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Аннотация. Для прояснения истории формирования генофондов коренного населения Северного При
охотья изучен полиморфизм Yхромосомы у коряков и эвенов Магаданской области. Результаты исследо
вания показали, что мужской генофонд коряков представлен гаплогруппами CB90B91, NB202, QB143, 
распространенными также у других народов СевероВостока Сибири преимущественно палеоазиатского 
происхождения. Для эвенов Магаданской области характерна высокая частота гаплогруппы CB80, свой
ственной и для других тунгусоманьчжурских народов. Общим компонентом генофондов коряков и эвенов 
являются гаплогруппы RM17 и IP37.2, унаследованные в результате метисации с пришлым восточноевро
пейским (преимущественно русским) населением. Высокая частота такого рода гаплогрупп Yхромосомы у 
коряков (16.7 %) и эвенов (37.8 %) свидетельствует об интенсивных межэтнических контактах на протяжении 
последних столетий, и особенно, по всей видимости, в советское время. Причем генетический вклад со сто
роны европейских мужчин (по Yхромосоме) существенно преобладает над таковым со стороны женщин (по 
митохондриальной ДНК). Исследование разно об разия гаплогрупп Yхромосомы показало, что в генофонде 
коряков сохранились только относительно молодые филогенетические ветви. Возраст наиболее древнего 
компонента генофонда коряков (гаплогруппа CB90B91) оценивается примерно в 3.8 тыс. лет, возраст более 
молодых гаплогрупп QB143 и NB202 составляет примерно 2.8 и 2.4 тыс. лет соответственно. Гаплогруппы 
CB90B91 и NB202 являются сибирскими по происхождению, а гаплогруппа QB143, вероятно, унаследо
вана предками коряков (и других палеоазиатских народов) от палеоэскимосов в результате их миграций на 
СевероВосток Азии из Америки. Анализ микросателлитных локусов для гаплогруппы QB143 у эскимосов 
Гренландии, Канады и Аляски, а также у представителей коренного населения СевероВостока Сибири вы
явил снижение генетического разнообразия с востока на запад, что указывает на направление распростра
нения палеоэскимосского генетического компонента в циркумполярном регионе Америки и Азии. Эвены же 
появились в Северном Приохотье намного позже (в XVII в.) в результате экспансии тунгусских племен, что 
подтверждается данными анализа полиморфизма гаплогруппы CB80.
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Abstract. In order to clarify the history of gene pool formation of the indigenous populations of the Northern 
Priokhotye (the northern coast of the Sea of Okhotsk), Ychromosome polymorphisms were studied in the Koryaks 
and Evens living in the Magadan region. The results of the study showed that the male gene pool of the Koryaks 
is represented by haplogroups CB90B91, NB202, and QB143, which are also widespread in other peoples of 
Northeastern Siberia, mainly of PaleoAsiatic origin. High frequency of haplogroup CB80, typical of other Tungus
Manchurian peoples, is characteristic of the Evens of the Magadan region. The shared components of the gene 
pools of the Koryaks and Evens are haplogroups RM17 and IP37.2 inherited as a result of admixture with Eastern 
Europeans (mainly Russians). The high frequency of such Y chromosome haplogroups in the Koryaks (16.7 %) and 
Evens (37.8 %) is indicative of close interethnic contacts during the last centuries, and most probably especially 
 during the Soviet period. The genetic contribution of the European males’  Y chromosome significantly prevails over 
that of maternally inherited mitochondrial DNA. The study of the Y chromosome haplogroup diversity has shown 
that only relatively young phylogenetic branches have been preserved in the Koryak gene pool. The age of the old
est component of the Koryak gene pool (haplogroup CB90B91) is estimated to be about 3.8 thousand years, the 
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age of the younger haplogroups QB143 and NB202 is about 2.8 and 2.4 thousand years, respectively. Haplogroups 
CB90B91 and NB202 are Siberian in origin, and haplogroup QB143 was apparently inherited by the ancestors of 
the Koryaks and other PaleoAsiatic peoples from the PaleoEskimos as a result of their migrations to Northeast Asia 
from the Americas. The analysis of microsatellite loci for haplogroup QB143 in the Eskimos of Greenland, Canada 
and Alaska as well as in the indigenous peoples of Northeastern Siberia showed a decrease in genetic diversity from 
east to west, pointing to the direction of distribution of the PaleoEskimo genetic component in the circumpolar 
region of America and Asia. At the same time, the Evens appeared in the Northern Priokhotye much later (in the 
XVII century) as a result of the expansion of the Tungusic tribes, which is confirmed by the results of the analysis of 
haplogroup CB80 polymorphisms.
Key words: Y chromosome; polymorphism; human populations; the Koryaks; the Evens; genetic history.
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Введение
Крайний Северо-Восток Сибири населен чукотско-кам-
чатскими народами (чукчами, коряками, ительменами) и 
эскимосами, которые характеризуются генетическими осо -
бенностями и занимают обособленное положение среди 
этногеографических групп Северной Евразии (Rasmussen 
et al., 2010; Fedorova et al., 2013; Cardona et al., 2014; Pagani 
et al., 2016; Pugach et al., 2016; Gorin et al., 2022). Согласно 
палеогеномным данным, генетическое своеобразие этих 
народов связано с сохранившимся у них древним палео-
сибирским генетическим субстратом, унаследованным 
отчасти также индейцами Америки (Sikora et al., 2019). 
Между тем результаты анализа полиморфизма аутосом-
ных локусов у коренного населения Сибири показали, 
что на востоке этого региона появление аллелей европей-
ского происхождения регистрируется относительно не-  
 давно – примерно три-шесть поколений назад, что свя-
зано с освоением Сибири начиная с XVII в. и особенно 
интенсивно в советское время (Cardona et al., 2014). При-
чем поток европейских генов в генофонды  коренного на-
селения Северо-Восточной Сибири осуществлялся преи-
мущественно со стороны мужчин (Балановская и др., 
2020а, б; Агджоян и др., 2021; Соловьев и др., 2023). В свя-  
зи с этим вклад европейских вариантов Y-хромосомы в 
генофонды коренных народов Северо-Востока Сибири и 
других регионов Арктики обычно превышает таковой для 
европейских вариантов митохондриальной ДНК (мтДНК), 
наследуемой по материнской линии (Bosch et al., 2003; 
Ru bicz et al., 2010; Dulik et al., 2012; Olofsson et al., 2015).

Результаты генетических исследований коренного на-
селения Северного Приохотья – коряков и эвенов Мага-
данской области, показали, что частота европейских ва-  
риантов мтДНК у них очень мала (лишь у эвенов дости-
гает 4 %) (Derenko et al., 2023), а по данным полногеном-
ного анализа частота европейского компонента на Северо-
Востоке Сибири существенно выросла лишь за последние 
примерно сто лет (Cardona et al., 2014). По всей видимости, 
это может быть связано с усилением европейского вклада 
со стороны мужчин, и поэтому целью настоящей работы 
является проведение анализа полиморфизма Y-хромосомы 
у коренного населения Магаданской области.

Материалы и методы
Исследованы выборки мужчин из числа представителей 
коренного населения (коряков и эвенов) Магаданской об-

ласти (Приложения 1 и 2)1. На основании данных анкети-
рования обследованные коряки (N = 36) и эвены (N = 61)  
относили себя к указанным этническим группам на про-
тяжении не менее двух-трех поколений. По результатам 
анализа полиморфизма мтДНК все обследованные харак-
теризуются гаплотипами северо-восточноазиатского про-
исхождения. 

Выделение и очистку геномной ДНК из крови прово-
дили как описано нами ранее (Деренко, Малярчук, 2010). 
Для генотипирования 12 микросателлитных (STR) локу-
сов (DYS19, DYS385a, DYS385b, DYS389I, DYS389II, 
DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS437, DYS438, 
DYS439) использовали набор реагентов PowerPlex Y 
Sys tem (Promega Corporation, Мэдисон, США). Аллели 
раз деляли и детектировали с помощью капиллярного 
элек трофореза на генетическом анализаторе ABI 3130 
Genetic Analyzer (Applied Biosystems, США). Данные 
электрофо реза анализировали с помощью программ Gen-
scan v. 3.7 и Genotyper v. 3.7 (Applied Biosystems). При про-
ведении статистического анализа не учитывали дан ные 
для DYS385, поскольку неизвестен порядок следования 
локусов DYS385a и DYS385b на Y-хромосоме. Число по-
второв в локусе DYS389II определяли путем вычитания 
длины меньшего повтора (DYS389I) из длины большего 
повтора (DYS389II). 

Гаплогруппы Y-хромосомы устанавливали с помощью 
прямого секвенирования или рестрикционного анализа 
участков ДНК, содержащих маркеры гаплогрупп, как опи-
сано нами ранее (Malyarchuk et al., 2013). Информация об 
изменчивости в локусах B77, B79, B80, B81, B90, B91, B92, 
B94, B143, B186, B202, B203, B204, B471 получена ранее 
в ходе исследования полиморфизма целых Y-хромосом в 
различных этнических группах, включая некоторых ко-
ряков и эвенов Магаданской области (Karmin et al., 2015). 

Для оценки внутрипопуляционного генетического раз-
нообразия использовали статистику Vp – усредненную 
дисперсию числа повторов в STR-локусах (Kayser et al., 
2001). Эволюционный возраст гаплогрупп рассчитыва-
ли, основываясь на анализе среднего числа повторов в 
локусах и их дисперсии (Zhivotovsky et al., 2004). Ис-
пользованное в расчетах значение мутационной скоро-
сти – 2.79 · 10–3 замен на локус на поколение, получено 
в результате усреднения мутационных скоростей для 
1 Приложения 1 и 2 см. по адресу: 
https://vavilovjicg.ru/download/pict202428/appx4.pdf
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10 проанализированных локусов Y-хромосомы, согласно 
(Ballantyne et al., 2010). Для конструирования медианных 
сетей STR-гаплотипов Y-хромосомы применяли програм-
му Network 10.2 (www.fluxus-engineering.com).

Результаты и обсуждение
Результаты исследования полиморфизма Y-хромосомы по-
казали, что мужской генофонд коряков Магаданской об-
ла сти представлен в основном гаплогруппами C, N и Q 
(табл. 1). Европейские линии у коряков обнаружены с час-
тотой 16.7 % в виде гаплогрупп R-M17, I-M253, I-P37.2 и 
J-M314. У эвенов частота европейских линий еще выше – 
37.8 %. Они представлены гаплогруппами R-M17, R-M269, 
I-P37.2, а также N-B186, которая характерна для народов 
Северо-Восточной Европы (Karmin et al., 2015). Восточ-
ноазиатский компонент генофонда эвенов состоит из 
различных подгрупп гаплогруппы C (суммарно 55.7 %). 
Кроме того, у эвенов зарегистрированы гаплотипы, отно-
сящиеся к гаплогруппе Q-M3, которая распространена у 
американских индейцев и эскимосов.

Варианты гаплогруппы C у коряков и эвенов значитель-
но различаются. У коряков выявлены подгруппы, мар-
кированные вариантами полиморфизма в локусах B90 и 
B91, а у эвенов – в локусе B80. По данным полногеномных 
исследований известно, что маркер B90 специфичен для 
Y-хромосом коренного населения Северо-Восточной Си-
бири (коряков, эвенков, ульчей) (Karmin et al., 2015; Бала-
новская и др., 2018), а подгруппа B91 обнаружена толь-
ко у коряков (Karmin et al., 2015). Ее частота у коряков 
составляет 27.8 % (см. табл. 1). Согласно результатам мо-
лекулярного датирования, основанного на анализе поли-
морфизма, связанного с однонуклеотидными заменами 
в Y-хромосомах (ОНП), возраст подгруппы B91 оцени-
вается в 3.8 (3.0–4.7) тыс. лет (Karmin et al., 2015). Воз раст 
вышестоящей подгруппы C-B90 составляет примерно 
5.0 (4.2–5.7) тыс. лет. Исходя из сходства STR-профилей, 
B90-гаплотипы, по всей видимости, распространены преи-  
мущественно на Северо-Востоке Сибири, поскольку, кро-
ме коряков, эвенков и ульчей, гомологичные STR-гапло-
типы наблюдаются у якутов, юкагиров, ительменов и эве-
нов2. В нашем исследовании у эвенов также обнаружен 
единичный гомологичный гаплотип, сходный по струк-
туре с B90-гаплотипами, распространенными у коряков.

У эвенов главным образом получила распространение 
C-подгруппа, маркированная заменой в локусе B80 (см. 
табл. 1). Известно, что B80-гаплотипы характерны и 
для других тунгусо-маньчжурских народов (ороченов, 
эвенков, маньчжуров) (Yu et al., 2023). Эволюционный 
возраст этой подгруппы по ОНП-данным составляет 
1.7 (1.2–2.2) тыс. лет (Karmin et al., 2015). Результаты ана-
лиза, проведенного H.-X. Yu с коллегами (Yu et al., 2023), 
показали, что возраст подгруппы B80 оценивается при-
мерно в 2 тыс. лет, а гаплотипы B81 и B471, специфичные 
для эвенов, возникли в Приамурье и распространились на 
Северо-Востоке Сибири в результате миграций предков 
тунгусов в последние примерно 1.5 тыс. лет.
2 Адамов Д.С. Сводная таблица YSTR гаплотипов гаплогруппы CM48 яку
товсаха. 2019. URL: https://www.researchgate.net/profile/DmitryAdamov/
publications/ (дата обращения: 05.09.2023).

Гаплогруппа N у коряков Магаданской области пред-
ставлена исключительно ветвью N-B202 (25 %). Данная 
подгруппа преобладает в генофонде чукчей (Karmin et 
al., 2015; Ilumäe et al., 2016; Агджоян и др., 2021), а также 
встречается у соседних народов – ительменов и эскимосов 
(Агджоян и др., 2021). Возраст ветви N-B202 составляет 
примерно 2.4 (1.8–3.1) тыс. лет (Ilumäe et al., 2016). Эта 
гаплогруппа состоит из двух подгрупп – более древней 
N-B204 (возраст по разнообразию STR-гаплотипов оцени-  
вается в ~1.4 тыс. лет) и более молодой N-B203 (~600 лет) 
(Агджоян и др., 2021). У чукчей обе подгруппы распро-
странены примерно в равной степени, у коряков пре об-
ладает более древняя подгруппа N-B204 (см. Приложе-
ние 1). У эвенов Магаданской области гаплогруппа N 
зарегистрирована с небольшой частотой (6.6 %) и пред-
ставлена разнородными гаплотипами. В этом отношении 
магаданские эвены похожи на камчатских и отличаются 
от охотских эвенов, у которых с частотой 10 % выявлена 
«приамурская» подгруппа N-B479 (Агджоян и др., 2019). 

Гаплогруппа Q маркирует собой древнейший компо-
нент генофондов коренного населения Сибири и Амери-
ки. Гаплогруппа Q-F903 обнаружена у верхнепалеолити-
ческого обитателя Восточной Сибири (стоянка Афонтова 
гора, возраст ~17 тыс. лет) (Raghavan et al., 2014), а на 
северо-востоке Сибири (стоянка Дуванный Яр, возраст 
~10 тыс. лет) выявлена гаплогруппа Q-B143 (Sikora et 

Таблица 1. Частота (в %) гаплогрупп Yхромосомы  
у коряков и эвенов Магаданской области

Гаплогруппа Коряки (N = 36) Эвены (N = 61)

CM217M48B90B91B92 13.9    0

CM217M48B90B91B94 13.9    0

CM217M48B90    0    1.6

CM217M48B80B81    0 16.4

CM217M48B80B471    0 26.2

CM217M48    2.8 11.5

CM217B77    2.8    0

CM217B79    2.8    0

CM217    2.8    0

NB202B203    5.6    0

NB202B204 19.4    0

NB186    0    3.3

NM46    0    3.3

QB143 16.7    0

QM346M3    0    3.3

OM122    2.8    0

RM17    8.3 27.9

RM269    0    3.3

IM253    2.8    0

IP37.2    2.8    3.3

JM314    2.8    0
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al., 2019). Эта же гаплогруппа зарегистрирована у пред-
ставителя палеоэскимосской культуры Саккак, жившего 
в Гренландии примерно 4 тыс. лет назад (Rasmussen et al., 
2010). Сейчас гаплогруппа Q-B143 распространена только 
среди коренного населения Крайнего Севера Америки, 
Гренландии и Сибири (Malyarchuk et al., 2011; Karmin et 
al., 2015; Grugni et al., 2019; Luis et al., 2023). У коряков 
Магаданской области эта Q-гаплогруппа обнаружена с 
частотой 16.7 % (см. табл. 1). По косвенным данным (ча-
стотам гаплогрупп Q(xM346) и Q-NWT01, а также сход-
ству STR-гаплотипов) гаплогруппа Q-B143 присутствует 
у коряков Камчатки (с частотой от 6 до 18 %)3 (Karafet et 
al., 2018), у чукчей (13 %)3, юкагиров (30.8 %) (Pakendorf 
et al., 2006), а также с высокими частотами (до 50 %) 
отмечается у эскимосов Аляски, Канады и Гренландии 
(Dulik et al., 2012; Olofsson et al., 2015; Luis et al., 2023).

Присутствие гаплогруппы Q-B143 на Северо- Востоке 
Сибири 10 тыс. лет назад и в настоящее время позволяет 
предположить, что это древнейший сибирский компо-
нент, непрерывно присутствовавший в генофондах палео-
азиатских народов и их предков. Археологические данные, 
а также результаты исследования полиморфизма гапло-
группы Q показали, что около 5 тыс. лет назад носители 
гаплогруппы Q-B143 (а также не достигшие успеха но-
сители Q-L713 и Q-preM120) мигрировали из Сибири в 
Америку, а затем в Гренландию и стали основателями 
палеоэскимосской культуры (Grugni et al., 2019). Между 
тем, по результатам датирования гаплотипов Q-B143, воз-
раст этой гаплогруппы у современных коряков состав-
ляет всего ~2.8 тыс. лет, что указывает на возможность 
обратной миграции носителей этих гаплотипов (по всей 
видимости, палеоэскимосов) из Северной Америки на 
Северо-Восток Азии (Grugni et al., 2019). Аналогично ис-
следования изменчивости STR-локусов в пределах гапло-
группы Q-B143 у гренландских и североамериканских 
эскимосов показали, что разнообразие и эволюционный 
возраст гаплотипов у гренландских эскимосов выше, 
чем у эскимосов Канады и Аляски, в связи с чем авторы 
предположили, что гаплогруппа Q-B143 распространялась 
палеоэскимосами с востока на запад Америки и, более 
того, стала одним из основных компонентов генофонда 
неоэскимосов, сформировавшихся, скорее всего, на севере 
Америки примерно 700 лет назад (Olofsson et al., 2015; 
Luis et al., 2023).

Поскольку J.R. Luis с коллегами (Luis et al., 2023) не 
изучали гаплотипы Q-B143 у коренного населения Се-
веро-Востока Азии, мы проанализировали разнообразие 
STR-гаплотипов в выборках эскимосов Гренландии, Ка-
нады и Аляски по данным (Dulik et al., 2012; Olofsson et 
al., 2015; Luis et al., 2023), а также у коряков, юкагиров 
и эскимосов Чукотки по данным (Pakendorf et al., 2006; 
Luis et al., 2023), а также настоящей работы. Результаты 
этого исследования показали, что действительно на Се-
веро-Востоке Азии, в сравнении с Гренландией и Север-
ной Америкой, наблюдается самое низкое разнообразие 
Q-B143-гаплотипов. Это свидетельствует о том, что они 
3 Харьков В.Н. Структура и филогеография генофонда коренного населе
ния Сибири по маркерам Yхромосомы: Автореф. дис. … дра биол. наук. 
Томск, 2012.

появились на Северо-Востоке Азии позже, чем в Северной 
Америке и Гренландии (табл. 2). 

Необходимо отметить несоответствие датировок, по-
лу ченных по STR-маркерам и по полногеномным ОНП-
данным, поскольку эволюционный возраст гаплогруп-
пы Q-B143 у коряков по полногеномным данным (2.8 ± 
± 0.9 тыс. лет согласно (Grugni et al., 2019)) превышает 
таковой по STR-данным для коренного населения Севе-
ро-Востока Сибири (0.7 ± 0.4 тыс. лет) (см. табл. 2). Это 
объясняется, скорее всего, очень большим несоответст-
вием числа вариабельных позиций для сравниваемых 
генетических систем, высокой вероятностью повторных 
(прямых и обратных) мутаций для быстро эволюциони-
рующих STR-локусов и зависимостью такого рода мута-
ционных событий от возраста гаплогрупп, в связи с чем, 
по всей видимости, только для молодых ветвей-кластеров 
возможно получить STR-датировки, близкие к полно-
геномным (Агджоян и др., 2021). Таким образом, если 
ориентироваться на полногеномные датировки (как более 
точные), то можно предположить, что появление гапло-
группы Q-B143 на Северо-Востоке Азии произошло за-
долго до появления неоэскимосов и связано с миграциями 
палеоэскимосов. О возможности такого рода событий 
свидетельствуют археологические данные, согласно ко-
торым палеоэскимосская культурная традиция появилась 
на Чукотке примерно 3.0–3.5 тыс. лет назад (стоянки 
Чертов Овраг на о. Врангеля и поселение Уненен), а так-
же в Северном Приохотье у представителей токаревской 
культуры (вероятных предков коряков) примерно 2.8 тыс. 
лет назад (Гребенюк и др., 2019). Низкий уровень разно-
образия северо-восточносибирских STR-гаплотипов и их 
периферийное положение в медианной сети среди всего 
множества Q-B143-гаплотипов арктических народов ука-
зывают на очень малое число успешных (в репродуктив-
ном отношении) миграций палеоэскимосов на азиатское 
побережье (см. рисунок). По сути, наиболее вероятным 
предком для остальных гаплотипов, выявленных у коря-
ков и юкагиров, является единственный гаплотип ht20 
(см. рисунок).

Низкий уровень гетерогенности Q-B143-гаплотипов у 
коренного населения Северо-Востока Сибири свидетель-
ствует также о том, что в их генофондах не сохранились 
те самые древние гаплотипы, на основе которых форми-

Таблица 2. Разнообразие и эволюционный возраст  
STRгаплотипов QB143 у эскимосских  
и палеоазиатских народов

Регион N n Vp Возраст, тыс. лет

СевероВосточная 
Азия

12    6 0.058 0.747 ± 0.401

Аляска 34 18 0.181 1.842 ± 0.525

Канада 28 20 0.160 1.703 ± 0.769

Гренландия 70 27 0.208 2.456 ± 1.188

Примечание. N – размер выборки; n – количество STRгаплотипов;  
Vp – дисперсия числа повторов в STRлокусах.
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ровались гаплотипы палеоэскимосов на севере Америки 
и в Гренландии. Это представляется вполне вероятным, 
учитывая низкую эффективную численность популяций 
Северо-Востока Сибири и усиливающуюся в этих усло-
виях роль дрейфа генов, а также постоянное давление со 
стороны соседних сибирских популяций. Известно, что 
периоды почти полной смены населения происходили не 
раз на протяжении 35-тысячелетней истории населения 
Сибири (Sikora et al., 2019).

Следы более поздних контактов между неоэскимосами 
и палеоазитскими народами фиксируются с помощью ге-
нетических данных очень надежно. Неоэскимосы сфор-
мировались на основе двух генетических компонентов – 
палеоэскимосского и палеоиндейского (Flegontov et al., 
2019; Sikora et al., 2019). Причем палеоиндейский компо-
нент неоэскимосов хорошо маркируется гаплогруппами 
мтДНК (A2a, A2b) и Y-хромосомы (Q-M3). Поэтому по 
присутствию этих гаплогрупп можно оценить генети-
ческий вклад со стороны неоэскимосов. По мтДНК у 
азиатских эскимосов и чукчей частота гаплогрупп A2a и 

A2b очень высока, а из других палеоазиатских народов 
эти гаплогруппы отмечены только у коряков с частотой 
от 2.7 до 9.1 %4 (Derenko et al., 2023). По Y-хромосоме па-
леоиндейский вклад, маркируемый гаплогруппой Q-M3, 
у чукчей и камчатских коряков составляет 11.0 и 6.1 % 
соответственно5. В исследованной нами выборке коряков 
гаплогруппа Q-M3 не выявлена, однако у эвенов частота 
этой гаплогруппы составляет 3.3 % (см. табл. 1). Наиболее 
вероятная причина появления «американской» гаплогруп-
пы Q-M3 у эвенов Магаданской области – межэтниче-
ские контакты либо с коряками, либо непосредственно с 
эскимосами или родственными им племенами, которые, 
согласно данным археологии, этнографии и лингвистики, 
могли проживать на Охотском побережье еще в начале 
2-го тысячелетия н. э. (Бурыкин, 2001).

4 Стариковская Е.Б. Филогеография митогеномов коренного населения 
Сибири: Автореф. дис. … дра биол. наук. Новосибирск, 2016.
5 Харьков В.Н. Структура и филогеография генофонда коренного населе
ния Сибири по маркерам Yхромосомы: Автореф. дис. … дра биол. наук. 
Томск, 2012.

Медианная сеть STRгаплотипов, относящихся к гаплогруппе QB143 Yхромосомы, у эскимосов Гренландии (зеленый 
цвет), Канады (синий цвет), Аляски (белый цвет) и у коренного населения СевероВостока Сибири (коряки, юкагиры, эски
мосы) (красный цвет).
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Высокий уровень межэтнической метисации на Северо-
Востоке Сибири, отмеченный в ряде исследований (Хахов-
ская, 2003; Балановская, 2020а, б), связан с хозяйственным 
освоением этого края сначала русскими землепроходца-
ми, а затем, в советское время, многочисленными мигран-
тами, в основном восточноевропейского происхождения. 
В настоящей работе нами также обнаружена высокая 
частота гаплогрупп R, I и J, характерных для восточных 
европейцев (и русских, в частности) (Derenko et al., 2006; 
Balanovsky et al., 2008). У коряков их частота составила 
16.7 %, а у эвенов – 37.8 % (см. табл. 1). Причем у эвенов 
разнообразие R-M17-гаплотипов значительно превыша-
ет таковое для присущей собственно эвенам гаплогруппы 
C-M217 (Vp = 0.225 и 0.1 соответственно). Между тем 
изучение полиморфизма наследуемой по материнской 
линии мтДНК у коряков и эвенов Магаданской области 
показало, что частота европейских вариантов мтДНК у 
них очень мала (до 4 % у эвенов) (Derenko et al., 2023). 
Таким образом, полученные результаты свидетельствуют 
о длительности процессов метисации коренного и при-
шлого населения на территории Магаданской области, 
а также о том, что со стороны пришлого населения в 
межэтнических браках участвовали преимущественно 
мужчины и большинство детей от таких браков записыва-
лись, по-видимому, как представители коренных народов, 
что характерно и для других районов Северо-Восточной 
Сибири согласно демографическим данным (Хаховская, 
2003; Балановская и др., 2020б). 

Заключение
Результаты проведенного исследования показали, что 
мужские генофонды коренного населения Магаданской 
области – коряков и эвенов – в структурном отношении су-
щественно различаются. У коряков обнаружен специфиче-
ский набор гаплогрупп Y-хромосомы, сходный с таковым 
для коренных народов Северо-Востока Азии: C-B90-B91, 
N-B202, Q-B143, тогда как для эвенов характерна высокая 
частота гаплогруппы C-B80, распространенной у тунгу-
со-маньчжурских народов. Общие для коряков и эвенов 
гаплогруппы, такие как R-M17 и I-P37.2, получены ими 
от пришлого восточноевропейского населения в резуль-
тате метисации. Высокая частота такого рода гаплогрупп 
Y-хромосомы у коренного населения Магаданской обла-
сти свидетельствует о достаточно интенсивных межэтни-
ческих контактах, преимущественно со стороны мужчин 
восточноевропейского происхождения. Анализ эволю-
ционного возраста аборигенных гаплогрупп Y-хромосо- 
 мы показал, что генофонды коряков и эвенов представ-
лены относительно молодыми филогенетическими вет-
вями. У коряков возраст наиболее древнего компонента 
генофонда (гаплогруппа C-B91) оценивается примерно в 
3.8 тыс. лет, позже в генофонде коряков появились гапло-
группы Q-B143 (примерно 2.8 тыс. лет назад) и N-B202 
(примерно 2.4 тыс. лет назад). Причем гаплогруппа Q-B143, 
по всей видимости, унаследована предками коряков (а так-
же других палеоазиатских народов) от палеоэскимосов в 
результате освоения ими Охотского побережья. Эвены по-
явились в Северном Приохотье намного позже – в XVII в., 
в ходе экспансии тунгусских племен, что подтверждается 
результатами анализа полиморфизма гаплогруппы C-B80.
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