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Впервые определена длина поколения у саха (якутов) в XVIII-XIX вв. на основании анализа генеалогических данных 712 семей из 
Намского, Верхнеколымского, Среднеколымского, Нижнеколымского и Эльгетского улусов. Длина мужского поколения у якутов составила 
в среднем 35,7 года, женского - 30,5 года, что намного выше усредненных общепопуляционных значений, использованных ранее в гене-
тических исследованиях при расчете времени генетической дивергенции по Y-хромосоме (31-32 года) и мтДНК (25-28 лет). 
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The intergenerational time interval in the Sakha people (Yakuts) was determined for the first time by an analysis of genealogical data of 712 
families from Namsky, Verkhnekolymsky, Srednekolymsky, Nizhnekolymsky and Elgetsky districts recorded in the 18th – 19th centuries. The male 
generation interval in the Yakuts averaged 35.7 years, the female generation interval was 30.5 years, which is much higher than the mean general 
intervals used earlier in population-genetic studies for calculating the time of genetic divergence by the Y chromosome (31-32 years) and mtDNA 
(25-28 years).
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ДЛИНА ПОКОЛЕНИЯ В ЯКУТСКОЙ
ПОПУЛЯЦИИ В XVIII-XIX ВВ.

Введение. Длина поколения 
(generation interval) является важней-
шим параметром при вычислении ско-
рости мутирования микросателлитных 
повторов в Y-хромосоме и аутосомных 
локусах, в митохондриальной ДНК, 
а также при расчете времени генети-
ческой дивергенции. В ранних гене-
тических исследованиях чаще всего 
использовались значения длины по-
коления 25 и 30 лет для Y-хромосомы, 
наследуемой по отцовской линии, 20 
лет для мтДНК, передающейся по ма-
теринской линии, 20 и 25 лет для ау-
тосом [15]. В частности, в основопола-
гающей работе Л.А. Животовского при 
оценке скорости возникновения мута-
ций в STR-локусах Y-хромосомы в по-
пуляциях с документированной исто-
рией - у маори Новой Зеландии и цы-
ган Болгарии, было принято значение 
длины мужского поколения, в среднем 
равное 25 годам [19]. Это значение 
было использовано многими авторами 
для расчета времени возникновения 
наименее древнего общего предка по 

мужской линии (time of the most recent 
common ancestor) при реконструкции 
генетической истории различных эт-
носов [1,10-12,14]. Позднее более 
обоснованной для мужских поколений 
стала считаться оценка около 30 лет, а 
для женских – 25–28 лет [1,15]. Лишь 
в одной работе по изучению генетиче-
ской истории иберийской популяции, 
по данным Y-хромосомы, длина поко-
ления была принята равной 35 годам 
[16]. 

Тем не менее следует учитывать 
разницу в брачных традициях и демо-
графических параметрах у различных 
народов (возраст вступления в брак, 
уровень смертности у взрослых), кото-
рые могут сильно влиять на значения 
межгенерационного интервала. С це-
лью уточнения значения данного по-
казателя для якутской популяции мы 
провели определение длин мужских 
и женских поколений по генеалогиче-
ским данным якутов XVIII-XIX вв.

Материалы и методы исследова-
ния. Длины поколений были рассчита-
ны прямым методом по генеалогиям 
центральных и северных саха, восста-
новленных по ревизским сказкам от 
1768, 1795, 1816, 1858 гг., церковным 
метрическим книгам за период с 1768 
по 1918 гг. и материалам переписи 
1917 г. [6-9]. В выборку были включе-
ны генеалогические данные 120 семей 
Модутского наслега [8, Табл. 1-14] и 64 

семей Хатырыкского наслега [9, Табл. 
1-2] Намского улуса, 58 семей I Бай-
дунского наслега [6, Табл. 88-93] и 96 
семей IV Мятюжского наслега [6, Табл. 
94-101] Верхнеколымского улуса, 187 
семей II Байдунского наслега [6, Табл. 
1-12] и 90 семей I Кангаласского на-
слега [6, Табл. 14-22] Среднеколым-
ского улуса, 55 семей I Мятюжского 
наслега Нижнеколымского улуса [6, 
Табл. 102-104), 42 семей индигирских 
якутов Эльгетского* улуса [7, табл. 
2, 4]. (*Эльгетский улус был основан 
позднее 1770 г., занимал огромную 
территорию в бассейне верхней, сред-
ней и нижней Индигирки. С 1930-х гг. 
большая часть территории Эльгет-
ского улуса относится к современным 
Абыйскому и Момскому улусам, а 
меньшая — Аллаиховскому улусу. На-
звание Эльгетского улуса на сегодняш-
ний день почти забыто). 

Интервал мужского поколения Им 
(отец-дети), представляющий интерес 
для изучения Y-хромосомы, рассчиты-
вается как средний возраст отца при 
рождении всех детей. Длина женского 
поколения Иж (мать-дети), использу-
емая при изучении мтДНК, определя-
ется как средний возраст матери при 
рождении всех детей. Для популяции 
в целом длина поколения в заданный 
временной период равна средневзве-
шенным величинам общих поколенче-
ских интервалов для входящих в нее 
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семей. Общая длина поколения Ио не-
обходимая для исследований с исполь-
зованием аутосомных локусов, рас-
считывается по формуле Ио=(Иж+Им)/2 
[15]. Эти длины поколения - Им, Иж и 
Ио, зависят только от репродуктивных 
взрослых; люди, не имеющие детей, 
не могут повлиять на эти показатели. 
Таким образом, детская смертность 
и бесплодие не влияют на значения 
межгенерационного интервала.

Помимо межгенерационных интер-
валов отец-дети и мать-дети, применя-
емых в большинстве генеалогических 
исследований, нами также были рас-
считаны средние интервалы отец-сын 
и мать-дочь как более адекватные по-
казатели для расчета скорости мути-
рования STR-локусов в Y-хромосоме и 
в мтДНК.  

Результаты и обсуждение. В 
табл. 1 показаны значения средних 
длин мужских и женских поколений у 
жителей 8 наслегов Намского, Верх-
неколымского, Среднеколымского, 
Нижнеколымского и Эльгетского улу-
сов Якутии. Средние длины мужских 
поколений находились в пределах от 
33,0 до 38,9 года для различных на-
слегов, женских - от 28,9 до 32,8 года. 
Значимых отличий в длинах поколений 
между коренными жителями Намского 
улуса и северными колымскими якута-
ми не выявлено. Максимальные зна-
чения длины мужского поколения (38,9 
года) зафиксированы в семьях инди-
гирских якутов Эльгетского улуса, что, 
по-видимому, объясняется тем, что в 
выборку были включены родословные 
двух наиболее знатных родов Ефи-
мовых и Слепцовых, отличающихся 
многочисленным потомством и состав-
ляющих в настоящее время основную 

часть якутского населения Абыйско-
го улуса [7]. При сравнении значений 
между длинами поколений отец-дети 
и отец-сыновья, мать-дети и мать-
дочери значимых отличий не было 
обнаружено. Для всей исследованной 
выборки якутов длина мужского поко-
ления составила в среднем 35,7 года, 
женского - 30,5, общая длина поколе-
ния - 33,1 года. 

Рассчитанные нами длины поко-
лений для якутской популяции зна-
чительно превышают предложенные 
ранее Дж. Н. Феннером усредненные 
общемировые значения, рассчитан-
ные на основе анализа глобальной 
сводки ООН о населении 191 страны 
за 2000 г. (84% от всех стран мира)   и 
данных Совета Европы за 2002 г. [15]. 
Кроме того, источником сведений для 
этой работы послужили результаты 
национальных переписей, специаль-
ных исследований, проводившихся в 
1970–1998 гг., и данные этнографов, 
собранные в XIX и XX столетиях при 
изучении 157 популяций охотников-
собирателей из Африки, Евразии, Ав-
стралии, Северной и Южной Америки.   
В развитых странах длина мужского 
поколения была оценена автором в 
30,8 года, женского – 27,3 года, в ме-
нее развитых странах – 31,8 и 28,3 
года, в племенах охотников-собирате-
лей – 31,5 и 25,6 года соответственно. 
Дж. Н. Феннер предложил использо-
вать при изучении дивергенции по-
пуляций по Y-хромосомам значение 
длины поколения, равное 31-32 годам, 
по мтДНК – 25–28 годам, по аутосомам 
– 28–30 годам [15]. Различия с данны-
ми для якутской популяции, возможно, 
объясняются тем, что в работе Дж. Н. 
Феннера длины поколений были оце-

нены непрямыми методами на основе 
таких параметров, как средний возраст 
во время первых и последних родов, 
смертность и средняя разность между 
возрастами мужчин и женщин при за-
ключении первого брака. При этом 
следует отметить, что прямые методы 
оценки длин поколений по генеалоги-
ческим данным в конкретной популя-
ции являются более точными, чем не-
прямые.

Полученные нами значения для 
якутской популяции сопоставимы с 
данными M.Tremblay для франко-ка-
надской популяции Квебека, средние 
значения длин поколений в которой 
для Y-хромосомы были оценены в 35 
лет, для митохондриальной ДНК – 29 
лет, для аутосомных локусов – 32 года 
[20]. M. Tremblay и H. Vézina проанали-
зировали демографические параме-
тры населения Квебека с XVII по XX в. 
так же, как и мы, прямыми методами 
анализа генеалогических данных, и 
пришли к заключению, что католиче-
ское население Квебека проживало 
тогда в условиях, характерных для 
многих древних сообществ: демогра-
фический контекст включал в себя 
естественный уровень рождаемости 
без применения контрацептивов, вы-
сокую смертность и относительно мо-
лодой возраст вступления в брак. Обе 
популяции, как якутская, так и канад-
ская, характеризуются развитием в 
относительно изолированных услови-
ях, высоким уровнем рождаемости и 
накоплением редких наследственных 
болезней [2-4,17].

Известно, что основным фактором, 
влияющим на межгенерационный ин-
тервал, является средний возраст 
вступления в брак: чем выше воз-

Длины поколений якутов в 8 наслегах Якутии в XVIII-XIX вв.

Улус:
Наслег Кол-во семей Отец-дети Отец-сыновья Мать-дети Мать-дочери Общая длина 

поколения
Намский:

Модутский
Хатырыкский

120
64

36,0
33,4

34,7
34,6

 
30,3
29,2

29,9
29,4

33,2
31,3

Верхнеколымский:
I Байдунский

IV Мятюжский
58
96

36,0
35,5

34,6
36,1

29,8
31,3

31,3
31,1

32,9
33,4

Среднеколымский:
II Байдунский
I Кангаласский

187
90

36,1
37,2

37,2
36,7

31,5
30,7

31,3
30,1

33,8
34,0

Нижнеколымский
I Мятюжский 55 33,0 33,0 28,7 28,9 30,9
Эльгетский 42 38,9 37,6 30,9 32,8 34,9
Суммарно 712 35,7 35,6 30,5 30,4 33,1

Таблица 1
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раст, в котором люди женятся и вы-
ходят замуж, тем длиннее интервалы 
между поколениями [20]. В племенах, 
где традиции не ограничивают ран-
нее вступление в половые отношения 
вне заключения брака, в качестве на-
чальной точки репродуктивного пери-
ода принимается возраст наступления 
менархе. Однако было показано, что 
в первые годы после менархе наблю-
дается низкий уровень рождаемости 
и дети, рожденные женщинами до 20 
лет, составляют небольшую долю всех 
детей [18]. В исследованной нами вы-
борке якутов XVIII-XIX вв. доля детей, 
рожденных женщинами до 20 лет, со-
ставляет всего 12%. На длину поколе-
ния также влияет уровень смертности 
у взрослых в различных возрастных 
группах: люди, которые умирают рань-
ше, оставляют меньшее количество 
детей и межгенерационный интервал в 
их линиях короче. И наоборот, у долго-
живущих людей большее число детей, 
больший генетический вклад в после-
дующие поколения и длины поколений 
в среднем выше.

Средний возраст матери при рож-
дении первого ребенка в XVIII-XIX 
вв. у якутов составил 26,2 года, а у 
отца - 29,9 года (табл. 2), тогда как у 
канадцев Квебека 22,8 и 26,2 года со-
ответственно [20]. На основании этих 
данных можно было бы ожидать, что 
длина поколения у якутов должна 
быть в среднем на ~3,5 года больше, 
чем у канадцев, но так как этого не на-
блюдается, то уместно предположить, 
что смертность у якутов в молодом 
возрасте была выше, чем в канадской 
популяции, что привело к сглаживанию 

различий и примерно равным значени-
ям в длинах поколений для обеих по-
пуляций. 

Следует отметить, что средний воз-
раст матери при рождении первого 
ребенка у якутов (26,2 года) оказал-
ся намного выше, чем в 11 племенах 
охотников-собирателей Африки, Ав-
стралии, Азии и Америки (в среднем 
19,4 года) и в 40 менее развитых стра-
нах (в среднем 20,5 года) [15]. Полу-
ченное нами значение, по-видимому, 
нельзя объяснить поздним вступле-
нием женщин в брак, т.к. в XIX - на-
чале XX в. средний брачный возраст 
для якуток был в пределах от 16 до 
21 года, для мужчин-саха – от 17 до 
25 лет [5]. Расхождение с данными по 
другим популяциям скорее указывает 
на высокий уровень смертности мла-
денцев у молодых матерей-саха и на 
то, что в переписи и церковные ме-
трические книги, возможно, эти рано 
умершие дети не вносились. Поэтому 
рассчитанный нами возраст 26,2 года 
следует отнести к среднему возрасту 
матери при рождении первого выжив-
шего ребенка. В то же время средний 
возраст матери при рождении послед-
него ребенка у якутов (34,2 года) ока-
зался сравним с тем же показателем в 
популяциях охотников-собирателей - в 
среднем 34,6 года, и в менее развитых 
странах - в среднем 36,1 года [15].

В работе Helgason et al. были вы-
числены поколенческие интервалы 
между 131060 современными исланд-
цами и их предками, родившимися 
между 1698 и 1742 гг. и между 1848 и 
1892 гг. [13]. Авторами была отмечена 
тенденция к уменьшению длин поколе-

ний в течение последних 300 лет. Для 
женских и мужских линий, простираю-
щихся до 1848–1892 гг., длины поколе-
ний были равны соответственно 28,12 
и 31,13 года. В женских и мужских ли-
ниях, соединяющих современных ис-
ландцев с их предками, родившимися 
в 1698–1742 гг., соответствующие ин-
тервалы составили 28,72 и 31,93 года.  
Чтобы определить, наблюдается ли 
такая же тенденция в якутской популя-
ции, мы рассчитали длины поколений 
у людей, родившихся в XVIII в. и в 1-й и 
2-й половинах XIX в. (табл. 3). Обнару-
жено, что длина женского поколения у 
якутов постепенно снижается от 32,33 
года в XVIII в. до 28,50 во 2-й полови-
не XIX в., а длина мужского поколения 
остается высокой в XVIII в. (36,79) и 
1-й половине XIX в. (37,01), но значи-
тельно снижается во 2-й половине XIX 
в. (до 32,3 года). Мы предполагаем, 
что брачные традиции и, в частности, 
возраст вступления в брак вряд ли 
могли измениться за столь короткий 
период развития якутского этноса, по-
этому на снижение длины поколения 
в большей степени могло повлиять 
постепенное уменьшение смертности 
людей в молодом возрасте. Из исто-
рических данных известно, что период 
с середины XVIII в. до конца XIX в. в 
Якутии характеризуется искоренением 
рабства, усилением политики христиа-
низации и улучшением условий жизни 
населения [3].  

Заключение. Таким образом, полу-
ченные нам результаты указывают на 
более высокие значения межгенераци-
онных интервалов для якутов в срав-
нении с другими популяциями - в сред-
нем 35,7 года для мужских поколений 
и 30,5 года для женских. Наблюдается 
тенденция к постепенному уменьше-
нию длин поколений в якутской попу-
ляции в период XVIII-XIX вв.

Работа выполнена в рамках Го-
сударственного задания Министер-
ства науки и высшего образования 
РФ (проект FSRG-2023-0003).

Таблица 2

Средний возраст родителей в Якутии
при рождении первого и последнего ребенка в XVIII-XIX вв.

Улус:
наслег

Отцы Матери
1 2 1 2

Намский:
Модутский

Хатырыкский
29,8
30,5

43,0
40,5

28,4
23,7

32,2
33,9

Верхнеколымский
I Байдунский

IV Мятюжский
30,0
31,2

40,7
40,0

24,5
26,0

35,1
34,4

Среднеколымский:
II Байдунский
I Кангаласский

30,5
30,2

42,5
42,1

27,6
25,3

35,1
34,9

Нижнеколымский
I Мятюжский 27,4 39,2 23,1 33,7
Эльгетский 31,0 44,7 25,0 38,0
Суммарно 29,9 41,4 26,2 34,2

Примечание: 1 - средний возраст при рождении первого ребенка, 2 - средний возраст при 
рождении последнего ребенка

Длины поколений якутов
по временным периодам

в XVIII-XIX вв.

Период
Длина поколения
Отец-
дети

Мать-
дети

XVIII в. 36,79 32,33
1 половина XIX в. 37,01 30,54
2 половина XIX в. 33,51 28,50

Таблица 3
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Цель исследования - установить частоту генотипов однонуклеотидных полиморфизмов rs4988235 и rs182549 гена MCM6 в зависимо-
сти от этнической принадлежности подростков Восточной Сибири (русские, хакасы, тувинцы) и выявить взаимосвязь лактазной недоста-
точности (ЛН) с клиническими характеристиками рецидивирующей боли в животе.

Установлена высокая диагностическая значимость rs4988235*CC генотипа для диа-
гностики ЛН у подростков Сибири. Частота встречаемости СС генотипов обеих поли-
морфизмов, сопряженных с ЛН, у русских подростков не отличается от европейских 
данных, в то время как у монголоидов (хакасов, тувинцев) данные генотипы встреча-
ются у подавляющего большинства обследованных. Связи генетических маркеров ЛН с 
рецидивирующей болью в животе, верифицированной по критериям J. Apley и N. Naish, 
не выявлено.

Ключевые слова: лактазная недостаточность, подростки, водородный дыхательный 
тест, генетические полиморфизмы, рецидивирующая боль в животе

The aim of the study was to establish the frequency of genotypes of single nucleotide poly-
morphisms rs4988235 and rs182549 of the MCM6 gene depending on the ethnicity of adoles-


