Северо-Вос то-
ка Сибири (у чукчей, коряков и эвенов) показали, что на 
Северо-Востоке наблюдаются отнюдь не самые высокие 
частоты аллеля 577X и генотипа 577XX в Евразии. Если 
на Северо-Востоке Сибири частота аллеля 577X составля-
ет ~36 % (Malyarchuk et al., 2018), то в популяциях Юж-  
ной Азии и у индейцев Америки зарегистрированы мак-
симальные частоты этого генетического варианта – более 
60 %, по данным базы dbSNP (www.ncbi.nlm.nih.gov/snp). 

Недавний анализ географического распределения ал-
лелей локуса rs1815739 у современного и древнего на-
селения планеты выявил, что частота аллеля 577X в по-
пуляциях не коррелирует ни с географической широтой, 
ни с температурой (Mörseburg et al., 2022). Ни один из 
статистических тестов, использованных в этой работе, не 
обнаружил доказательств действия положительного отбо-
ра для аллеля 577X в высоких широтах. Таким образом, 
значительная распространенность этого генетического 
варианта в популяциях американских индейцев более 
всего согласуется с эффектом дрейфа генов, возможно, 
случившегося на стадии низкой численности предковой 
популяции еще в Берингии. Не исключено, однако, что 
увеличению частоты аллеля 577X у предков америндов 
способствовали преимущества, которые дает этот гене-
тический вариант, а именно – повышение выносливости 
и устойчивости к холоду. 

Заключение
Результаты генетических исследований современного 
и древнего населения Евразии и Америки достаточно 
убедительно продемонстрировали, что роль Берингии 
в заселении американских материков очень высока. На 
сегодняшний день получены вполне надежные оценки 
времени дивергенции между предковыми генетическими 
линиями, которые привели к формированию различных 
групп населения Северо-Восточной Азии и Америки. Наи-
более вероятным представляется сценарий, предполагаю-
щий, что в период последнего ледникового максимума на 
территории Берингии в течение нескольких тысячелетий 
(20–15 тыс. лет назад) сохранялась популяция, давшая 
начало предкам американских индейцев. Считается, что 
это была относительно небольшая (от нескольких сотен до 
нескольких тысяч человек (Fagundes et al., 2018)) группа 
людей, хорошо адаптированных к условиям жизни в вы-
соких широтах и холодном климате, что подтверждается 

результатами геномных исследований популяций совре-
менных американских индейцев. 

Возможное проявление адаптации к условиям Арктики 
на геномном уровне ассоциируется с различными мета-
болическими путями – процессами синтеза меланина, 
функционированием сердечно-сосудистой системы, энер-
гетическим обменом и генами иммунного ответа (Men-
doza-Revilla et al., 2022; Niedbalski, Long, 2022). Предпо-
лагается также, что наблюдаемое у америндов ослабление 
отрицательного отбора в ряде белок-кодирующих генов 
также связано с берингийским этапом адаптации попу-
ляций (Niedbalski, Long, 2022). Однако до сих пор неяс-
но, насколько могли сохраниться подобные адаптивные 
сиг налы, учитывая последующий после «берингийской 
стоянки» примерно 15-тысячелетний период освоения 
Америки предками америндов (Adhikari et al., 2019). 

Очевидно, что ответы на такие вопросы могут быть 
даны с помощью анализа палеогеномных данных, однако с 
территории Берингии во времена ее существования остан-
ков древних людей обнаружено очень мало. Получить 
некоторые представления о генетических особенностях 
населения Берингии можно пока только по одному гено-
му потомка восточных берингийцев (11.5 тыс. лет назад, 
участок Upward Sun River, Аляска) (Moreno-Mayar et al., 
2018a). Таким образом, исследования роли Берингии в 
формировании предков американских индейцев сохра-
няют свою актуальность и продолжаются. 
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