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Аннотация. В позднеримский период на территории Восточной Европы происходит обострение военно-
политической обстановки как на границе Рима (Римской империи) и Барбарикума, так и внутри них. 
Значительную роль в динамике этих процессов играла черняховская культурная общность, формирование 
которой, согласно историко-археологическим данным, происходило при активном участии германских племен, 
продвинувшихся в этот регион с Северо-Запада Европы, причерноморского оседлого и отчасти степного 
кочевого населения. Погребальный обряд черняховской культуры предполагает крайне редкое помещение 
оружия, предположительно, только в могилы представителей воинской знати. В связи с чем антропологический 
материал из подобных погребений является ценным объектом для археогенетических исследований, 
позволяющим понять генетическое происхождение представителей воинской элиты черняховского общества. 
В данной работе мы впервые представляем результаты полногеномного анализа представителя воинской 
элиты из статусного захоронения черняховской культуры на могильнике Дальний (Выдрин), расположенного 
на северной границе ареала черняховской культуры. Совокупность археологических данных и проведенного 
ранее антропологического анализа указывает на то, что погребенный индивид принадлежал к воинской знати 
периода позднечерняховской культуры, который датируется концом IV в. н. э. С использованием масштабного 
параллельного секвенирования были определены полногеномные последовательности этого индивида. 
Показана принадлежность индивида к мужскому полу. Анализ однородительских маркеров свидетельствует о 
европейском происхождении материнской и отцовской линий исследованного мужчины. На основе анализа 
аутосомных маркеров мы впервые продемонстрировали генетическую связь этого индивида, представляющего 
воинское сословие черняховской культуры, с представителями кочевых степных групп: скифов, сарматов и авар. 
Полученные результаты вносят вклад в понимание сложной картины межэтнических контактов, лежавших в 
основе формирования населения полиэтничной черняховской общности.
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Genetic analysis of a representative of the Chernyakhov culture 
from the Dal’niy burial ground

Abstract. During the late Roman period, the military and political conditions in Eastern Europe declined both along the 
frontier between the Roman Empire and Barbaricum and within those territories. The Chernyakhov culture played an 
important role in the dynamics of these events. According to historical and archaeological evidence, this society was 
formed by Germanic tribes that had moved into the region from northwestern Europe, as well as a nomadic population 
of the steppes. The Chernyakhov culture’s funerary traditions included the placement of weapons, most likely solely 
in the graves of military nobles. In this context, human remains from these burials serve as a unique resource for  
archaeogenetic studies, enabling insights into the genetic origins of the military aristocracy within the Chernyakhov 
culture. In this paper, we present the results of a whole-genome analysis of a member of the military elite from a status 
burial of the Chernyakhov culture at the Dal’niy (Vydrin) burial ground, located on the northern border of the Chernya
khov culture area. According to archaeological data and previous anthropological analysis, the buried individual 
belonged to the military nobility of the late Chernyakhov culture, which lasted from the fourth to fifth centuries AD. 
The whole-genome sequences of this individual were generated by large-scale parallel sequencing. The individual was 
shown to be male. Analysis of haplogroup markers indicated the European origin of maternal and paternal lineages. The 
examination of autosomal markers clearly indicated a genetic link between this individual, associated with the warrior 
class of the Chernyakhov culture, and members of nomadic steppe groups, specifically the Scythians, Sarmatians, and 
Avars. The results contribute to our understanding of the complex picture of interethnic contacts that created the basis 
for the formation of the polyethnic Chernyakhov culture.
Key words: Chernyakhov culture; late Roman period; ancient DNA; nomads; archaeogenetics
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Введение
В позднеримский исторический период (II–V вв. н. э.) на 
границах Европы и Великой cтепи происходили значи-
тельные изменения. В этот период на обширной террито-
рии за пределами границ Римской империи (территории 
Барбарикума) наблюдались масштабные миграции, воен­
но-политические кризисы и формирование новых куль-
турных сообществ (Хитер, 2011). Одной из наиболее зна­
чительных среди них является черняховская культурно-
историческая общность (середина III–начало V в. н. э.), 
занимавшая обширные территории от Нижнего Дуная до 
Северского Донца и Курского Посемья. Археологические 
исследования подтверждают, что черняховская культура 
сформировалась в результате сложного полиэтнического 
процесса, включавшего миграцию германских племен из 
Северо-Западной Европы, а также их взаимодействие с 
местным населением, проживавшим в лесной и лесостеп-
ной зонах (Терпиловский, 2000; Обломский, 2002; Радюш, 
2018, 2023). Данные антропологии показывают также 
возможность наличия генетической связи черняховского 
социума с населением степных районов, представленным 
популяциями скифо-сарматского круга (скифы, сарматы, 
аланы) (Рудич, 2006, 2010). 

Несмотря на относительное единообразие материальной 
культуры, погребальный обряд черняховского общества 
позволял четко определить социальную иерархию. Захо-
ронения с оружием встречаются крайне редко и, согласно 
общепринятому в археологии мнению, относятся к пред-
ставителям воинской аристократии (Радюш, 2012, 2019; 
Радюш, Васильев, 2022). Таким образом, антропологиче-
ский материал из таких захоронений представляет собой 
уникальный источник для изучения генетического облика и 
происхождения представителей воинской элиты черняхов-
ского общества, игравшей ключевую роль в военно-поли-
тических процессах эпохи Великого переселения народов. 

В 2021 г. в ходе археологических раскопок на могильни-
ке черняховской культуры Дальний (Выдрин) в верховьях 
реки Суджи в Курской области было обнаружено уни-
кальное по богатству инвентаря захоронение мужчины в 
возрасте 35–40 лет (Радюш, Васильев, 2022; Радюш и др., 
2025). Погребение, датируемое концом IV в., содержало 
большое количество керамических сосудов высокого 
качества, в том числе массивную чернолощеную вазу и 
кувшин, а также стеклянный кубок, пряжки и фибулу. 
В изголовье был обнаружен клинок длиной около 40 см. 
Благодаря хорошей сохранности органических материалов 
удалось установить, что оружие находилось в деревянных 
ножнах и было изготовлено из дамасской стали. С учетом 
традиции черняховского погребального обряда индивид 
был отнесен к представителям воинской знати, что под-
тверждается данными антропологического анализа, вы-
явившего комплекс физических признаков, характерных 
для опытного всадника, регулярно подвергавшегося физи­
ческим и воинским нагрузкам (Радюш и др., 2025). Дан-
ное захоронение является уникальным для  памятников 
черняховской культуры левобережья Днепра, а его распо-
ложение вблизи так называемого Княжеского погребения 
у деревни Большой Каменец в Курской области подчер-
кивает высокий статус погребенного мужчины (Радюш, 
Васильев, 2022). 

Несмотря на то что в исторической науке традиционно 
признается полиэтничность черняховской общности, во­
прос о происхождении ее воинской элиты, особенно в пе­
риферийных регионах левобережного днепровского ареа- 
ла, остается дискуссионным. Археогенетические исследо-
вания предоставляют инструмент для проверки историче-
ских и археологических гипотез на уровне генетического 
изучения отдельных индивидов. 

В рамках данного исследования впервые представлены 
результаты полногеномного анализа представителя воин­

https://www.zotero.org/google-docs/?xygkJ7
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ской аристократии черняховской культуры, из погребе­
ния на могильнике Дальний (Выдрин), расположенном в 
Большесолдатском районе Курской области.

Материалы и методы
Выделение древней ДНК (дДНК) проводили в специаль-
ных помещениях, предназначенных для работы с древним 
материалом на базе АНОО ВО «Университет “Сириус”». 
Молекулярно-генетические работы выполняли в соот-
ветствии с ранее разработанными методиками (Gansauge, 
Meyer, 2013; Andreeva et al., 2022). В качестве источника 
дДНК использовали костный порошок, полученный из 
корня зуба индивида из захоронения 12 с территории мо-
гильника Дальний (Выдрин). Для исследуемого образца 
(далее обозначен Dch08), были приготовлены две геном-
ные библиотеки: из нативной ДНК и ДНК, обработанной 
смесью ферментов PreCR Repair Mix (NEB) для восста-
новления постмортальных модификаций (Mouttham et al., 
2015). Секвенирование проводили на платформах Illumina 
MiSeq и Illumina NovaSeq 6000 в режиме одноконцевых 
прочтений (56 нукл.).

Полученные в результате секвенирования исходные дан­
ные были проанализированы с использованием биоинфор-
матического конвейера, включающего программы FastQC, 
AdapterRemoval v2, mapDamage v2, BWA, SAMtools, 
BCFtools, BEDTools, BamUtil (Li et al., 2009; Schubert et 
al., 2012, 2016; Jónsson et al., 2013; Picard Tools – By Broad 
Institute, 2019; Danecek et al., 2021). Прочтения после уда-
ления адаптерных последовательностей были картированы 
на референсную последовательность митохондриального 
генома человека (мтДНК, NC_012920.1), а также на рефе-
ренсный геном человека (сборка GRCh37). Уровень конта-
минации исследуемой дДНК оценивали двумя методами: 
расчетом гетерозиготности митохондриального генома с 
использованием программы Schmutzi (Renaud et al., 2015) 
и анализом полиморфизмов Х-хромосомы с помощью 
программы ANGSD (Rasmussen et al., 2011). Определение 
генетического пола исследуемого индивида осуществля-
ли с помощью метода karyo_RxRy (Anastasiadou et al.,  
2024).

Последовательность митохондриального генома была 
реконструирована на основе BAM-файла. Определение 
гаплогруппы выполнено в HaploGrep 3 (Phylotree build 17) 
(Schönherr et al., 2023) с последующим уточнением по 
YFull MTree 1.02 (YFull, 2025). Филогеографический 
анализ проводили с использованием последовательностей 
современных и древних образцов из баз NCBI (отобраны с 
помощью BLAST при Query cover = 100 % и Percent Identity 
99.95 %), AmtDB (Ehler et al., 2019). Построение фило-
генетического дерева выполняли с помощью программы 
mtPhyl (Eltsov, Volodko, 2016) с исключением позиций с 
высокой частотой мутаций.

Для определения гаплогруппы Y-хромосомы использо-
вали программу yhaplo (Poznik, 2016). Для подтверждения 
Y-гаплогруппы проводили проверку выявленных однону-
клеотидных вариантов с помощью данных ISOGG Y-DNA 
Haplogroup Tree 2019–2020 (International Society…, 2024; 

https://isogg.org/tree/index.html) и YFull YTree v.11.01.00 
(YFull, 2025).

Для проведения популяционного анализа был создан 
набор псевдогаплоидных генотипов для маркеров па­
нели «1240k» (Mathieson et al., 2015). Для получения ге­
нотипов использованы samtools mpileup, а также опция 
--randomHaploid из пакета pileupCaller (Schiffels, 2025). 
В анализ были включены индивиды, датируемые периодом 
от 6050 г. до н. э. до 1326 г. н. э., из базы данных AADR, 
при этом использовали только генотипы, полученные 
на основе данных полногеномного секвенирования. До-
полнительно в выборку вошли геномные данные ранее 
опубликованных образцов черняховской культуры и ин­
дивидов, связанных со скифо-сарматским кругом (An­
dreeva et al., 2025; Saag et al., 2025; Schütz et al., 2025). 
Образцы с выявленными родственными связями, а также 
для которых определены генотипы менее чем по 10 тыс. 
маркеров, были исключены из анализа.

Для проведения анализа методом главных компонент 
(PCA) отобранные древние образцы были объединены с 
современными образцами из панели Human Origins (HO), 
содержащей ~600 тыс. генетических маркеров (Lazari­
dis et al., 2014). Из полученного файла были отфильтро-
ваны транзиции и варианты с низкой частотой минорного 
аллеля (--maf 0.01), а также варианты с высокой долей 
пропущенных генотипов (--geno 0.95). Расчет главных 
компонент выполняли с использованием модуля smartpca 
пакета EIGENSOFT v.6.1.4 (Patterson et al., 2006). Древние 
образцы были визуализированы на графике PCA путем 
их проекции на пространство главных компонент, полу-
ченного на основе современных популяций.

Для проведения анализа ADMIXTURE набор данных 
был дополнен популяциями с максимизированными ге­
нетическими компонентами. Из полученного файла с по­
мощью биоинформатического пакета PLINK 1.9 (Chang 
et al., 2015) были удалены транзиции, варианты с низкой 
частотой минорного аллеля, а также генетически сцеплен-
ные варианты с указанием параметра “--indep-pairwise 
200 5 0.5”. Для определения оптимального числа генетиче-
ских компонент (K) выполнено 10 независимых запусков 
ADMIXTURE для каждого значения K от 2 до 20 с рас-
четом ошибки перекрестной проверкой (--cv). В качестве 
оптимального выбрано значение K, соответствующее наи­
меньшему значению CV error.

Результаты и обсуждение
В результате секвенирования ДНК, выделенной из костно-
го порошка образца Dch08, и последующего картирования 
последовательностей на референсные геномы получено 
среднее геномное покрытие ~1x и > 100x для среднего 
покрытия мтДНК (см. таблицу). На концах прочтений 
выявлена повышенная частота замен цитозина на тимин, 
что подтверждает аутентичность дДНК (рис. 1). Генетиче-
ский пол индивида определен как мужской (XY). Уровень 
контаминации не превышал 4 %. 

Митохондриальная последовательность индивида при-
надлежит к гаплогруппе U5a1 и содержит дополнитель-
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ные варианты в позициях 12811 и 8610, по которым он 
кластеризуется вместе с индивидом  из позднеминойского 
некрополя Армени (о. Крит, Греция, 1370–1340 гг. до н. э.)
(Lazaridis et al., 2017) и современными жителями Испании 
и Италии (рис. 2). При этом митогеном образца Dch08 от-
носится к уникальной ветви в рамках гаплогруппы U5a1, 
его отличают специфические варианты в позициях 200, 
6098, 16207, не встречающиеся у древних и современных 
представителей данной клады. 

Гаплогруппа U5a1 выделилась 15.4 тыс. лет назад (со-
гласно данным Yfull) и была обнаружена у представите-
лей мезолитического населения Северной и Восточной 
Европы (Skoglund et al., 2014; Mathieson et al., 2015, 2018; 
Günther et al., 2018; Allentoft et al., 2024), у представите-
лей поздненеолитических культур шнуровой керамики и 
колоколовидных кубков (Linderholm et al., 2020), также у 
индивидов из таких культур бронзового века, как срубная 
(Krzewińska et al., 2018; Mathieson et al., 2018) и минойская 
(Lazaridis et al., 2017), у индивидов железного века из Ита-
лии (Emery et al., 2018), Польши (Stolarek et al., 2023), у 
сарматов с территории Казахстана (Damgaard et al., 2018). 
В настоящее время эта линия встречается среди жителей 
Италии, Испании и на территории России (в частности, в 
отдельных популяциях Северного Кавказа), что указывает 
на ее широкое распространение в Западной Евразии. 

Y-хромосомный гаплотип индивида Dch08 принадлежит 
к гаплогруппе R1a1a1b1 (R1a-Z283), маркеры, характер-
ные для более глубоких субклад, не обнаружены. Данная 
линия образовалась предположительно 5–6 тыс. лет на­
зад, и ее широкое распространение на территории Европы 
связывают с экспансией носителей культуры шнуровой 
керамики (Haak et al., 2008; Underhill et al., 2010; Saag et 

Сводная статистика для полученных геномных данных образца Dch08
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Рис. 1. Профиль замен цитозина на тимин (красная кривая) в прочтениях, картированных на референсный геном 
человека GRCh37. 
Результаты, полученные для геномной библиотеки, приготовленной: а – из нативной ДНК; б – из репарированной ДНК.
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Рис. 2. Фрагмент филогенетического дерева гаплогруппы 
U5a1. 
Цифрами обозначены позиции, в которых выявлены однонуклеотид-
ные замены. Для каждого образца указано географическое/этниче-
ское происхождение, для древних образцов дополнительно указана 
датировка. Исследуемый образец Dch08 обозначен красным цветом. 
Древние образцы выделены курсивом.
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al., 2019); древнейшие образцы предковой гаплогруппы 
R1a обнаружены в могильнике Элау (Восточная Германия, 
~2600 г. до н. э.) и у представителей той же культуры на 
территории Эстонии (2702 г. до н. э.) (Haak et al., 2008; 
Saag et al., 2019). В более поздний период, включая раннее 
Средневековье, носители гаплогруппы R1a-Z283 найдены 
в Скандинавии и других европейских регионах (McColl 
et al., 2024). 

По данным электронной базы FamilyTreeDNA (https://
www.familytreedna.com/public/y-dna-haplotree/R), этот суб­
клад наиболее распространен в современных европейских 
популяциях, преимущественно Польши (14.37 %), Шве-
ции (11.62 %) и России (10.72 %). Полученный результат 
свидетельствует о генетической преемственности образца 
Dch08 по мужской линии от популяций, которые сформи-
ровались на территории Европы в эпоху позднего неолита.

Результаты анализов главных компонент и ADMIXTURE 
исследуемого образца Dch08 показывают отличие генети-
ческого профиля от ранее исследованных индивидов чер-
няховской культуры с территории памятников Легедзин, 
Шишаки, Золочив и Комаров-1 (Järve et al., 2019; Saag et 
al., 2025) (рис. 3). Исследуемый образец на графике PCA 
попадает в кластер образцов кочевников раннего желез-
ного века (скифов и сарматов), а также демонстрирует 
сходство с ними по результатам анализа ADMIXTURE. 
Ранее проведенные анализ археологических материалов, 
происходящих с памятников черняховской культуры, а 
также краниологический анализ ее представителей сви-
детельствуют о вероятном присутствии в составе данной 
культурной общности незначительной доли индивидов, 
генетически связанных с популяциями скифо-сарматского 
круга, в восточных и южных частях ареала (Нижнее По­

Генетические кластеры 
культурных групп

Страна

Историческая группа

Черняховская культура
Европейские скифы

Karitiana

Mbuti

100

50

0

–50

0 0.
25

0.
50

0.
75

1.
00

HG

NF

а б

ANA

-P
C2

PC1
–40 0 40

Scy_Major

Scy_South

Early sarmatian
(Russia, Southern Urals)

Late sarmatian
(Russia, Ural)

Dch08

Dch08

Sarmatian
(Russia, Rostov oblast)

Chernyakhov culture 
(Ukraine)

Wielbark culture 
(Poland, Weklice)

Germanic
(Germany, Hassleben)

Langobard (Hungary)

Gepidian (Serbia)

Early Slav (Czechia)

Венгрия
Казахстан
Молдова
Румыния
Россия
Украина

Черняховская культура
Сарматы
Скифы

Рис. 3. Результаты анализов ADMIXTURE (а) и PCA (б) для исследованного индивида из могильника Дальний (Выдрин) и ранее 
опубликованных древних индивидов. 
Наименование древних групп представлено в соответствии с базой данных AADR (Mallick et al., 2024) и публикациями (Andreeva et al., 2025; 
Saag et al., 2025). NF (Neolithic Farmers) – Austria_N_LBK.SG, Turkey_Marmara_Barcin_N.SG, Germany_Saxony_LBK_N.SG; ANA (Ancient north asian) – 
Mongolia_Xiongnu.SG, Russia_DevilsCave_N.SG; HG (Hunter-gatherers) – Italy_Epigravettian.SG, Russia_Mesolithic_Veretye.SG.
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днепровье, Северное Причерноморье, степные районы) 
(Рудич, 2010, 2014; Радюш, 2023). 

Полученные нами данные подтверждают эти теории. 
В отличие от всех исследованных ранее образцов пред-
ставителей черняховской культуры, генетический про-
филь Dch08 содержит азиатские компоненты (ANA), ха­
рактерные для всех включенных в анализ кочевников ран­
него железного века. Следует отметить, что генетические 
профили, сходные с профилем образца Dch08, были так­
же обнаружены среди индивидов аварского времени (VI–
IX вв. н. э.) с территории Венгрии (рис. 4), происхожде­
ние которых связывают со скифо-сарматскими группами 
(Maróti et al., 2022). 

Согласно историческим и археологическим данным, 
предполагается, что в формировании черняховской куль-
турной общности, вероятно, принимали участие пересе-
ленцы с территории Северной Европы, представленные 
племенами готов и близкими им гепидами, герулами, а так-
же, возможно, другие восточногерманские группировки 
(Седов, 1979; Магомедов, 2001; Щукин, 2005). На основе 
проведенного анализа мы не выявили сходства Dch08 ни с 
одной из рассматриваемых групп, для которых на момент 

написания статьи были доступны полногеномные данные. 
В частности, не обнаружено связи с носителями вельбарк-
ской культуры (Stolarek et al., 2023; Antonio et al., 2024), 
лангобардов (Amorim et al., 2018), гепидов (Veeramah et 
al., 2018) (см. рис. 3). Сочетание однородительских мар-
керов западноевразийского происхождения (Y: R1a-Z283; 
мтДНК: U5a1) и аутосомного профиля, более характерного 
для представителей кочевых групп (скифов, сарматов и 
авар), указывает на возможное происхождение индивида 
Dch08 из популяции, испытавшей генетическое влияние 
со стороны кочевников.

Заключение
В результате проведенного полногеномного исследова-
ния индивида из могильника Дальний (Выдрин) впервые 
установлена генетическая связь между представителем 
воинской элиты черняховской культуры и кочевым на-
селением степей первой половины I тысячелетия н. э. 
Известно, что развитие комплекса вооружения у племен, 
населявших лесостепные территории Восточной Европы 
в первой половине I тысячелетия нашей эры, в частности 
у представителей черняховской культуры, в значительной 

150

100

50

0

–50

A
nc

es
tr

y 
pr

op
or

tio
n

1.00

0.75

0.50

0.25

0

Dch08

D
ch

08

PC
2

PC1б

а

–40 0 40

Популяционные группы
Conqueror Commoner (Hungary, avar time)
Elite of conqueror (Hungary, avar time)
Late/Early Avar (Hungary)

Co
nq

ue
ro

r C
om

m
on

er
 

(H
un

ga
ry

, a
va

r t
im

e)

El
ite

 o
f c

on
qu

er
or

 
(H

un
ga

ry
, a

va
r t

im
e)

La
te

-e
ar

ly
 A

va
r 

(H
un

ga
ry

)

Рис. 4. Результаты анализов PCA (а) и ADMIXTURE (б) для исследованного индивида из могильника Дальний (Выдрин) и ранее 
опубликованных древних индивидов аварского времени с территории Венгрии. 
Обозначения групп см. на рис. 3.
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степени обусловлено влиянием Центральной Европы и 
Римской империи. Влияние кочевых народов степей на 
этот процесс было менее выраженным. Однако к концу 
времени существования черняховской культуры, к перио­
ду, к которому относится могильник Дальний (Выдрин), 
это влияние стало играть значимую роль (Радюш, 2023), 
что подтверждают обнаруженные нами степные компо-
ненты в генетическом профиле индивида, относящегося 
к позднему периоду черняховской культуры. 

Настоящее исследование расширяет базу источников 
для реконструкции механизмов этногенеза и социальной 
стратификации населения Восточной Европы в предгун­
нское и гуннское время, демонстрируя продуктивность 
интеграции палеогенетических, археологических и нар-
ративных данных.
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